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การแพรระบาดของขาววัชพชืโดยการปนเปอนไปกับเมล็ดพันธุขาวนัน้ ไดกอใหเกดิปญหา

รุนแรงในปจจบัุน สาเหตุเนื่องจากขาววชัพืชมีการปรับตัวและสามารถเลียนแบบลักษณะทาง
สัณฐานของขาวปลูกที่ข้ึนรวมกันไดดี ทาํใหการจาํแนกดวยสายตาไมสามารถทําได การทดลองนี้
ไดพัฒนาวิธกีารตรวจสอบการปนเปอนของขาววัชพชืในเมล็ดพันธุขาวโดยใชความแตกตางของ 
coleoptiles รวมกับเทคนิคทางชีวโมเลกลุโดยใชเคร่ืองหมายโมเลกุล SSRs  สุมเก็บตัวอยาง
ประชากรขาววัชพืชชนิดขาวดีด เปลือกเมล็ดสีฟาง ไมมีหางที่ปลายเมล็ด เยื่อหุมเมล็ดสีขาวเหมือน
ขาวปลูก แตเมล็ดรวงทัง้หมด จากแปลงที่มกีารระบาดในแหลงปลูกขาวภาคกลาง ภาคเหนือ
ตอนลาง และภาคตะวันออกเฉียงเหนือ จํานวนทั้งหมด 20 ประชากร  เบ้ืองตนนําเมล็ดไปเพาะ
ทดสอบการเจริญเติบโตของตนออนเปรียบเทียบกับขาวปลูกพนัธุสุพรรณบุรี1และชัยนาท1 
หลังจากนั้นยายปลูกเพื่อเกบ็ตัวอยางใบสําหรับวเิคราะหดีเอ็นเอ เปรียบเทียบกับขาวปาสามัญ 1 
ประชากรและขาวปลูก 6 พนัธุ ไดแก สุพรรณบุรี1 ชัยนาท1 ปทุมธาน1ี  พษิณุโลก2 ขาวดอกมะลิ
105 และ กข6 ผลการตรวจสอบการเจริญเติบโตของตนออนพบวาขาววชัพืชทุกประชากรมีความ
ยาวตนออนเฉล่ียมากกวาขาวปลูกพนัธุสุพรรณบุรี 1 แตมี 3 ประชากร (15%)ไมแตกตางจากขาว
ปลูกพนัธุชัยนาท 1 สวนการตรวจสอบขาววัชพืช 20 ประชากร จํานวน 386 ตน โดยใชเคร่ืองหมาย
โมเลกุล SSRs  พบไพรเมอร 7 ตัว ที่สามารถจําแนกความแตกตางระหวางขาวปาและขาวปลูกที่ใช
เปนพนัธุตรวจสอบ ไดแก RM1 RM206 RM225  RM280 RM341 RM481 และ RM588 ความ
แมนยําในการตรวจสอบการปนเปอนของขาววชัพืชนัน้ ข้ึนอยูกับจาํนวนไพรเมอรที่ใช และเมื่อใช
ไพรเมอรรวมกนัทัง้ 7 ตัวสามารถตรวจสอบการปนเปอนของขาววัชพืชไดทั้งหมดทุกตน 100% 
สําหรับผลการวิเคราะหโครงสรางทางพนัธกุรรมพบวาขาววัชพืชมพีันธกุรรมของขาวปลูกหลายๆ  

รหัสการทดลอง 09-01-49-02-04-01-01-51   
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พันธุรวมอยูในตนเดียวกันหรือมีพันธุกรรมขาวปารวมกับขาวปลูก ขาววัชพืชที่เก็บตัวอยางจากภาค 
กลางและภาคเหนือตอนลางถูกจัดอยูในกลุมเดียวกนักบัขาวปลูกพันธุสุพรรณบุรี 1 ชัยนาท 1 และ
พิษณุโลก 2 ขณะที่ขาววัชพืชที่เก็บตัวอยางมาจากภาคตะวนัออกเฉียงเหนือถูกจดัใหอยูในกลุม
เดียวกับขาวปลูกพนัธุขาวดอกมะลิ 105 กข 6 และปทมุธานี 1 โดยสรุปวิธีการนี้สามารถนาํไปใชใน
การตรวจสอบการปนเปอนของขาววัชพืชชนิดที่มีลักษณะภายนอกเหมือนขาวปลูกทกุประการได
อยางถูกตองและแมนยาํ 

คํานํา 
ประเทศไทยเปนสวนหนึง่ของความหลากหลายทางพันธุกรรมของขาวปลูก จงึมกัพบขาวที่

เปนเครือญาติ (relative races) ข้ึนอยูรวมดวย ประกอบดวย ขาวปลูก(Oryza sativa L.) ขาววัชพืช 
Oryza sativa f. spontanea) และขาวปาสามัญ (O. rufipogon Griff.) ที่เปนบรรพบุรุษ ขาวทั้งสาม
ชนิดมีควมใกลชิดทางพนัธกุรรมมากเนื่องจากมีจํานวนโครโมโซม 2n=24 และมีชุดจีโนมเปนชนิด AA 
เหมือนกนั (Vaughan and Morishima, 2003) ทําใหผสมขามกนัและเกิดการปนเปอนยนีระหวางกนั
ไดในสภาพธรรมชาติ (Oka, 1988)  โดยปกติ การผสมขามเกิดข้ึนไดเปนทิศทางเดียว คือจากเกสรตัว
ผูของขาวปลูกที่เปนพืชผสมตัวเอง ปลิวไปตกบนเกสรตัวเมียของขาวปาที่เปนพชืผสมขาม 
(Morishima et al., 1980; Morishima, 1988; Song et al., 2003) เกิดเปนลูกผสมที่เปน spontanea 
form หรือ ขาววัชพืช (weedy rice)   

ในปพ.ศ. 2544 พบการระบาดรุนแรงของขาววัชพืชชนิดขาวหาง เปนคร้ังแรกของประเทศ
ไทย ที่ตําบลเขาสามสิบหาบ อําเภอทามะกา จังหวัดกาญจนบุรี  และสองปตอมาพบการระบาดของ
ขาววัชพืช ชนดิขาวดีด ที่อําเภอลาดหลุมแกว จงัหวัดปทุมธาน ี พื้นทีก่ารระบาดเพิม่ข้ึนอยางรวดเร็ว
ในระยะเวลาเพียง 3 ป  โดยเร่ิมจาก 5 หมื่นไรในปพ.ศ. 2547  กลายเปน 2 ลานไรในปพ.ศ. 2550 
ปจจุบัน พบระบาดทัว่ไปในเขตภาคกลางจนถึงเหนอืตอนลาง  และภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ รวม 26 
จังหวัด (จรรยา,2547ก ; จรรยา,2547ข; จรรยา และศันสนยี, 2548; จรรยา, 2552; Maneechote et 
al., 2004)  ขาววชัพืชถูกจําแนกได 3 ชนดิตามความแตกตางทางลักษณะภายนอก คือ ขาวหาง ขาว
ดีด และขาวแดง  ชนิดทีเ่ปนปญหารายแรงคือ ขาวหางและขาวดีด เพราะเจริญเติบโตไดรวดเร็วใน
ระยะแรก และสูงขมขาวปลูกในระยะแตกกอ  ออกดอกกอนขาวปลูก แตชาวนาไมสามารถเก็บเกี่ยว
ไดเพราะเมล็ดรวงหมด ทําใหผลผลิตขาวลดลงไดต้ังแต 10-100% (จรรยา, 2552) และทําใหชาวนา
สูญเสียผลกําไรไรละ1,500-4,400 บาท (อริยา, 2547)  
 สาเหตุสําคัญประการหนึ่งทีท่ําใหเกิดการแพรระบาดของขาววัชพชื คือ ปนเปอนไปกับเมล็ด
พันธุขาว เนือ่งจากเกษตรกรทํานาปละ 2-3 คร้ัง จึงไมสามารถเก็บเมล็ดพนัธุไวใชในฤดูตอไปได 
จําเปนตองซื้อเมล็ดพันธุใหมทกุฤดู จงึมโีอกาสสูงที่จะไดเมล็ดพันธุทีม่ีการปนเปอนของขาววชัพืช ใน
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เบ้ืองตน การตรวจสอบการปนเปอนของขาววัชพืชดวยสายตานัน้ทําไดโดยใชลักษณะภายนอกที่
ตางกนั เชนความยาวเมล็ด สีเปลือกเมล็ด และ สีเยื่อหุมเมล็ด  แตวิธีนี ้เร่ิมมปีญหา เมื่อขาววชัพืชเร่ิม
มีการปรับตัวจนลักษณะดังกลาวเหมือนกับขาวปลูก เชนมีความยาวเมล็ดใกลเคียงกบัเมล็ดขาวปลูก สี
เปลือกเปล่ียนจากสีน้ําตาลแดงเปนสีฟาง และเยื่อหุมเมล็ดเปล่ียนจากสีแดงเปนสีขาวเหมือนขาวปลูก  
 Wague (1992) ไดทดลองเพาะเมล็ดขาววัชพืช 2 ประชากรเปรียบเทียบกับขาวปลูก 2 พนัธุ 
พบวาตนออนขาววัชพืชทั้ง 2 ประชากรเจริญเติบโตไดดีกวาและมีความยาวของ coleoptiles มากกวา
ขาวปลูก จากการทาํงานรวมับเกษตรกรในพื้นที่ระบาดของขาววัชพชื ไดพบวา ขาววัชพืชมีการ
เจริญเติบโตของตนออนที่เร็วกวาขาวปลูก ถึงแมวาเมล็ดขาววัชพืชจะงอกมาจากใตดิน ในขณะทีข่าว
ปลูกงอกอยูบนผิวดิน (จรรยา, 2552) ดังนัน้ความยาวของ coleoptiles ของตนออนขาววัชพืชนัน้ อาจ
เปนลักษณะหนึ่งที่สามารถนาํมาใชจาํแนกเมล็ดขาววชัพชืออกจากขาวปลูกได 
     จรรยา และ คณะ (2549) รายงานวา หลังจากเกษตรกรใชวิธีการกําจัดขาววัชพืชแบบ
ผสมผสานอยางตอเนื่องมานาน 4 ฤดูปลูก จนกระทั่งไมสามารถจําแนกการปนเปอนของเมล็ดขาววชัพืช
ในพนัธุขาวสุพรรณบุรี 1 ไดดวยสายตา  จึงตองใชวธิีการตรวจสอบดีเอ็นเอ โดยใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 
RM1 จึงสามารถตรวจพบการปนเปอนของขาววัชพชืในเมล็ดพันธุขาวประมาณ 3% อยางไรก็ตาม ขาว
วัชพืชที่ระบาดอยูในประเทศไทยมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงมาก จึงจาํเปนตองมกีารคัดเลือกหา
วิธีการตรวจสอบที่แมนยําและครอบคลุมประชากรขาววัชพืชไดอยางกวางขวาง ดังนัน้ การใชวิธีการ
ตรวจสอบหลายวธิีรวมกนั นาจะทําใหประสิทธิภาพในการจําแนกการปนเปอนของขาววชัพืช มีความ
แมนยําและถกูตองมากข้ึน 

วัตถุประสงคเพื่อศึกษาหาวิธีการตรวจสอบที่มีประสิทธภิาพ และแมนยํา สําหรับใชการ
จําแนกการปนเปอนของขาววัชพืชในเมล็ดพันธุขาว 

วิธีดําเนินการ 
ในชวงระหวางเดือนตุลาคม 2550 ถงึเดือนมีนาคม 2551 ออกสํารวจแปลงนาเกษตรกรที่มี

การระบาดของขาววัชพชืในแหลงปลูกขาวภาคกลาง ภาคเหนือตอนลาง และภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือ โดยเลือกขาววัชพชืชนิดขาวดีด ซึ่งมีลักษณะภายนอกใกลเคียงกับขาวปลูก
มากที่สุด คือมีทรงกอต้ังตรง จํานวนเมล็ดตอรวงมาก การติดเมล็ดดี เปลือกเมล็ดสีฟางหรือน้าํตาล
ออน ปลายเมล็ดไมมีหาง แตเมล็ดรวงกอนขาวปลูก พรอมทัง้บันทึกชื่อพันธุขาวที่เกษตรกรนยิม
ปลูกในแหลงตางๆ เพื่อใชเปนขอมูลในการคัดเลือกพันธุขาวสําหรับใชเปนพันธุเปรียบเทยีบ 
อุปกรณ 

พันธกุรรมขาวที่ใชในการทดลอง ม ีดังนี ้
 1. ขาววัชพืช สุมเก็บตัวอยางขาววัชพชื (weedy rice, Oryza sativa f spontanea)ชนดิขาวดีด 
ที่ระบาดในแหลงปลูกขาวในภาคเหนือตอนลาง (จงัหวัดพิษณุโลก และพิจิตร) ภาคตะวันออกเฉียง 
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เหนือ (จังหวัดกาฬสินธุ และอุบลราชธานี) และภาคกลาง (จังหวัดลพบุรี สระบุรี อยุธยา นครปฐม 
และปทุมธานี) จํานวน 20 ประชากร โดยทกุประชากรนั้น มีเยื่อหุมเมล็ดสีขาวเหมือนขาวปลูก แต
เมล็ดรวงทั้งหมดเม่ือสุกแก (ตารางที ่1)    
2. ขาวพนัธุเปรียบเทียบ  ใชพันธุคัดของขาวปลูก 6 พันธุ (O. sativa L.) จาก กรมการขาวไดแก 
พันธุ สุพรรณบุรี 1 (SPR1) ชัยนาท 1 (CNT1) ปทุมธานี 1 (PTT1) พษิณุโลก 2 (PSL2) ขาวดอก
มะลิ 105 (KDML105) และ กข 6 (RD6) และขาวปาสามัญ (O. rufipogon Griff.) จากจงัหวัด
ปราจีนบุรี (PC) 1 ประชากรเปนพนัธุมาตรฐานเปรียบเทียบ 
วิธีการ 

นําประชากรขาววชัพืชทั้ง 20 ประชากร มาทดสอบลักษณะเปรียบเทยีบกับพนัธุมาตรฐาน  
 7 พนัธุ โดยแบงเปน 3 การทดลอง โดยการวัดการเจริญเติบโตของตนออน ลักษณะทางสัณฐาน 
และการประเมินในระดับดีเอ็นเอ มีรายละเอียดดังนี ้
การทดลองที ่1  ความแตกตางดานการเจริญเติบโตของตนออน  

สุมเมล็ดขาววชัพืชและขาวปลูก ตัวอยางละ 50 เมล็ด นํามาเพาะบนกระดาษกรองชุบน้าํ
ใน Petri dishes 48 ชั่วโมง จากนั้นเลือกเมล็ดที่เร่ิมงอกตัวอยางละ 10 เมล็ด ยายปลกูในกลอง
พลาสติกขนาด 17 x 25 x 10 ซม3 บรรจุวุนที่มีความเขมขน 5 % w/v จํานวน 450 มิลลิลิตร ใน 1 
กลองวางตัวอยางเมล็ดขาวเปนแถวไดจํานวน 15 ตัวอยาง มีระยะหางระหวางแถว 1 ซม และระยะ
ระหวางเมล็ด 0.5 ซม แตละกลองจะรวมขาวปลูกพนัธุเปรียบเทียบ (check genotypes) จํานวน 2 
พันธุ คือพันธุสุพรรณบุรี 1 (SPR1)  และชัยนาท 1 (CNT1) ปลูกทดสอบรวมดวย ดังนัน้แตละกลอง
จะปลูกขาววัชพืช 13 แถวและขาวปลูก 2 แถว วางแผนการทดลองแบบ RCB โดยปลูกทดสอบ 3 
ซ้ําในแตละประชากร หลังจากนั้น ใชอะลูมิเนยีมฟอลยดหุมกลองใหมิดชิด เพือ่ปองกันไมใหตน
ออนไดรับแสง  

หลังเพาะเมล็ดที่เร่ิมงอก 5 วัน วัดความยาวของตนออน (จากเมล็ดถึงปลาย coleoptile) 
ทุกตน และวิเคราะหความแตกตางระหวางตัวอยางโดยใชวิธกีารวเิคราะหความแปรปรวน 
(Analysis of Variance) แบบ One-Way Classification เปรียบเทียบความแตกตางระหวางขาว
วัชพืชกับขาวปลูกพนัธุตรวจสอบโดยใชวธิี Least Significant Difference (LSD)  
การทดลองที ่2  ประเมนิความแตกตางของลักษณะทางสัณฐานวทิยา 
 หลังจากวัดความยาวของตนออนของแตละประชากรในการทดลองที ่ 1 แลว จึงยายตน
ออนจํานวน 20-30 ตนตอประชากร ปลูกในกระถางพลาสติกบรรจุดินขนาดเสนผาศูนยกลาง 12 
นิ้ว วางไวในเรือนทดลอง  เมือ่ขาวมีอายุประมาณ 30 วัน จึงเก็บตัวอยางใบของแตละตน เพื่อนําไป
วิเคราะหในระดับดีเอ็นเอในการทดลองที ่3 
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 เมื่อถงึระยะออกรวง บันทกึลักษณะทรงกอ สีตามสวนตางของใบและดอก รูปรางล้ินใบ 
ขนาดของเกสรตัวผูและการมีหางที่ปลายเมล็ด ตามวธิกีารของ สงกรานตและคณะ, 2538 และ
Chitrakorn (1995)  
การทดลองที ่3  ตรวจสอบความแตกตางทางพันธุกรรมของขาววชัพืชออกจากขาวปลูกโดยใช
เคร่ืองหมายโมเลกุล 

เก็บตัวอยางใบแยกตนๆ ละ 2-3 ใบ ประชากรละ 20-25 ตน พับใสถงุกระดาษเก็บตัวอยาง 
ทําใหตัวอยางใบขาวแหง โดยนําถุงเก็บตัวอยางที่บรรจตัุวอยางใบขาวใสในภาชนะปดที่มี silica 
gel เปนสารดูดความชืน้ หลังจากแหงแลวเก็บตัวอยางใบในถุงปดผนกึและเก็บรักษาไวในตูควบคุม
อุณหภูม ิ-20 องศาเซลเซยีส (0C) เพื่อใชสําหรับข้ันตอนการสกัดดีเอ็นเอ 

โดยบดตัวอยางใบที่แหงแลวใหละเอียดในไนโตรเจนเหลว กอนนาํไปสกัดดีเอ็นเอโดยวิธ ี
CTAB (Panaud et al., 1996) โดยมีข้ันตอนดังนี ้
การสกัดดีเอ็นเอ 
 นําตัวอยางใบที่บดจนละเอียดแลวบรรจุ eppendorf tube จากนัน้ใส extraction buffer 
ซึ่งประกอบดวย deionized water, 4% CTAB, 100 mM Tris-HCl (pH 8), 20mM EDTA (pH 8), 

1.4 M NaCl และ 0.4%  -mercaptoethanol จากนั้น จึงนาํดีเอ็นเอที่สกัดไดมาละลายดวย TE 
buffer เพื่อตรวจสอบคุณภาพและปริมาณดีเอ็นเอดวย agarose gel electrophoresis 1.2% เก็บ
สารละลายดีเอ็นเอไวที่อุณหภูมิ -20 0C 
การทาํปฏิกิริยา PCR (Polymerase Chain Reaction)  

นําดีเอ็นเอที่สกัดไดมาเพิ่มปริมาณดวยปฏิกิริยา PCR (Panaud et al., 1996) โดยใช 
microsatellite หรือ Simple Sequence Repeats (SSRs) primers เติมสารผสมปริมาตร 20 
ไมโครลิตร (μl) ตอ 1 หลอด ซึ่งประกอบไปดวย deionized water 16 μl, 10X buffer 2 μl, 50 
mMMgCl2 1 μl, 25 mMdNTP 0.16 μl, primer 0.2 μl, 5 unit Taq DNA Polymerases 0.1 μl, 
DNA template 1 μl ลงในหลอด eppendorf tube ขนาด 2 มิลลิลิตร (ml) นาํเขาเคร่ือง PCR  
การวิเคราะหลายพมิพดีเอ็นเอจากปฏิกิริยา PCR 

ในเบ้ืองตน ไดทําการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุล SSRs จํานวน 48 ตําแหนง ทีก่ระจาย
อยูบนโครโมโซมทัง้ 12 โครโมโซม ซึ่งคาดวาจะสามารถจําแนกความแตกตางระหวางขาวปลูกและ
ขาวปาสามัญได โดยใชพันธุขาว 6 พันธุ คือ พันธุสุพรรณบุรี 1 (SPR1) ชัยนาท 1 (CNT1) 
ปทุมธานี 1 (PTT1) พิษณุโลก 2 (PSL2) ขาวดอกมะลิ 105 (KDML105)กข 6 (RD6)  และ และ
ขาวปาสามัญ (PC) 1 ประชากร เปนพนัธุมาตรฐานเปรียบเทียบ หลังจากนัน้คัดเลือกเคร่ืองหมาย
โมเลกุล ทีส่ามารถจําแนกความแตกตางระหวางขาวปาและขาวปลูกไดจํานวน 7 ไพรเมอร 
(primer) แลว (ตารางที ่1)  จึงนาํมาใชวิเคราะหตัวอยางขาววัชพชืทัง้ 20 ประชากร 
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ตารางที่ 1  ลําดับเบสของไพรเมอร จํานวน repeat motif คา annealing temperature(oC) และ
ตําแหนงบนโครโมโซมของไพรเมอร 7 ตัว ที่ใชในการทดลอง 

ไพร
เมอร 

Repeat 
motif 

Annealing 
temperature 

ตําแหนงบนโครโมโซม ลําดับเบสของไพรเมอร 

RM1 (GA)26 55 1 F: GCGAAAACACAATGCAAAAA 
    R: GCGTTGGTTGGACCTGAC 
RM206 (CT)21 55 11 F: CCCATGCGTTTAACTATTCT  
    R: CGTTCCATCGATCCGTATGG 
RM225 (CT)18 55 6 F: TGCCCATATGGTCTGGATG 
    R: GAAAGTGGATCAGGAAGGC 
RM280 (GA)16 55 4 F: ACACGATCCACTTTGCGC 
    R: TGTGTCTTGAGCAGCCAGG 
RM341 (CTT)20 55 2 F: CAAGAAACCTCAATCCGAGC 
    R: CTCCTCCCGATCCCAATC 
RM481 (CAA)12 55 7 F: TAGCTAGCCGATTGAATGGC 
    R: CTCCACCTCCTATGTTGTTG  
RM588 (TGC)9 55 6 F: TTGCTCTGCCTCACTCTTG 
    R: AACGAGCCAACGAAGCAG 
F= Forward Primer  R = Reverse Primer 

นําผลิตภัณฑที่ไดจากการทาํ PCR ไปตรวจสอบดวย 10% polyacrylamide gel 
electrophoresis นําแผนเจลที่ไดยอมดวยสาร Ethidium bromide เพื่อนาํไปดูการเกิดลายพิมพดี
เอ็นเอภายใตแสงยูวีของเคร่ือง UV transilluminator แลวบันทึกภาพดวยกลองดิจติอล เพื่อนาํไป
วิเคราะหลายพิมพดีเอ็นเอ โดยการตรวจนับแถบทีป่รากฏในนํ้าหนักโมเลกุล (molecular weight) 
เดียวกนั ถาหากมีแถบใหคะแนนเปน 1 และไมมีแถบใหคะแนนเปน 0 แลวนํามาวิเคราะหรวมโดย
เพิ่มไพรเมอรคร้ังละ 1ตัว เปรียบเทียบกบัขาวปลูกและขาวปาสามัญ จนครบทัง้หมด 7 ตัว  
วิเคราะหโครงสรางพนัธกุรรมของประชากรโดยใชโปรแกรม STRUCTURE (Pritchard et al., 
2000) และวิเคราะหความแตกตางระหวางประชากรโดยใช cluster analysis (Nei and Kumar, 
2000) 
เวลาและสถานที่ดําเนนิการ 
 ดําเนนิการระหวางเดือนตุลาคม 2550-กันยายน 2552 ที่เรือนทดลองกลุมวิจยัวัชพชื 
สํานักวิจัยพัฒนาการอารักขาพืช  กรมวิชาการเกษตร ทีห่องปฏิบัติการของกลุมงานไวรัสวิทยา 
สํานักวิจัยพัฒนาการอารักขาพืช กรมวชิาการเกษตร  และทีห่องปฏิบัติการของภาควิชาพืชไร 
มหาวิทยาลัยเชียงใหม จงัหวัดเชียงใหม 
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ผลและวจิารณผลการทดลอง 
การทดลองที ่1  ความแตกตางดานการเจริญเติบโตของตนออน  
 เมื่อเพาะในทีม่ืดเปนเวลา 5 วนั กอนวัดความยาว coleoptile ของแตละประชากร พบวา
ในระยะตนออน ประชากรขาววชัพืชสวนใหญ มีอัตราการเจริญเติบโตไดรวดเร็วกวาขาวพันธุปลูก  
 
ตารางที่ 2  ความยาวตนออน (%) ของขาววชัพืชทั้ง 20 ประชากร หลังจากเพาะบนวุนในสภาพ
ไมมีแสงเปนเวลานาน 5 วัน เปรียบเทียบกับขาวพันธุสุพรรณบุรี 1 และ ชัยนาท 1 

ความยาวตนออน (%) เม่ือเปรียบเทียบกับ ประชากร 
 

แหลงที่มา 
 

คาเฉล่ีย   
(มม.) สุพรรณบุรี1 ชัยนาท 1 

1 พิษณุโลก 27.9 104 ns 135** 

2 พิษณุโลก 27.1 101 ns 131** 

3 พิษณุโลก 33.5 125** 161*** 

4 พิจิตร 32.2 121** 155*** 

5 พิจิตร 26.9 101 ns 130** 
6 กาฬสินธุ 36.6 137*** 176*** 
7 กาฬสินธุ 38.2 143*** 184*** 
8 กาฬสินธุ 34.7 130** 167*** 
9 กาฬสินธุ 41.5 156*** 200*** 
10 กาฬสินธุ 35.7 134** 172*** 
11 กาฬสินธุ 37.8 142*** 182*** 
12 กาฬสินธุ 33.4 125** 161*** 
13 กาฬสินธุ 37.9 142*** 183*** 
14 อุบลราชธานี 38.3 144*** 185*** 
15 อุบลราชธานี 39.5 148*** 190*** 

16 สระบุรี 31.9 120** 154*** 

17 สระบุรี 38.0 143*** 183*** 

18 พระนครศรีอยุธยา 32.6 122** 157*** 

19 นครปฐม 33.9 127** 163*** 

20 ปทุมธานี 31.8 119** 153*** 

สุพรรณบุรี 1 กรมการขาว 26.7 100 129*** 

ชัยนาท1 กรมการขาว 20.7   78*** 100 
**แตกตางจากขาวพันธุเปรียบเทียบอยางมีนัยสําคัญทางสถิติที่ P < 0.01 และ *** แตกตางจากขาวพันธุ
เปรียบเทียบอยางมีนัยสําคัญทางสถิติที่ P < 0.001 เม่ือเปรียบเทียบโดยใช วิธี Least Significant Difference  
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โดยที่ขาวพนัธุสุพรรณบุรี1 และชัยนาท1 มีคาเฉลี่ยของความยาว coleoptile เทากับ 26.7 
และ 20.7 มม. ตามลําดับสวนขาววัชพืชทัง้ 20 ประชากร มีความยาว coleoptile อยูระหวาง 26.9-
41.5 มม. (ตารางที ่2)  

เปนทีน่าสังเกตวาขาววัชพืชทุกประชากรทีต่รวจสอบมี coleoptile  ยาวกวาสุพรรณบุรี1 (ภาพที ่
1) คิดเปน 100% ที่ตรวจสอบไดดวยวิธนีี้ แต มี 3 ประชากรที่มีความยาว coleoptile ไมแตกตางจากพันธุ
ชัยนาท1 หรือคิดเปน15% ทีย่ังไมสามารถตรวจสอบได อยางไรก็ตาม Hakizimana et al. (2000) พบวา
ลักษณะความยาวของ coleoptile ในขาวสาลีนัน้  บางสวนถกูควบคุมดวยสภาพแวดลอม และบางสวน
ถูกควบคุมดวยพนัธุกรรมดังนั้น วิธีการวัดความแตกตางในการเจริญเติบโตของตนออนนี ้สามารถใช
ตรวจสอบขาววัชพืชไดสวนหน่ึง จงึจําเปนตองใชวธิีอ่ืนรวมในการตรวจสอบใหไดทัง้หมด 

 
ภาพที่ 1 ตนออนของขาววชัพืช (ซาย) เปรียบเทียบกับขาวพนัธุสุพรรณบุรี 1 (ขวา) หลังจากเพาะ 
ในที่มืด เปนเวลานาน 5 วนั 
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การทดลองที ่2 ประเมินความแตกตางของลักษณะทางสัณฐาน 

 ขาววัชพืชทุกประชากรที่ศึกษามีลักษณะทางสัณฐานไมแตกตางจากขาวปลูกพันธุ
สมัยใหมทีน่ิยมปลูกกนัทัว่ไปในระบบนาหวาน ในทุกตัวอยางพบวา ทุกตนมีทรงกอต้ัง (ยกเวน
ตัวอยางที ่3 และ 12 ทีพ่บบางตนมีทรงกอแบบกึ่งแผ) มีกาบใบ แผนใบและปลองเปนสีเขียว มี
เข้ียวใบและขอตอใบสีเขียวออน ล้ินใบสีขาวมี 2 แฉก สําหรับลักษณะดอกพบวามียอดดอกและ
เกสรตัวเมียสีขาว เกสรตัวผูมีขนาดใหญประมาณคร่ึงหนึ่งของขนาดดอก ทกุดอกไมมีหางที่ปลาย 
(ไมไดแสดงขอมูล) ดังนัน้หากขาววัชพืชชนิดนี้แพรระบาดลงไปในแปลงและมีความสูงใกลเคียง
กับขาวปลูกเกษตรกรจะไมสามารถจําแนกความแตกตางออกจากขาวปลูกดวยตาเปลาไดเลย จะ
สังเกตุไดก็ในระยะสุกแกเทานั้นเมื่อเมล็ดขาววชัพืชรวงออกจากรวงทั้งหมด (ศันสนียและคณะ, 
2548; จรรยา,2552; Niruntrayakul, 2008)      

การทดลองที ่3  ตรวจสอบความแตกตางทางพันธุกรรมของขาววชัพืชโดยใชเคร่ืองหมายโมเลกุล  
จากการทดสอบเบื้องตน เพือ่จําแนกความแตกตางระหวางขาวปลูกกบัขาวปาสามญัโดยใช
เคร่ืองหมายโมเลกุล 48 ตําแหนง ไดคัดเลือกไพรเมอรจํานวน 7 ตัวไดแก RM1, RM 206, RM225, 
RM280, RM 341, RM481 และ RM588  ที่สามารถจาํแนกความแตกตางระหวางพนัธุขาวปลูกที่ใช
และระหวางขาวปลูกกับขาวปาสามัญ และเมื่อใช ตรวจสอบพันธุกรรมตัวอยางขาววัชพืช 20 
ประชากร จาํนวนทัง้หมด 386 ตน (ตารางที ่3)   

ในการทดลองคร้ังนี้ไพรเมอร RM1 มีประสิทธิภาพสูงสุดในการจําแนกความแตกตางของ
การแสดงแถบดีเอ็นเอที่มีขนาดตางกนั (อัลลีล) โดยพบวาเกิดความแตกตางระหวางพนัธุตรวจสอบ
ทั้ง 7 ประชากร (ตารางที ่4) รองลงมาไดแกไพรเมอร RM481 จําแนก 7 ประชากรไดเปน 6 กลุม 
RM586 จําแนกได 5 กลุม และที่เหลืออีก 4 ตัวจําแนกได 3 ถึง 4 กลุม เมื่อนาํไพรเมอรทั้ง 7 ตัวมา
ตรวจสอบประชากรขาววัชพชื (ภาพที ่2-8) พบวาขาววัชพืชมีความแตกตางทางพันธกุรรมทั้ง
ระหวางประชากรและระหวางตนภายในประชากร ขาววัชพืชทุกตนแตกตางจากขาวปลูกตรงที่แต
ละตนจะมพีนัธุกรรมหลายชนิดปนกันอยู (admixture) ซึง่เปนผลจากการผสมขามระหวางขาว
วัชพืชกับขาวปลูก (Niruntrayakul, 2008) 

ความแมนยาํของการตรวจสอบโดยใชเคร่ืองหมายโมเลกุลจะเพิ่มข้ึนตามจํานวนไพรเมอร
ที่ใช (ตารางที ่5)ในการทดลองคร้ังนี ้พบวา ไพรเมอร RM1เพียงตัวเดียวจะแยกตนที่มีพนัธกุรรม
ผสม (admixture)ไดเพียง75 ตนจากทัง้หมด 386 ตน คิดเปน19.4%   ที่เหลือ 311 ตนมีพนัธกุรรม
เหมือนกับขาวพันธุสุพรรณบุรี 1 จํานวน 70 ตน (18.1%) มีพนัธุกรรมเหมือนขาวพันธุชัยนาท1 
จํานวน 35  ตน (9.1%) มพีนัธุกรรมเหมือนขาวพนัธุปทมุธานี1 จํานวน 35  ตน (9.1%) มี
พันธกุรรมเหมอืนขาวพันธุพษิณุโลก 2  จํานวน49  ตน (12.7%) พันธกุรรมเหมือนขาวพันธุขาวดอก
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มะลิ 105 จํานวน50  ตน (13.0%) พันธกุรรมเหมือนขาวพนัธุกข6  จํานวน35 ตน (9.1%) และ37 
ตน มีพันธุกรรมเหมือนขาวปาสามัญ คิดเปน 9.6%ของจํานวนตนทัง้หมด 386 ตนของขาววัชพืช
ทั้งหมด 20 ประชากร  เมื่อใชตรวจสอบรวมกับไพรเมอร RM206  สามารถตรวจสอบพันธกุรรมขาว
วัชพืชไดเพิม่ข้ึนเปน 71.0%  และเมื่อเพิ่มจาํนวนไพรเมอร เปน 3  4  5 และ 6 ตัวจะแยกออกได
เพิ่มเปน 90.2% 94.7% 98.5%และ 99.8% ตามลําดับ เมื่อใชจํานวนไพรเมอรในการตรวจสอบ
รวมกันทัง้ 7 ตัวพบวาสามารถจําแนกขาววชัพืชออกจากขาวปลูกไดทกุตน คิดเปน 100% (ตารางที่ 
5) พยอมและคณะ (2551) รายงานวา การจําแนกความแตกตางระหวางพันธุขาวขาวดอกมะลิ105 
และพันธุขาวปทุมธาน ี1 ในระดับดีเอ็นเอนั้น ตองใชไพรเมอรทัง้หมด 13  ตัว แตถาตองการจําแนก
ความแตกตางระหวางพันธุขาวขาวดอกมะลิ105 และพันธุขาวชัยนาท1 แลวตองใชไพรเมอร
ทั้งหมด 23  ตัว 

 เมื่อศึกษาโครงสรางทางพันธุกรรมภายในประชากรขาววัชพืชจากแตละภาค ภาคละ 2 
ประชากร  ไดแกขาววัชพืชจากภาคเหนือตอนลาง (8 = กาฬสินธุ และ 9 = อุบลราชธานี) จากภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือ  (13= กาฬสินธุ และ 16 = อุบลราชธานี) และจากภาคกลาง (22 = ปทุมธานี 
และ26 =พระนครศรีอยุธยา) เปรียบเทยีบกับพนัธุขาวปลูก 6 ประชากร และขาวปาสามัญ 1 
ประชากร วิเคราะหโดยใชเคร่ืองหมายโมเลกุล SSR marker 7 ตําแหนง ตามวิธีของ Pritchard et 
al. (2000)  แสดงตัวอยางการวิเคราะหโครงสรางพันธุกรรมประชากรทั้งหมดรวมกนัโดยใช พบวา
สามารถจําแนกประชากรออกโดยอาศัยทีม่าของบรรพบรุุษตางกนั โดยแบงทีม่าได 4 กลุม แทน
ดวยแตละสี ไดแก  

1) กลุมสีแดง ประกอบดวยขาวปลูกพันธุสุพรรณบุรี 1 ชัยนาท 1 และพิษณุโลก 1  

2) กลุม สีเหลือง ประกอบดวยขาวปลูกพนัธุปทุมธาน ี1 

3) กลุมสีน้าํเงนิ ประกอบดวยขาวปลูกพนัธุขาวดอกมะลิ 105 และ กข 6 

4) กลุมสีเขียว ไดแก ขาวปาสามัญ 

 ผลการวิเคราะหพบวาในขาวปลูกพนัธุแททกุพนัธุ ทุกตนภายในประชากรจะมีโครงสราง
พันธกุรรมเหมอืนกนัหมด ในขณะที่โครงสรางพันธุกรรมของขาวปาและขาววัชพืชนั้นมีความแตกตาง
ระหวางตนภายในประชากร ในประชากรขาววชัพืช พบความแตกตางต้ังแตระดับภายในตน ระหวาง
ตนภายในประชากร ระหวางประชากร และระหวางทองที่แตละภาค (ภาพที ่9) ภายในตนพบวา
พันธกุรรมของขาววัชพืชเกิดจากการผสมขามระหวางขาวปลูกและขาวปา (มีแถบสีเขียวปนรวมกับสี
อ่ืน) และขาวปลูกกับขาววชัพืช โดยพบจากขาววัชพืชทกุประชากรที่ศึกษามีตนทีม่ีพนัธุกรรมของขาว
ปลูกมากกวาหนึง่พนัธุรวมกับขาวปาหรือบางตนมีแถบสีของขาวปลูกทั้ง 3 ชนิดรวมกันแสดงใหเหน็
ถึงการผสมกลับไปหาขาวปลูก ประชากรขาววัชพืชที่เกบ็ตัวอยางจากภาคเหนือตอนลาง (หมายเลข 
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8 9 และ 22) ไดรับการถายทอดทางพนัธุกรรมสวนใหญมาจากขาวปลูกพนัธุสุพรรณบุรี 1 หรือ
ชัยนาท 1 หรือพิษณุโลก 1 (สีแดง) สวนประชากรขาววชัพืชทีเ่ก็บตัวอยางจากภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือ มักตรวจพบพันธุกรรมของขาวปลูกพนัธุขาวดอกมะลิ 105 หรือ กข 6 (สีน้ําเงิน) 
ปะปนอยูมาก  และพบพันธกุรรมชนิดขาวปลูกปทุมธาน ี1 ในตัวอยางที่ 13 16 และ 26  เปนทีน่า
สังเกตวาขาววัชพืชจากภาคตะวันออกเฉียงเหนือ และภาคกลางมีชนิดพนัธุกรรมภายในแตละตน
เปนจํานวนมากกวาตัวอยางขาววัชพืชจากภาคเหนือตอนลาง แสดงวาขาววัชพชืจากสองแหงแรก
เกิดมานานกวาขาววัชพชืจากภาคเหนือตอนลาง จงึทาํใหมีโอกาสผสมขามกับพันธุตางๆ ไดมากกวา 
ซึ่ง Langevin et al. (1990) ไดรายงานวา อัตราการผสมขามระหวางขาวปลูกและขาววัชพืช มีคาอยู
ระหวาง 1 ถงึ 52%   

 เมื่อนําประชากรทั้งหมดมาจัดกลุมโดยใช cluster analysis (Nei and Kumar, 2000)
พบวาขาววัชพืชชนิดไมมหีางนี้จะมีความใกลชิดกับขาวปลูกมากกวาขาวปา (PC) ขาววัชพืชที่พบ
แตละทองที่จะมีพนัธุกรรมใกลชิดกับขาวปลูกทีพ่บนยิมปลูกในทองที่เหลานัน้ (ภาพที่ 10) จากการ
ทดลองนี้พบวาขาววัชพชืที่เก็บตัวอยางมาจากภาคกลาง (C1-C5) และภาคเหนือตอนลาง (LN1-
LN5 ยกเวน LN4) จะถูกจัดอยูในกลุมเดียวกันกับขาวปลกูพนัธุสุพรรณบุรี 1 ชัยนาท 1 และ
พิษณุโลก 2 ขณะที่ขาววัชพชืที่เก็บตัวอยางมาจากจังหวดักาฬสินธุและอุบลราชธานใีนภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือและ LN4 จากจังหวดัพิจิตรถูกจัดใหอยูในกลุมเดียวกับขาวปลูกพนัธุขาวดอก
มะลิ 105 กข 6 และปทุมธานี 1 ดังนัน้ในการทดสอบการปนเปอนของขาววัชพชืโดยใชเคร่ืองหมาย
โมเลกุลจะตองพิจารณาถงึแหลงที่แพรระบาด พนัธุขาวที่นยิมปลูกควรนํามารวมเปนพนัธุ
ตรวจสอบดวยจึงจะสามารถเขาใจแหลงที่มาของการเกิดขาววชัพืชแตละชนิดได  ซึง่การศึกษา
วิธีการสุมตัวอยางเมล็ดพนัธุขาว เพื่อใหไดขนาดตัวอยางที่เหมาะสมและสามารถใชเปนตัวแทน
ของตัวอยางทีจ่ะตรวจสอบไดดี จําเปนตองมีดําเนินการวิจัยตอไป 

 นอกจากนี ้การใชเทคนิคทางชีวโมเลกุลเพือ่ตรวจสอบการปนเปอนของเมล็ดขาววชัพชื 
ชนิดที่ไมสามารถจําแนกไดดวยลักษณะสัณฐานภายนอก นัน้ จะชวยสนับสนนุการบังคับใช
กฎหมายตามพระราชบัญญัติพันธุพืช พ.ศ. 2518 ที่แกไขเพิ่มเติมโดยพระราชบัญญัติพันธุพืช 
(ฉบับที่ 3) พ.ศ. 2552 ประกาศสําหรับเมล็ดพันธุควบคุม ขาวเปลือกเจา กาํหนดใหมีเมล็ดขาวพนัธุ
อ่ืนเจือปนไดไมเกิน 20 เมล็ดและมีเมล็ดขาววชัพืชที่เปนขาวแดง เจือปนไดไมเกิน 10 เมล็ด ของ
น้ําหนกัเมล็ดพันธุขาว 500 กรัม ตามที่กลาวมาขางตนแลววาในปจจุบันมีขาววัชพืช ชนิดที่เมล็ด
ขาวสารสีขาวเกิดข้ึนแลวในแหลงปลูกขาวในภาคตางๆของประเทศไทย หากไมมวีิธกีารตรวจสอบ
เพื่อควบคุมการเจือปนใหไดตามมาตรฐานที่กาํหนดไว ขาววัชพืชดังกลาวสามารถสรางความ
เสียหายใหแกผลผลิตขาวทัง้ดานปริมาณและคุณภาพได 
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สรุปผลการทดลองและคําแนะนํา 

 ความแตกตางของความยาว coleoptile เมื่อเพาะเมล็ดในที่มืด  พบวา ขาววัชพืชทัง้ 20 
ประชากร ม ีcoleoptile ยาวกวาขาวพันธุสุพรรณบุรี1 แตมี  3 ประชากรที่ไมพบความ
แตกตางจากขาวพันธุชัยนาท 1 คิดเปนประชากรที่ตรวจสอบไมได 15%   

 ขาววัชพืชทุกประชากรที่ศึกษามีลักษณะทางสัณฐาน ไดแก ลักษณะทรงกอ สีตามสวน
ตางของใบและดอก รูปรางล้ินใบ ขนาดของเกสรตัวผูและการมหีางทีป่ลายเมล็ดไม
แตกตางจากขาวปลูกพนัธุสมัยใหม ตองรอจนถงึระยะสุกแก จงึพบวาเมล็ดรวงทั้งหมด จึง
เปนวธิีที่ใชเวลานานเกินไปทีจ่ะใชในการตรวจสอบการปนเปอนของขาววัชพืช 

 พบไพรเมอร 7 ตัว ไดแก RM1 RM206 RM225  RM280 RM341 RM481 และ RM588 ที่
สามารถแยกพันธกุรรมของขาววัชพืชออกจากขาวปลูกได 

 การตรวจสอบการปนเปอนของขาววัชพืชโดยเทคนิคทางชีวโมเลกุลนัน้เปนวธิีที่มีความ
แมนยํามากทีสุ่ด ประสิทธิภาพในการจําแนกขาววชัพืชนั้น ข้ึนอยูกับชนิดและจํานวนไพร
เมอรที่ใช หากตองการตรวจสอบการปนเปอนของขาววัชพืชไดทั้งหมด 386 ตน หรือ 
100% ตองใชไพรเมอรรวมกนั 7 ตัว 

 ผลการวิเคราะหโครงสรางประชากรพบวา ขาวปลูกพันธุแททุกพนัธุ ทกุตนภายใน
ประชากรจะมีโครงสรางพันธุกรรมเหมือนกันหมด ในขณะที่โครงสรางพนัธุกรรมของขาว
ปาและขาววัชพืชนัน้มีความแตกตางระหวางตนภายในประชากร 

 เมื่อวิเคราะหความสัมพันธของขาววชัพืชและขาวปลูกที่ใชตรวจสอบ พบวาขาววัชพืชจาก
ภาคกลางและภาคเหนือตอนลางถูกจัดอยูในกลุมเดียวกันกับขาวปลูกพนัธุสุพรรณบุรี 1 
ชัยนาท 1 และพิษณุโลก 2 ขณะที่ขาววัชพืชที่เก็บตัวอยางมาจากภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือถกูจัดใหอยูในกลุมเดียวกับขาวปลูกพนัธุขาวดอกมะลิ 105 กข 6 
และปทุมธาน ี1 

 การเลือกใชเคร่ืองหมายโมเลกุลเพื่อตรวจสอบการปนเปอนของขาววัชพืชนัน้ ตอง
พิจารณาถึงแหลงที่ขาววัชพชืแพรระบาด และควรเลือกพันธุขาวที่เกษตรกรนิยมปลกูมาใช
เปนพนัธุตรวจสอบ 

 
การนาํไปใชประโยชน 

1. สามารถนําวิธกีารนี้ไปใชตรวจสอบการปนเปอนของขาววัชพืชในเมล็ดพันธุขาว 6 พันธุ ไดแก 
สุพรรณบุรี 1 ชัยนาท 1 ปทมุธานี 1 พิษณุโลก 2 ขาวดอกมะลิ 105 และกข 6 ไดอยางถูกตองแมนยาํ
และเปนมาตรฐานเดียวกนัในทกุหองปฏิบัติการ 
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2. เพื่อใชเปนวิธปีองปรามการจําหนายเมล็ดพันธุควบคุมขาวเปลือกเจา ตามพระราชบญัญัติพันธุพืช 
พ.ศ. 2518 ซึ่งจะเปนวิธีการที่สามารถชวยลดปญหาการระบาดของขาววัชพืชทีเ่ปนอุปสรรคสําคัญ
เพิ่มตนทนุการผลิตใหเกษตรกร และลดปริมาณผลผลิตขาวในภาพรวมของประเทศ  

3. สามารถประยกุตใชเปนวธิีการประเมินความปลอดภัยทางชีวภาพ (biosafety) ของขาวตัดแตงสาร
พันธกุรรม (GMOs) โดยการตรวจสอบการปนเปอนยีนระหวางขาวปลูกและขาววัชพชื และขาวปาได
ในอนาคต 
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ตารางที่ 3 แหลงที่มาของขาววชัพืช 20 ประชากรและจํานวนตนของแตละประชากรที่ใชในการ
ตรวจสอบดวยเคร่ืองหมายโมเลกุล 

ประชากร แหลงที่มาของขาววัชพืช จํานวนตน 
ที ่ ภาค จังหวัด  
1 เหนือตอนลาง พิษณุโลก 18 
2 เหนือตอนลาง พิษณุโลก 18 
3 เหนือตอนลาง พิษณุโลก 15 
4 เหนือตอนลาง พิจิตร 20 
5 เหนือตอนลาง พิจิตร 19 
6 ตะวันออกเฉียงเหนือ กาฬสินธุ 20 
7 ตะวันออกเฉียงเหนือ กาฬสินธุ 23 
8 ตะวันออกเฉียงเหนือ กาฬสินธุ 18 
9 ตะวันออกเฉียงเหนือ กาฬสินธุ 17 

10 ตะวันออกเฉียงเหนือ กาฬสินธุ 19 
11 ตะวันออกเฉียงเหนือ กาฬสินธุ 20 
12 ตะวันออกเฉียงเหนือ กาฬสินธุ 22 
13 ตะวันออกเฉียงเหนือ กาฬสินธุ 20 
14 ตะวันออกเฉียงเหนือ อุบลราชธาน ี 18 
15 ตะวันออกเฉียงเหนือ อุบลราชธาน ี 20 
16 กลาง สระบุรี 20 
17 กลาง สระบุรี 20 
18 กลาง พระนครศรีอยธุยา 18 
19 กลาง นครปฐม 23 
20 กลาง ปทุมธาน ี 18 

รวม 386 
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ตารางที่ 4  ชนิดของอัลลิล  (allele) ที่ตรวจพบในขาวปลูก 6 พันธุ และขาวปาสามัญ 1 ประชากร 
เมื่อวิเคราะหโดยใช เคร่ืองหมายโมเลกุล SSR markers 7 ตัว 

 ชนิดของอัลลิลที่ตรวจพบโดยใช เคร่ืองหมายโมเลกุล SSR markers พันธุขาว 
  RM1 RM206 RM481 RM280 RM225 RM341 RM588 
สุพรรณบุรี1  AA AA AA AA AA AA AA 
ชัยนาท1  BB AA BB AA BB BB BB 
ปทุมธาน1ี  CC BB CC AA BB AA BB 
พิษณุโลก2  DD AA BB AA CC EE CC 
ขาวดอกมะลิ105  HH BB HH BB BB CC DD 
กข6  GG BB GG CC BB CC BB 
ขาวปาสามัญ  EE EE EE DD DD DD EE 
Polymorphic group  7 3 6 4 4 4 5 
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ตารางที ่ 5  ความถี่ของพันธุกรรม (Genotypic frequency, % ) ของขาววัชพชืแตละตนที่จําแนกเปนชนิดพันธุกรรมผสม (admixture) หรือชนิดขาวปลูก  (crop rice type) 6 พันธุ 
(SPR1, CNT1, PTT1, PSL2 , KDML105, RD6)  และขาวปาสามัญ (wild rice) เมื่อตรวจสอบโดยใชเครื่องหมายโมเลกุล SSR markers ตั้งแต 1-7 ตัว 

พันธุกรรมชนิดขาวปลูกและขาวปาสามัญ จํานวนไพร
เมอร 

จํานวนตน
ขาววัชพืช 

พันธุกรรมผสม 
(%) SPR1 CNT1 PTT1 PSL2 KDML105 RD6 Wild rice 

รวม 
(%) 

1 386 75 70 35 35 49 50 35 37 311 
  (19.4) (18.1) (9.1) (9.1) (12.7) (13.0) (9.1) (9.6) (80.6) 

2 386 274 43 10 23 14 11 7 4 112 
  (71.0) (11.1) (2.6) (6.0) (3.6) (2.8) (1.8) (1.0) (29.0) 

3 386 348 23 5 4 3 2 1 0 38 
  (90.2) (6.0) (1.3) (1.0) (0.8) (0.5) (0.3) (0.0) (9.8) 

4 386 365 16 0 3 2 0 0 0 21 
  (94.7) (4) (0) (0.7) (0.5) (0) (0) (0) (5.3) 

5 386 380 6 0 0 0 0 0 0 6 
  (98.5) (1.5) (0) (0) (0) (0) (0) (0) (1.5) 

6 386 385 1 0 0 0 0 0 0 1 
  (99.8) (0.2) (0) (0) (0) (0) (0) (0) (0.2) 

7 386 386 0 0 0 0 0 0 0 0 
  (100) (0) (0) (0) (0) (0) (0) (0) (0) 

1 primer: RM1; 2 primers: RM1 and RM206; 3 primers: RM1, RM206 and RM481; 4 primers: RM1, RM206, RM481 and RM280;  
5 primers: RM1, RM206, RM481, RM280 and RM225; 6 primers: RM1, RM206, RM481, RM280, RM225 and RM341 
7 primers: RM1, RM206, RM481, RM280, RM225, RM341 and RM588 

1300 
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ภาพที่ 2 ตัวอยางแถบดีเอ็นเอของขาววัชพืช 2 ประชากรที่เก็บจากแปลงเกษตรกรจงัหวัด
พิษณุโลก (แถวท่ี 1-10) และจังหวัดกาฬสินธุ (แถวท่ี 11-20)  เปรียบทยีบกับกับขาวปลูก 6 พันธุ 
และขาวปา 1 ประชากร (แถวท่ี 21-27) โดยใชไพรเมอร RM1 

SPR1    = ขาวพนัธุสุพรรณบุรี 1 (พันธุคัด)  
CNT1    = ขาวพนัธุชยันาท 1 (พันธุคัด)  
PTT1   = ขาวพนัธุปทมุธานี 1 (พันธุคัด)  
PSL2   = ขาวพนัธุพษิณุโลก 2 (พนัธุคัด)  
KDML105 = ขาวพนัธุขาวดอกมะลิ 105 (พันธุคัด)    
RD6    = ขาวพนัธุกข 6 1 (พันธุคัด) 
Wild rice = ขาวปาสภาพธรรมชาติในจังหวัดปราจนีบุรี 
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ภาพที่ 3 ตัวอยางแถบดีเอ็นเอของขาววัชพืช 2 ประชากรที่เก็บจากแปลงเกษตรกรจังหวัดพิษณุโลก (แถวท่ี 1-
10) และจังหวัดกาฬสินธุ (แถวท่ี 11-20)  เปรียบทียบกับกับขาวปลูก 6 พันธุ และขาวปา 1 ประชากร (แถวท่ี 21-
27) โดยโดยใชไพรเมอร RM206 

 
ภาพที่ 4 ตัวอยางแถบดีเอ็นเอของขาววัชพืช 2 ประชากรที่เก็บจากแปลงเกษตรกรจังหวัดพิษณุโลก (แถวท่ี 1-
10) และจังหวัดกาฬสินธุ (แถวท่ี 11-20)  เปรียบทียบกับกับขาวปลูก 6 พันธุ และขาวปา 1 ประชากร (แถวท่ี 21-
27) โดยโดยใชไพรเมอร RM225 

SPR1    = ขาวพันธุสุพรรณบุรี 1 (พันธุคัด)  
CNT1    = ขาวพันธุชัยนาท 1 (พันธุคัด)  
PTT1   = ขาวพันธุปทุมธานี 1 (พันธุคัด)  
PSL2   = ขาวพันธุพิษณุโลก 2 (พันธุคัด)  
KDML105 = ขาวพันธุขาวดอกมะลิ 105 (พันธุคัด)    
RD6    = ขาวพันธุกข 6 1 (พันธุคัด) 
PC  = ขาวปาสภาพธรรมชาติในจังหวัดปราจีนบุรี 
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ภาพที่ 5 ตัวอยางแถบดีเอ็นเอของขาววัชพืช 2 ประชากรที่เก็บจากแปลงเกษตรกรจังหวัดพิษณุโลก (แถวท่ี 1-
10) และจังหวัดกาฬสินธุ (แถวท่ี 11-20)  เปรียบทียบกับกับขาวปลูก 6 พันธุ และขาวปา 1 ประชากร (แถวท่ี 21-
27) โดยโดยใชไพรเมอร RM280 

 
ภาพที่ 6 ตัวอยางแถบดีเอ็นเอของขาววัชพืช 2 ประชากรที่เก็บจากแปลงเกษตรกรจังหวัดพิษณุโลก (แถวท่ี 1-
10) และจังหวัดกาฬสินธุ (แถวท่ี 11-20)  เปรียบทียบกับกับขาวปลูก 6 พันธุ และขาวปา 1 ประชากร (แถวท่ี 21-
27) โดยโดยใชไพรเมอร RM341 

SPR1    =  ขาวพันธุสุพรรณบุรี 1 (พันธุคัด)  
CNT1    =  ขาวพันธุชัยนาท 1 (พันธุคัด)  
PTT1   =  ขาวพันธุปทุมธานี 1 (พันธุคัด)  
PSL2   =  ขาวพันธุพิษณุโลก 2 (พันธุคัด)  
KDML105 =  ขาวพันธุขาวดอกมะลิ 105 (พันธุคัด)    
RD6    =  ขาวพันธุกข 6 1 (พันธุคัด) 
PC  =  ขาวปาสภาพธรรมชาติในจังหวัดปราจีนบุรี 



 1304 

 

 
 
ภาพที่ 7 ตัวอยางแถบดีเอ็นเอของขาววัชพืช 2 ประชากรที่เก็บจากแปลงเกษตรกรจงัหวัด
พิษณุโลก (แถวท่ี 1-10) และจังหวัดกาฬสินธุ (แถวท่ี 11-20)  เปรียบทยีบกับกับขาวปลูก 6 พันธุ 
และขาวปา 1 ประชากร (แถวท่ี 21-27) โดยโดยใชไพรเมอร RM481 

SPR1    =  ขาวพันธุสุพรรณบุรี 1 (พนัธุคัด)  
CNT1    =  ขาวพันธุชยันาท 1 (พันธุคัด)  
PTT1   =  ขาวพันธุปทุมธาน ี1 (พันธุคัด)  
PSL2   =  ขาวพันธุพษิณุโลก 2 (พนัธุคัด)  
KDML105 =  ขาวพันธุขาวดอกมะลิ 105 (พันธุคัด)    
RD6    =  ขาวพันธุกข 6 (พันธุคัด) 
PC  =  ขาวปาสภาพธรรมชาติในจังหวัดปราจนีบุรี 
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ภาพที่ 8 ตัวอยางแถบดีเอ็นเอของขาววัชพืช 2 ประชากรที่เก็บจากแปลงเกษตรกรจงัหวัด
พิษณุโลก (แถวท่ี 1-10) และจังหวัดกาฬสินธุ (แถวท่ี 11-20)  เปรียบทยีบกับกับขาวปลูก 6 พันธุ 
และขาวปา 1 ประชากร (แถวท่ี 21-27) โดยโดยใชไพรเมอร RM588 

SPR1    =  ขาวพันธุสุพรรณบุรี 1 (พนัธุคัด)  
CNT1    =  ขาวพันธุชยันาท 1 (พันธุคัด)  
PTT1   =  ขาวพันธุปทุมธาน ี1 (พันธุคัด)  
PSL2   =  ขาวพันธุพษิณุโลก 2 (พนัธุคัด)  
KDML105 =  ขาวพันธุขาวดอกมะลิ 105 (พันธุคัด)    
RD6    =  ขาวพันธุกข 6 (พันธุคัด) 
Wild rice =  ขาวปาสภาพธรรมชาติในจังหวัดปราจนีบุรี 

 
 
 
 
 
 
 
 



 1306 

 

 
 
 
ภาพที่ 9 โครงสรางประชากรขาวปลูก 6 พันธุ (1-6) ขาวปา 1 ประชากร (7) และขาววัชพืชจาก
ภาคเหนือตอนลาง (8 = กาฬสินธุ และ 9 = อุบลราชธานี) จากภาคตะวันออกเฉียงเหนือ  (13= 
กาฬสินธุ และ 16 = อุบลราชธานี) และจากภาคกลาง (22 = ปทุมธานี และ26 =
พระนครศรีอยธุยา) เมื่อวิเคราะหโดยใชไพรเมอรรวมกัน 7 ตัว แตละแทงเปนตัวแทนของแตละ
ประชากรๆ ละ 10 ตน 
กลุมสีแดง ไดแก สุพรรณบุรี 1 ชัยนาท1 และพิษณุโลก 2 
กลุมสีเหลือง  ไดแก ปทุมธานี 1 
กลุมสีน้าํเงนิ  ไดแก ขาวดอกมะลิ 105 และ กข 6 
กลุมสีเขียว  ไดแก ขาวปาสามัญ 
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ภาพที ่10   แผนผังแสดงความสัมพันธของขาวปลูก 6 พนัธุ  (SPR1, CNT1, PTT1, PSL2,  KDML105 
และRD6) ขาววัชพืช 20 ประชากรจากภาคเหนือตอนลาง  (LN1-LN5)  ภาคกลาง (C1-C5) ภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือ (NE1-NE10)  และขาวปาสามัญจากปราจีนบุรี  (PC)   จากเครื่องหมายโมเลกุล 7 
ตําแหนงเมื่อวเิคราะหดวยวธิี UPGMA โดยอาศัยคา Nei’s genetic distance 


