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บทคัดย่อ 

การแพร่ระบาดของข้าววัชพืชโดยการปนเป้ือนไปกับเมล็ดพันธ์ุข้าวน้ัน ได้ก่อให้เกิดปัญหา
รุนแรงในปัจจุบัน สาเหตุเน่ืองจากข้าววัชพืชมีการปรับตัวและสามารถเลียนแบบลักษณะทางสัณฐาน
ของข้าวปลูกที่ขึ้นร่วมกันได้ดี ทําให้การจําแนกด้วยสายตาไม่สามารถทําได้ การทดลองน้ีได้พัฒนา
วิธีการตรวจสอบการปนเป้ือนของข้าววัชพืชในเมล็ดพันธ์ุข้าวโดยใช้ความแตกต่างของ coleoptiles 
ร่วมกับเทคนิคทางชีวโมเลกุลโดยใช้เครื่องหมายโมเลกุล SSRs  สุ่มเก็บตัวอย่างประชากรข้าววัชพืช
ชนิดข้าวดีด เปลือกเมล็ดสีฟาง ไม่มีหางที่ปลายเมล็ด เย่ือหุ้มเมล็ดสีขาวเหมือนข้าวปลูก แต่เมล็ดร่วง
ทั้งหมด จากแปลงที่มีการระบาดในแหล่งปลูกข้าวภาคกลาง ภาคเหนือตอนล่าง และภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือ จํานวนทั้งหมด 20 ประชากร  เบ้ืองต้นนําเมล็ดไปเพาะทดสอบการเจริญเติบโต
ของต้นอ่อน เปรียบเทียบกับข้าวปลูกพันธ์ุสุพรรณบุรี 1 และ ชัยนาท 1 หลังจากน้ันย้ายปลูกเพ่ือเก็บ
ตัวอย่างใบสําหรับวิเคราะห์ดีเอ็นเอ เปรียบเทียบกับข้าวป่าสามัญ 1 ประชากรและข้าวปลูก 6 พันธ์ุ 
ได้แก่ สุพรรณบุรี1 ชัยนาท1 ปทุมธานี1  พิษณุโลก2 ขาวดอกมะลิ105 และ กข6 ผลการตรวจสอบ
การเจริญเติบโตของต้นอ่อนพบว่าข้าววัชพืชทุกประชากรมีความยาวต้นอ่อนเฉลี่ยมากกว่าข้าวปลูก
พันธ์ุสุพรรณบุรี 1 แต่มี 3 ประชากร (15%) ไม่แตกต่างจากข้าวปลูกพันธ์ุชัยนาท 1 ส่วนการ
ตรวจสอบข้าววัชพืช 20 ประชากร จํานวน 386 ต้น โดยใช้เครื่องหมายโมเลกุล SSRs  พบไพรเมอร์ 7 
ตัว ที่สามารถจําแนกความแตกต่างระหว่างข้าวป่าและข้าวปลูกที่ใช้เป็นพันธ์ุตรวจสอบ ได้แก่ RM1 
RM206 RM225  RM280 RM341 RM481 และ RM588 ความแม่นยําในการตรวจสอบการปนเป้ือน
ของข้าววัชพืชน้ัน ขึ้นอยู่กับจํานวนไพรเมอร์ที่ใช้ และเมื่อใช้ไพรเมอร์ร่วมกันทั้ง 7 ตัวสามารถ
ตรวจสอบการปนเป้ือนของข้าววัชพืชได้ทั้งหมดทุกต้น 100% สําหรับผลการวิเคราะห์โครงสร้างทาง
พันธุกรรม พบว่า ข้าววัชพืชมีพันธุกรรมของข้าวปลูกหลายๆ พันธ์ุรวมอยู่ในต้นเดียวกันหรือมี
พันธุกรรมข้าวป่าร่วมกับข้าวปลูก ข้าววัชพืชที่เก็บตัวอย่างจากภาคกลางและภาคเหนือตอนล่างถูกจัด
อยู่ในกลุ่มเดียวกันกับข้าวปลูกพันธ์ุสุพรรณบุรี 1 ชัยนาท 1 และพิษณุโลก 2 ขณะท่ีข้าววัชพืชที่เก็บ
ตัวอย่างมาจากภาคตะวันออกเฉียงเหนือถูกจัดให้อยู่ในกลุ่มเดียวกับข้าวปลูกพันธ์ุขาวดอกมะลิ 105 
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กข 6 และปทุมธานี 1 โดยสรุปวิธีการน้ีสามารถนําไปใช้ในการตรวจสอบการปนเป้ือนของข้าววัชพืช
ชนิดที่มีลักษณะภายนอกเหมือนข้าวปลูกทุกประการได้อย่างถูกต้องและแม่นยํา  
คําหลัก  การปนเป้ือน ข้าววัชพืช เทคนิคทางชีวโมเลกุล  Contamination, weedy rice, 
molecular biology technique 
 

คํานาํ 
ประเทศไทยเป็นส่วนหน่ึงของความหลากหลายทางพันธุกรรมของข้าวปลูก จึงมักพบข้าวที่เป็น

เครือญาติ (relative races) ขึ้นอยู่ร่วมด้วย ประกอบด้วย ข้าวปลูก (Oryza sativa L.) ข้าววัชพืช 
Oryza sativa f. spontanea) และข้าวป่าสามัญ (O. rufipogon Griff.) ที่เป็นบรรพบุรุษ ข้าวทั้งสาม
ชนิดมีควมใกล้ชิดทางพันธุกรรมมากเน่ืองจากมีจํานวนโครโมโซม 2n=24 และมีชุดจีโนมเป็นชนิด AA 
เหมือนกัน (Vaughan and Morishima, 2003) ทําให้ผสมข้ามกันและเกิดการปนเป้ือนยีนระหว่างกันได้
ในสภาพธรรมชาติ (Oka, 1988)  โดยปกติ การผสมข้ามเกิดขึ้นได้เป็นทิศทางเดียว คือจากเกสรตัวผู้ของ
ข้าวปลูกที่เป็นพืชผสมตัวเอง ปลิวไปตกบนเกสรตัวเมียของข้าวป่าที่เป็นพืชผสมข้าม (Morishima et 
al., 1980; Morishima, 1988; Song et al., 2003) เกิดเป็นลูกผสมที่เป็น spontanea form หรือ 
ข้าววัชพืช  (Weedy rice)   

ในปีพ.ศ. 2544 พบการระบาดรุนแรงของข้าววัชพืชชนิดข้าวหาง เป็นครั้งแรกของประเทศไทย 
ที่ตําบลเขาสามสิบหาบ อําเภอท่ามะกา จังหวัดกาญจนบุรี และสองปีต่อมาพบการระบาดของข้าววัชพืช 
ชนิดข้าวดีด ที่อําเภอลาดหลุมแก้ว จังหวัดปทุมธานี พ้ืนที่การระบาดเพ่ิมขึ้นอย่างรวดเร็วในระยะเวลา
เพียง 3 ปี โดยเริ่มจาก 5 หมื่นไร่ในปีพ.ศ. 2547 กลายเป็น 2 ล้านไร่ในปีพ.ศ. 2550 ปัจจุบัน พบระบาด
ทั่วไปในเขตภาคกลางจนถึงเหนือตอนล่าง  และภาคตะวันออกเฉียงเหนือ รวม 26 จังหวัด (จรรยา,2547
ก ; จรรยา, 2547ข; จรรยา และศันสนีย์, 2548; จรรยา, 2552; Maneechote et al., 2004)  ข้าว
วัชพืชถูกจําแนกได้ 3 ชนิดตามความแตกต่างทางลักษณะภายนอก คือ ข้าวหาง ข้าวดีด และข้าวแดง  
ชนิดที่เป็นปัญหาร้ายแรงคือ ข้าวหางและข้าวดีด เพราะเจริญเติบโตได้รวดเร็วในระยะแรก และสูงข่ม
ข้าวปลูกในระยะแตกกอ  ออกดอกก่อนข้าวปลูก แต่ชาวนาไม่สามารถเก็บเก่ียวได้เพราะเมล็ดร่วงหมด 
ทําให้ผลผลิตข้าวลดลงได้ต้ังแต่ 10-100% (จรรยา, 2552) และทําให้ชาวนาสูญเสียผลกําไรไร่ละ1,500-
4,400 บาท (อริยา, 2547)  
 สาเหตุสําคัญประการหน่ึงที่ทําให้เกิดการแพร่ระบาดของข้าววัชพืช คือ ปนเป้ือนไปกับเมล็ดพันธ์ุ
ข้าว เน่ืองจากเกษตรกรทํานาปีละ 2-3 ครั้ง จึงไม่สามารถเก็บเมล็ดพันธ์ุไว้ใช้ในฤดูต่อไปได้ จําเป็นต้องซื้อ
เมล็ดพันธ์ุใหม่ทุกฤดู จึงมีโอกาสสูงที่จะได้เมล็ดพันธ์ุที่มีการปนเป้ือนของข้าววัชพืช ในเบ้ืองต้น การ
ตรวจสอบการปนเป้ือนของข้าววัชพืชด้วยสายตาน้ันทําได้โดยใช้ลักษณะภายนอกท่ีต่างกัน เช่นความยาว
เมล็ด สีเปลือกเมล็ด และ สีเย่ือหุ้มเมล็ด  แต่วิธีน้ี เริ่มมีปัญหา เมื่อข้าววัชพืชเร่ิมมีการปรับตัวจนลักษณะ
ดังกล่าวเหมือนกับข้าวปลูก เช่นมีความยาวเมล็ดใกล้เคียงกับเมล็ดข้าวปลูก สีเปลือกเปลี่ยนจากสีนํ้าตาล
แดงเป็นสีฟาง และเย่ือหุ้มเมล็ดเปลี่ยนจากสีแดงเป็นสีขาวเหมือนข้าวปลูก  
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 Wague (1992) ได้ทดลองเพาะเมล็ดข้าววัชพืช 2 ประชากรเปรียบเทียบกับข้าวปลูก 2 พันธ์ุ 
พบว่าต้นอ่อนข้าววัชพืชทั้ง 2 ประชากรเจริญเติบโตได้ดีกว่าและมีความยาวของ coleoptiles มากกว่า
ข้าวปลูก จากการทํางานร่วมกับเกษตรกรในพ้ืนที่ระบาดของข้าววัชพืช ได้พบว่า ข้าววัชพืชมีการ
เจริญเติบโตของต้นอ่อนที่เร็วกว่าข้าวปลูก ถึงแม้ว่าเมล็ดข้าววัชพืชจะงอกมาจากใต้ดิน ในขณะที่ข้าวปลูก
งอกอยู่บนผิวดิน (จรรยา, 2552) ดังน้ันความยาวของ coleoptiles ของต้นอ่อนข้าววัชพืชน้ัน อาจเป็น
ลักษณะหน่ึงที่สามารถนํามาใช้จําแนกเมล็ดข้าววัชพืชออกจากข้าวปลูกได้ 

จรรยา และ คณะ (2549) รายงานว่า หลังจากเกษตรกรใช้วิธีการกําจัดข้าววัชพืชแบบ
ผสมผสานอย่างต่อเน่ืองมานาน 4 ฤดูปลูก จนกระทั่งไม่สามารถจําแนกการปนเป้ือนของเมล็ดข้าว
วัชพืชในพันธ์ุข้าวสุพรรณบุรี 1 ได้ด้วยสายตา  จึงต้องใช้วิธีการตรวจสอบดีเอ็นเอ โดยใช้เครื่องหมาย
โมเลกุล RM1 จึงสามารถตรวจพบการปนเป้ือนของข้าววัชพืชในเมล็ดพันธ์ุข้าวประมาณ 3% อย่างไรก็
ตาม ข้าววัชพืชที่ระบาดอยู่ในประเทศไทยมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงมาก จึงจําเป็นต้องมี
การคัดเลือกหาวิธีการตรวจสอบที่แม่นยําและครอบคลุมประชากรข้าววัชพืชได้อย่างกว้างขวาง ดังน้ัน 
การใช้วิธีการตรวจสอบหลายวิธีร่วมกัน น่าจะทําให้ประสทิธิภาพในการจําแนกการปนเป้ือนของข้าว
วัชพืช มีความแม่นยําและถกูต้องมากข้ึนดังน้ัน การทดลองน้ีจึงมีวัตถุประสงค์ เพ่ือศึกษาหาวิธีการ
ตรวจสอบที่มีประสิทธิภาพ และแม่นยํา สาํหรับใช้การจําแนกการปนเป้ือนของข้าววัชพืชในเมล็ดพันธ์ุ
ข้าว 

 

วิธีดําเนินการ 
อุปกรณ ์

พันธุกรรมข้าวที่ใช้ในการทดลอง มี ดังน้ี 
 1. ข้าววัชพืช สุ่มเก็บตัวอย่างข้าววัชพืช (weedy rice, Oryza sativa f spontanea) ชนิดข้าวดีด 
ที่ระบาดในแหล่งปลูกข้าวในภาคเหนือตอนล่าง (จังหวัดพิษณุโลก และพิจิตร) ภาคตะวันออกเฉียง 
เหนือ (จังหวัดกาฬสินธ์ุ และอุบลราชธานี) และภาคกลาง (จังหวัดลพบุรี สระบุรี อยุธยา นครปฐม 
และปทุมธานี) จํานวน 20 ประชากร โดยทุกประชากรน้ัน มีเย่ือหุ้มเมล็ดสีขาวเหมือนข้าวปลูก แต่
เมล็ดร่วงทั้งหมดเมื่อสุกแก่ (ตารางที่ 1)    
2. ข้าวพันธ์ุเปรียบเทียบ  ใช้พันธ์ุคัดของข้าวปลูก 6 พันธ์ุ (O. sativa L.) จาก กรมการข้าวได้แก่ พันธ์ุ 
สุพรรณบุรี 1 (SPR1) ชัยนาท 1 (CNT1) ปทุมธานี 1 (PTT1) พิษณุโลก 2 (PSL2) ขาวดอกมะลิ 105 
(KDML105) และ กข 6 (RD6) และข้าวป่าสามัญ (O. rufipogon Griff.) จากจังหวัดปราจีนบุรี (PC) 1 
ประชากรเป็นพันธ์ุมาตรฐานเปรียบเทียบ 
 

วิธีการ 
ในช่วงระหว่างเดือนตุลาคม 2550 ถึงเดือนมีนาคม 2551 ออกสํารวจแปลงนาเกษตรกรท่ีมี

การระบาดของข้าววัชพืชในแหล่งปลูกข้าวภาคกลาง ภาคเหนือตอนล่าง และภาคตะวันออกเฉียงเหนือ 
โดยเลือกข้าววัชพืชชนิดข้าวดีด ซึ่งมีลักษณะภายนอกใกล้เคียงกับข้าวปลูกมากที่สุด คือมีทรงกอต้ัง
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ตรง จํานวนเมล็ดต่อรวงมาก การติดเมล็ดดี เปลือกเมล็ดสีฟางหรือนํ้าตาลอ่อน ปลายเมล็ดไม่มีหาง 
แต่เมล็ดร่วงก่อนข้าวปลูก พร้อมทั้งบันทึกช่ือพันธ์ุข้าวที่เกษตรกรนิยมปลูกในแหล่งต่างๆ เพ่ือใช้เป็น
ข้อมูลในการคัดเลือกพันธ์ุข้าวสําหรับใช้เป็นพันธ์ุเปรียบเทียบ 

นําประชากรข้าววัชพืชทั้ง 20 ประชากร มาทดสอบลักษณะเปรียบเทียบกับพันธ์ุมาตรฐาน  
 7 พันธ์ุ โดยแบ่งเป็น 3 การทดลอง โดยการวัดการเจริญเติบโตของต้นอ่อน ลักษณะทางสัณฐาน และ
การประเมินในระดับดีเอ็นเอ มีรายละเอียดดังน้ี 
การทดลองที่ 1  ความแตกต่างด้านการเจริญเติบโตของต้นอ่อน  

สุ่มเมล็ดข้าววัชพืชและข้าวปลูก ตัวอย่างละ 50 เมล็ด นํามาเพาะบนกระดาษกรองชุบนํ้าใน 
Petri dishes 48 ช่ัวโมง จากน้ันเลือกเมล็ดที่เริ่มงอกตัวอย่างละ 10 เมล็ด ย้ายปลูกในกล่องพลาสติก
ขนาด 17 x 25 x 10 ซม3 บรรจุวุ้นที่มีความเข้มข้น 5 % w/v จํานวน 450 มิลลิลิตร ใน 1 กล่อง
วางตัวอย่างเมล็ดข้าวเป็นแถวได้จํานวน 15 ตัวอย่าง มีระยะห่างระหว่างแถว 1 ซม และระยะระหว่าง
เมล็ด 0.5 ซม แต่ละกล่องจะรวมข้าวปลูกพันธ์ุเปรียบเทียบ (check genotypes) จํานวน 2 พันธ์ุ คือ
พันธ์ุสุพรรณบุรี 1 (SPR1)  และชัยนาท 1 (CNT1) ปลูกทดสอบร่วมด้วย ดังน้ันแต่ละกล่องจะปลูกข้าว
วัชพืช 13 แถวและข้าวปลูก 2 แถว วางแผนการทดลองแบบ RCB โดยปลูกทดสอบ 3 ซ้ําในแต่ละ
ประชากร หลังจากน้ัน ใช้อะลูมิเนียมฟอลยด์หุ้มกล่องให้มิดชิด เพ่ือป้องกันไม่ให้ต้นอ่อนได้รับแสง  

หลังเพาะเมล็ดที่เริ่มงอก 5 วัน วัดความยาวของต้นอ่อน (จากเมล็ดถึงปลาย coleoptile) ทุก
ต้น และวิเคราะห์ความแตกต่างระหว่างตัวอย่างโดยใช้วิธีการวิเคราะห์ความแปรปรวน (Analysis of 
Variance) แบบ One-Way Classification เปรียบเทียบความแตกต่างระหว่างข้าววัชพืชกับข้าวปลูก
พันธ์ุตรวจสอบโดยใช้วิธี Least Significant Difference (LSD)  
การทดลองที่ 2  ประเมินความแตกต่างของลักษณะทางสัณฐานวิทยา 
 หลังจากวัดความยาวของต้นอ่อนของแต่ละประชากรในการทดลองที่ 1 แล้ว จึงย้ายต้นอ่อน
จํานวน 20-30 ต้นต่อประชากร ปลูกในกระถางพลาสติกบรรจุดินขนาดเส้นผ่าศูนย์กลาง 12 น้ิว วาง
ไว้ในเรือนทดลอง  เมื่อข้าวมีอายุประมาณ 30 วัน จึงเก็บตัวอย่างใบของแต่ละต้น เพ่ือนําไปวิเคราะห์
ในระดับดีเอ็นเอในการทดลองที่ 3 

 เมื่อถึงระยะออกรวง บันทึกลักษณะทรงกอ สีตามส่วนต่างของใบและดอก รูปร่างลิ้นใบ 
ขนาดของเกสรตัวผู้และการมีหางที่ปลายเมล็ด ตามวิธีการของ สงกรานต์และคณะ, 2538 และ
Chitrakorn (1995)  
การทดลองที่ 3  ตรวจสอบความแตกต่างทางพันธุกรรมของข้าววัชพืชออกจากข้าวปลูกโดยใช้
เครื่องหมายโมเลกุล 

เก็บตัวอย่างใบแยกต้นๆ ละ 2-3 ใบ ประชากรละ 20-25 ต้น พับใส่ถุงกระดาษเก็บตัวอย่าง 
ทําให้ตัวอย่างใบข้าวแห้ง โดยนําถุงเก็บตัวอย่างที่บรรจุตัวอย่างใบข้าวใส่ในภาชนะปิดที่มี silica gel 
เป็นสารดูดความช้ืน หลังจากแห้งแล้วเก็บตัวอย่างใบในถุงปิดผนึกและเก็บรักษาไว้ในตู้ควบคุม
อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส (0C) เพ่ือใช้สําหรับขั้นตอนการสกัดดีเอ็นเอ 
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โดยบดตัวอย่างใบที่แห้งแล้วให้ละเอียดในไนโตรเจนเหลว ก่อนนําไปสกัดดีเอ็นเอโดยวิธี 
CTAB (Panaud et al., 1996) โดยมีขั้นตอนดังน้ี 
การสกัดดีเอ็นเอ 
 นําตัวอย่างใบที่บดจนละเอียดแล้วบรรจุ eppendorf tube จากน้ันใส่ extraction buffer 
ซึ่งประกอบด้วย deionized water, 4% CTAB, 100 mM Tris-HCl (pH 8), 20mM EDTA (pH 8), 

1.4 M NaCl และ 0.4%  -mercaptoethanol จากน้ัน จึงนําดีเอ็นเอที่สกัดได้มาละลายด้วย TE 
buffer เพ่ือตรวจสอบคุณภาพและปริมาณดีเอ็นเอด้วย agarose gel electrophoresis 1.2% เก็บ
สารละลายดีเอ็นเอไว้ที่อุณหภูมิ -20 0C 
การทําปฏิกิริยา PCR (Polymerase Chain Reaction)  

นําดีเอ็นเอที่สกัดได้มาเพ่ิมปริมาณด้วยปฏิกิริยา PCR (Panaud et al., 1996) โดยใช้ 
microsatellite หรือ Simple Sequence Repeats (SSRs) primers เติมสารผสมปริมาตร 20 
ไมโครลิตร (μl) ต่อ 1 หลอด ซึ่งประกอบไปด้วย 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) นําเข้าเคร่ือง PCR  
การวิเคราะห์ลายพิมพ์ดีเอ็นเอจากปฏิกิริยา PCR 

ในเบ้ืองต้น ได้ทําการคัดเลือกเครื่องหมายโมเลกุล SSRs จํานวน 48 ตําแหน่ง ที่กระจายอยู่
บนโครโมโซมทั้ง 12 โครโมโซม ซึ่งคาดว่าจะสามารถจําแนกความแตกต่างระหว่างข้าวปลูกและข้าวป่า
สามัญได้ โดยใช้พันธ์ุข้าว 6 พันธ์ุ คือ พันธ์ุสุพรรณบุรี 1 (SPR1) ชัยนาท 1 (CNT1) ปทุมธานี 1 
(PTT1) พิษณุโลก 2 (PSL2) ขาวดอกมะลิ 105 (KDML105) กข 6 (RD6)  และ และข้าวป่าสามัญ 
(PC) 1 ประชากร เป็นพันธ์ุมาตรฐานเปรียบเทียบ หลังจากน้ันคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุล ที่สามารถ
จําแนกความแตกต่างระหว่างข้าวป่าและข้าวปลูกได้จํานวน 7 ไพรเมอร์ (primer) แล้ว (ตารางท่ี 1)  
จึงนํามาใช้วิเคราะห์ตัวอย่างข้าววัชพืชทั้ง 20 ประชากร 

นําผลิตภัณฑ์ที่ได้จากการทํา PCR ไปตรวจสอบด้วย 10% polyacrylamide gel 
electrophoresis นําแผ่นเจลที่ได้ย้อมด้วยสาร Ethidium bromide เพ่ือนําไปดูการเกิดลายพิมพ์ดี
เอ็นเอภายใต้แสงยูวีของเคร่ือง UV transilluminator แล้วบันทึกภาพด้วยกล้องดิจิตอล เพ่ือนําไป
วิเคราะห์ลายพิมพ์ดีเอ็นเอ โดยการตรวจนับแถบที่ปรากฏในน้ําหนักโมเลกุล (molecular weight) 
เดียวกัน ถ้าหากมีแถบให้คะแนนเป็น 1 และไม่มีแถบให้คะแนนเป็น 0 แล้วนํามาวิเคราะห์รวมโดยเพ่ิม
ไพรเมอร์ครั้งละ 1ตัว เปรียบเทียบกับข้าวปลูกและข้าวป่าสามัญ จนครบทั้งหมด 7 ตัว  วิเคราะห์
โครงสร้างพันธุกรรมของประชากรโดยใช้โปรแกรม STRUCTURE (Pritchard et al., 2000) และ
วิเคราะห์ความแตกต่างระหว่างประชากรโดยใช้ cluster analysis (Nei and Kumar, 2000) 
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เวลาและสถานท่ี  ทดลองในระหว่างเดือนตุลาคม 2550-กันยายน 2552 ที่ 
1.  เรือนทดลองกลุ่มวิจัยวัชพืช สํานักวิจัยพัฒนาการอารักขาพืช  กรมวิชาการเกษตร 
2. ห้องปฏิบัติการของกลุ่มงานไวรัสวิทยา สํานักวิจัยพัฒนาการอารักขาพืช กรมวิชาการเกษตร   
3. ห้องปฏิบัติการของภาควิชาพืชไร่ มหาวิทยาลัยเชียงใหม่ จังหวัดเชียงใหม ่
 

ผลและวิจารณ์ผลการทดลอง 
การทดลองที่ 1  ความแตกต่างด้านการเจริญเติบโตของต้นอ่อน  
 เมื่อเพาะในที่มืดเป็นเวลา 5 วัน ก่อนวัดความยาว coleoptile ของแต่ละประชากร พบว่าใน
ระยะต้นอ่อน ประชากรข้าววัชพืชส่วนใหญ่ มีอัตราการเจริญเติบโตได้รวดเร็วกว่าข้าวพันธ์ุปลูก โดยท่ี
ข้าวพันธ์ุสุพรรณบุรี1 และชัยนาท1 มีค่าเฉล่ียของความยาว coleoptile เท่ากับ 26.7 และ 20.7 มม. 
ตามลําดับส่วนข้าววัชพืชทั้ง 20 ประชากร มีความยาว coleoptile อยู่ระหว่าง 26.9-41.5 มม. 
(ตารางที่ 2) เป็นที่น่าสังเกตว่าข้าววัชพืชทุกประชากรที่ตรวจสอบมี coleoptile  ยาวกว่าสุพรรณบุรี1 
(ภาพท่ี 1) คิดเป็น 100% ที่ตรวจสอบได้ด้วยวิธีน้ี แต่ มี 3 ประชากรท่ีมีความยาว coleoptile ไม่
แตกต่างจากพันธ์ุชัยนาท1 หรือคิดเป็น15% ที่ยังไม่สามารถตรวจสอบได้ อย่างไรก็ตาม Hakizimana 
et al. (2000) พบว่าลักษณะความยาวของ coleoptile ในข้าวสาลีน้ัน  บางส่วนถูกควบคุมด้วย
สภาพแวดล้อม และบางส่วนถูกควบคุมด้วยพันธุกรรมดังน้ัน วิธีการวัดความแตกต่างในการ
เจริญเติบโตของต้นอ่อนน้ี สามารถใช้ตรวจสอบข้าววัชพืชได้ส่วนหน่ึง จึงจําเป็นต้องใช้วิธีอ่ืนร่วมในการ
ตรวจสอบให้ได้ทั้งหมด 

การทดลองที่ 2 ประเมินความแตกต่างของลักษณะทางสณัฐาน 

 ข้าววัชพืชทุกประชากรที่ศึกษามีลักษณะทางสัณฐานไม่แตกต่างจากข้าวปลูกพันธ์ุสมัยใหม่ที่
นิยมปลูกกันทั่วไปในระบบนาหว่าน ในทุกตัวอย่างพบว่า ทุกต้นมีทรงกอต้ัง (ยกเว้นตัวอย่างที่ 3 และ 
12 ที่พบบางต้นมีทรงกอแบบก่ึงแผ่) มีกาบใบ แผ่นใบและปล้องเป็นสีเขียว มีเขี้ยวใบและข้อต่อใบสี
เขียวอ่อน ลิ้นใบสีขาวมี 2 แฉก สําหรับลักษณะดอกพบว่ามียอดดอกและเกสรตัวเมียสีขาว เกสรตัวผู้มี
ขนาดใหญ่ประมาณคร่ึงหน่ึงของขนาดดอก ทุกดอกไม่มีหางที่ปลาย (ไม่ได้แสดงข้อมูล) ดังน้ันหากข้าว
วัชพืชชนิดน้ีแพร่ระบาดลงไปในแปลงและมีความสูงใกล้เคียงกับข้าวปลูกเกษตรกรจะไม่สามารถ
จําแนกความแตกต่างออกจากข้าวปลูกด้วยตาเปล่าได้เลย จะสังเกตุได้ก็ในระยะสุกแก่เท่าน้ันเมื่อเมล็ด
ข้าววัชพืชร่วงออกจากรวงทั้งหมด (ศันสนีย์และคณะ, 2548; จรรยา,2552; Niruntrayakul, 2008)      

การทดลองที่ 3  ตรวจสอบความแตกต่างทางพันธุกรรมของข้าววัชพืชโดยใช้เครื่องหมายโมเลกุล  

จากการทดสอบเบ้ืองต้น เพ่ือจําแนกความแตกต่างระหว่างข้าวปลูกกับข้าวป่าสามัญโดยใช้
เครื่องหมายโมเลกุล 48 ตําแหน่ง ได้คัดเลือกไพรเมอร์จํานวน 7 ตัวได้แก่ RM1, RM 206, RM225, 
RM280, RM 341, RM481 และ RM588 ที่สามารถจําแนกความแตกต่างระหว่างพันธ์ุข้าวปลูกที่ใช้
และระหว่างข้าวปลูกกับข้าวป่าสามัญ และเมื่อใช้ ตรวจสอบพันธุกรรมตัวอย่างข้าววัชพืช 20 
ประชากร จํานวนทั้งหมด 386 ต้น (ตารางที่ 3)   
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ในการทดลองคร้ังน้ีไพรเมอร์ RM1 มีประสิทธิภาพสูงสุดในการจําแนกความแตกต่างของการ
แสดงแถบดีเอ็นเอที่มีขนาดต่างกัน (อัลลีล) โดยพบว่าเกิดความแตกต่างระหว่างพันธ์ุตรวจสอบทั้ง 7 
ประชากร (ตารางที่ 4) รองลงมาได้แก่ไพรเมอร์ RM481 จําแนก 7 ประชากรได้เป็น 6 กลุ่ม RM586 
จําแนกได้ 5 กลุ่ม และที่เหลืออีก 4 ตัวจําแนกได้ 3 ถึง 4 กลุ่ม เมื่อนําไพรเมอร์ทั้ง 7 ตัวมาตรวจสอบ
ประชากรข้าววัชพืช (ภาพที่ 2-8) พบว่าข้าววัชพืชมีความแตกต่างทางพันธุกรรมทั้งระหว่างประชากร
และระหว่างต้นภายในประชากร ข้าววัชพืชทุกต้นแตกต่างจากข้าวปลูกตรงที่แต่ละต้นจะมีพันธุกรรม
หลายชนิดปนกันอยู่ (admixture) ซึ่งเป็นผลจากการผสมข้ามระหว่างข้าววัชพืชกับข้าวปลูก 
(Niruntrayakul, 2008) 

ความแม่นยําของการตรวจสอบโดยใช้เครื่องหมายโมเลกุลจะเพ่ิมขึ้นตามจํานวนไพรเมอร์ที่ใช้ 
(ตารางท่ี 5)ในการทดลองครั้งน้ี พบว่า ไพรเมอร์ RM1เพียงตัวเดียวจะแยกต้นที่มีพันธุกรรมผสม 
(admixture)ได้เพียง75 ต้นจากทั้งหมด 386 ต้น คิดเป็น19.4%   ที่เหลือ 311 ต้นมีพันธุกรรมเหมือน
กับข้าวพันธ์ุสุพรรณบุรี 1 จํานวน 70 ต้น (18.1%) มีพันธุกรรมเหมือนข้าวพันธ์ุชัยนาท1 จํานวน 35  
ต้น (9.1%) มีพันธุกรรมเหมือนข้าวพันธ์ุปทุมธานี1 จํานวน 35  ต้น (9.1%) มีพันธุกรรมเหมือนข้าว
พันธุ์พิษณุโลก 2  จํานวน49  ต้น (12.7%) พันธุกรรมเหมือนข้าวพันธ์ุขาวดอกมะลิ 105 จํานวน50  
ต้น (13.0%) พันธุกรรมเหมือนข้าวพันธ์ุกข6  จํานวน35 ต้น (9.1%) และ37 ต้น มีพันธุกรรมเหมือน
ข้าวป่าสามัญ คิดเป็น 9.6%ของจํานวนต้นทั้งหมด 386 ต้นของข้าววัชพืชทั้งหมด 20 ประชากร  เมื่อ
ใช้ตรวจสอบร่วมกับไพรเมอร์ RM206  สามารถตรวจสอบพันธุกรรมข้าววัชพืชได้เพ่ิมขึ้นเป็น 71.0%  
และเมื่อเพ่ิมจํานวนไพรเมอร์ เป็น 3  4  5 และ 6 ตัวจะแยกออกได้เพ่ิมเป็น 90.2% 94.7% 98.5%
และ 99.8% ตามลําดับ เมื่อใช้จํานวนไพรเมอร์ในการตรวจสอบร่วมกันทั้ง 7 ตัวพบว่าสามารถจําแนก
ข้าววัชพืชออกจากข้าวปลูกได้ทุกต้น คิดเป็น 100% (ตารางที่ 5) พยอมและคณะ (2551) รายงานว่า 
การจําแนกความแตกต่างระหว่างพันธ์ุข้าวขาวดอกมะลิ105 และพันธ์ุข้าวปทุมธานี 1 ในระดับดีเอ็นเอ
น้ัน ต้องใช้ไพรเมอร์ทั้งหมด 13  ตัว แต่ถ้าต้องการจําแนกความแตกต่างระหว่างพันธ์ุข้าวขาวดอกมะลิ
105 และพันธ์ุข้าวชัยนาท1 แล้วต้องใช้ไพรเมอร์ทั้งหมด 23  ตัว 

 เมื่อศึกษาโครงสร้างทางพันธุกรรมภายในประชากรข้าววัชพืชจากแต่ละภาค ภาคละ 2 
ประชากร  ได้แก่ข้าววัชพืชจากภาคเหนือตอนล่าง (8 = กาฬสินธ์ุ และ 9 = อุบลราชธานี) จากภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือ  (13= กาฬสินธ์ุ และ 16 = อุบลราชธานี) และจากภาคกลาง (22 = ปทุมธานี 
และ26 =พระนครศรีอยุธยา) เปรียบเทียบกับพันธ์ุข้าวปลูก 6 ประชากร และข้าวป่าสามัญ 1 
ประชากร วิเคราะห์โดยใช้เครื่องหมายโมเลกุล SSR marker 7 ตําแหน่ง ตามวิธีของ Pritchard et 
al. (2000)  แสดงตัวอย่างการวิเคราะห์โครงสร้างพันธุกรรมประชากรท้ังหมดร่วมกันโดยใช้ พบว่า
สามารถจําแนกประชากรออกโดยอาศัยที่มาของบรรพบุรุษต่างกัน โดยแบ่งที่มาได้ 4 กลุ่ม แทนด้วย
แต่ละสี ได้แก่  

1) กลุ่มสแีดง ประกอบด้วยข้าวปลูกพันธ์ุสุพรรณบุรี 1 ชัยนาท 1 และพิษณุโลก 1  
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2) กลุ่ม สีเหลอืง ประกอบด้วยข้าวปลูกพันธ์ุปทุมธานี 1 

3) กลุ่มสีนํ้าเงิน ประกอบด้วยข้าวปลูกพันธ์ุขาวดอกมะลิ 105 และ กข 6 

4) กลุ่มสีเขียว ได้แก่ ข้าวป่าสามัญ 

 ผลการวิเคราะห์พบว่าในข้าวปลูกพันธ์ุแท้ทุกพันธ์ุ ทุกต้นภายในประชากรจะมีโครงสร้าง
พันธุกรรมเหมือนกันหมด ในขณะที่โครงสร้างพันธุกรรมของข้าวป่าและข้าววัชพืชน้ันมีความแตกต่าง
ระหว่างต้นภายในประชากร ในประชากรข้าววัชพืช พบความแตกต่างต้ังแต่ระดับภายในต้น ระหว่างต้น
ภายในประชากร ระหว่างประชากร และระหว่างท้องที่แต่ละภาค (ภาพที่ 9) ภายในต้นพบว่าพันธุกรรม
ของข้าววัชพืชเกิดจากการผสมข้ามระหว่างข้าวปลูกและข้าวป่า (มีแถบสีเขียวปนร่วมกับสีอ่ืน) และข้าว
ปลูกกับข้าววัชพืช โดยพบจากข้าววัชพืชทุกประชากรที่ศึกษามีต้นที่มีพันธุกรรมของข้าวปลูกมากกว่า
หน่ึงพันธ์ุร่วมกับข้าวป่าหรือบางต้นมีแถบสีของข้าวปลูกทั้ง 3 ชนิดร่วมกันแสดงให้เห็นถึงการผสม
กลับไปหาข้าวปลูก ประชากรข้าววัชพืชที่เก็บตัวอย่างจากภาคเหนือตอนล่าง (หมายเลข 8 9 และ 22) 
ได้รับการถ่ายทอดทางพันธุกรรมส่วนใหญ่มาจากข้าวปลูกพันธ์ุสุพรรณบุรี 1 หรือชัยนาท 1 หรือ
พิษณุโลก 1 (สีแดง) ส่วนประชากรข้าววัชพืชที่เก็บตัวอย่างจากภาคตะวันออกเฉียงเหนือ มักตรวจพบ
พันธุกรรมของข้าวปลูกพันธ์ุขาวดอกมะลิ 105 หรือ กข 6 (สีนํ้าเงิน) ปะปนอยู่มาก  และพบพันธุกรรม
ชนิดข้าวปลูกปทุมธานี 1 ในตัวอย่างที่ 13 16 และ 26  เป็นที่น่าสังเกตว่าข้าววัชพืชจากภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือ และภาคกลางมีชนิดพันธุกรรมภายในแต่ละต้นเป็นจํานวนมากกว่าตัวอย่างข้าว
วัชพืชจากภาคเหนือตอนล่าง แสดงว่าข้าววัชพืชจากสองแห่งแรกเกิดมานานกว่าข้าววัชพืชจาก
ภาคเหนือตอนล่าง จึงทําให้มีโอกาสผสมข้ามกับพันธ์ุต่างๆ ได้มากกว่า ซึ่ง Langevin et al. (1990) ได้
รายงานว่า อัตราการผสมข้ามระหว่างข้าวปลูกและข้าววัชพืช มีค่าอยู่ระหว่าง 1 ถึง 52%   

 เมื่อนําประชากรทั้งหมดมาจัดกลุ่มโดยใช้ cluster analysis (Nei and Kumar, 2000)พบว่า
ข้าววัชพืชชนิดไม่มีหางนี้จะมีความใกล้ชิดกับข้าวปลูกมากกว่าข้าวป่า (PC) ข้าววัชพืชที่พบแต่ละท้องที่
จะมีพันธุกรรมใกล้ชิดกับข้าวปลูกที่พบนิยมปลูกในท้องที่เหล่าน้ัน (ภาพที่ 10) จากการทดลองน้ีพบว่า
ข้าววัชพืชที่เก็บตัวอย่างมาจากภาคกลาง (C1-C5) และภาคเหนือตอนล่าง (LN1-LN5 ยกเว้น LN4) 
จะถูกจัดอยู่ในกลุ่มเดียวกันกับข้าวปลูกพันธ์ุสุพรรณบุรี 1 ชัยนาท 1 และพิษณุโลก 2 ขณะท่ีข้าววัชพืช
ที่เก็บตัวอย่างมาจากจังหวัดกาฬสินธ์ุและอุบลราชธานีในภาคตะวันออกเฉียงเหนือและ LN4 จาก
จังหวัดพิจิตรถูกจัดให้อยู่ในกลุ่มเดียวกับข้าวปลูกพันธ์ุขาวดอกมะลิ 105 กข 6 และปทุมธานี 1 ดังน้ัน
ในการทดสอบการปนเป้ือนของข้าววัชพืชโดยใช้เครื่องหมายโมเลกุลจะต้องพิจารณาถึงแหล่งที่แพร่
ระบาด พันธ์ุข้าวที่นิยมปลูกควรนํามาร่วมเป็นพันธ์ุตรวจสอบด้วยจึงจะสามารถเข้าใจแหล่งที่มาของ
การเกิดข้าววัชพืชแต่ละชนิดได้  ซึ่งการศึกษาวิธีการสุ่มตัวอย่างเมล็ดพันธ์ุข้าว เพ่ือให้ได้ขนาดตัวอย่าง
ที่เหมาะสมและสามารถใช้เป็นตัวแทนของตัวอย่างที่จะตรวจสอบได้ดี จําเป็นต้องมีดําเนินการวิจัย
ต่อไป 
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 นอกจากน้ี การใช้เทคนิคทางชีวโมเลกุลเพ่ือตรวจสอบการปนเป้ือนของเมล็ดข้าววัชพืช ชนิด
ที่ไม่สามารถจําแนกได้ด้วยลักษณะสัณฐานภายนอก น้ัน จะช่วยสนับสนุนการบังคับใช้กฎหมายตาม
พระราชบัญญัติพันธ์ุพืช พ.ศ. 2518 ที่แก้ไขเพ่ิมเติมโดยพระราชบัญญัติพันธ์ุพืช (ฉบับที่ 3) พ.ศ. 2552 
ประกาศสําหรับเมล็ดพันธ์ุควบคุม ข้าวเปลือกเจ้า กําหนดให้มีเมล็ดข้าวพันธ์ุอ่ืนเจือปนได้ไม่เกิน 20 
เมล็ดและมีเมล็ดข้าววัชพืชที่เป็นข้าวแดง เจือปนได้ไม่เกิน 10 เมล็ด ของนํ้าหนักเมล็ดพันธ์ุข้าว 500 
กรัม ตามท่ีกล่าวมาข้างต้นแล้วว่าในปัจจุบันมีข้าววัชพืช ชนิดที่เมล็ดข้าวสารสีขาวเกิดขึ้นแล้วในแหล่ง
ปลูกข้าวในภาคต่างๆของประเทศไทย หากไม่มีวิธีการตรวจสอบเพ่ือควบคุมการเจือปนให้ได้ตาม
มาตรฐานท่ีกําหนดไว้ ข้าววัชพืชดังกล่าวสามารถสร้างความเสียหายให้แก่ผลผลิตข้าวทั้งด้านปริมาณ
และคุณภาพได้ 
 

สรุปผลการทดลองและคําแนะ 
1. ความแตกต่างของความยาว coleoptile เมื่อเพาะเมล็ดในที่มืด  พบว่า ข้าววัชพืชทั้ง 20 

ประชากร มี coleoptile ยาวกว่าข้าวพันธ์ุสุพรรณบุรี1 แต่มี  3 ประชากรท่ีไม่พบความ
แตกต่างจากข้าวพันธ์ุชัยนาท 1 คิดเป็นประชากรที่ตรวจสอบไม่ได้ 15%  

2. ข้าววัชพืชทุกประชากรที่ศึกษามีลักษณะทางสัณฐาน ได้แก่ ลักษณะทรงกอ สีตามส่วนต่าง
ของใบและดอก รูปร่างลิ้นใบ ขนาดของเกสรตัวผู้และการมีหางที่ปลายเมล็ดไม่แตกต่างจาก
ข้าวปลูกพันธ์ุสมัยใหม่ ต้องรอจนถึงระยะสุกแก่ จึงพบว่าเมล็ดร่วงทั้งหมด จึงเป็นวิธีที่ใช้
เวลานานเกินไปที่จะใช้ในการตรวจสอบการปนเป้ือนของข้าววัชพืช 

3. พบไพรเมอร์ 7 ตัว ได้แก่ RM1 RM206 RM225  RM280 RM341 RM481 และ RM588 ที่
สามารถแยกพันธุกรรมของข้าววัชพืชออกจากข้าวปลูกได้ 

4. การตรวจสอบการปนเป้ือนของข้าววัชพืชโดยเทคนิคทางชีวโมเลกุลน้ันเป็นวิธีที่มีความ
แม่นยํามากที่สุด ประสิทธิภาพในการจําแนกข้าววัชพืชน้ัน ขึ้นอยู่กับชนิดและจํานวนไพร
เมอร์ที่ใช้ หากต้องการตรวจสอบการปนเป้ือนของข้าววัชพืชได้ทั้งหมด 386 ต้น หรือ 100% 
ต้องใช้ไพรเมอร์ร่วมกัน 7 ตัว 

5. ผลการวิเคราะห์โครงสร้างประชากรพบว่า ข้าวปลูกพันธ์ุแท้ทุกพันธ์ุ ทุกต้นภายในประชากร
จะมีโครงสร้างพันธุกรรมเหมือนกันหมด ในขณะที่โครงสร้างพันธุกรรมของข้าวป่าและข้าว
วัชพืชน้ันมีความแตกต่างระหว่างต้นภายในประชากร 

6. เมื่อวิเคราะห์ความสัมพันธ์ของข้าววัชพืชและข้าวปลูกที่ใช้ตรวจสอบ พบว่าข้าววัชพืชจาก
ภาคกลางและภาคเหนือตอนล่างถูกจัดอยู่ในกลุ่มเดียวกันกับข้าวปลูกพันธ์ุสุพรรณบุรี 1 
ชัยนาท 1 และพิษณุโลก 2 ขณะที่ข้าววัชพืชที่เก็บตัวอย่างมาจากภาคตะวันออกเฉียงเหนือ
ถูกจัดให้อยู่ในกลุ่มเดียวกับข้าวปลูกพันธ์ุขาวดอกมะลิ 105 กข 6 และปทุมธานี 1 
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7. การเลือกใช้เครื่องหมายโมเลกุลเพ่ือตรวจสอบการปนเป้ือนของข้าววัชพืชน้ัน ต้องพิจารณาถึง
แหล่งที่ข้าววัชพืชแพร่ระบาด และควรเลือกพันธ์ุข้าวที่เกษตรกรนิยมปลูกมาใช้เป็นพันธ์ุ
ตรวจสอบ 
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ตารางที ่1  ลําดับเบสของไพรเมอร์ จํานวน repeat motif ค่า annealing temperature (oC) และ
ตําแหน่งบนโครโมโซมของไพรเมอร์ 7 ตัว ทีใ่ช้ในการทดลอง 

 

ไพร
เมอร์ 

Repeat 
motif 

Annealing 
temperature 

ตําแหน่งบน
โครโมโซม 

ลําดับเบสของไพรเมอร์ 

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  
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ตารางที่ 2  ความยาวต้นอ่อน (%) ของข้าววัชพืชทั้ง 20 ประชากร หลังจากเพาะบนวุ้นในสภาพไม่มี
แสงเป็นเวลานาน 5 วัน เปรียบเทียบกับข้าวพันธ์ุสุพรรณบุรี 1 และ ชัยนาท 1 

 
ประชากร 

 
แหล่งที่มา 

 
ค่าเฉล่ีย   
(มม.) 

ความยาวต้นอ่อน (%) เมื่อเปรียบเทียบกับ 
สุพรรณบุร1ี 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 กาฬสินธ์ุ 36.6 137*** 176*** 
7 กาฬสินธ์ุ 38.2 143*** 184*** 
8 กาฬสินธ์ุ 34.7 130** 167*** 
9 กาฬสินธ์ุ 41.5 156*** 200*** 
10 กาฬสินธ์ุ 35.7 134** 172*** 
11 กาฬสินธ์ุ 37.8 142*** 182*** 
12 กาฬสินธ์ุ 33.4 125** 161*** 
13 กาฬสินธ์ุ 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*** 

สุพรรณบุร ี1 กรมการข้าว 26.7 100 129*** 
ชัยนาท1 กรมการข้าว 20.7   78*** 100 
**แตกต่างจากข้าวพันธ์ุเปรียบเทียบอย่างมีนัยสําคัญทางสถิติที่ P < 0.01 และ *** แตกต่างจาก
ข้าวพันธ์ุเปรียบเทียบอย่างมีนัยสําคัญทางสถิติที่ P < 0.001 เมื่อเปรียบเทียบโดยใช้ วิธี Least 
Significant Difference (LSD) 
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ตารางที่ 3 แหล่งที่มาของข้าววัชพืช 20 ประชากรและจํานวนต้นของแต่ละประชากรท่ีใช้ในการ
ตรวจสอบด้วยเครื่องหมายโมเลกุล 
 
ประชากร แหล่งที่มาของข้าววัชพืช จํานวนต้น 

ที่ ภาค จังหวัด  
1 เหนือตอนล่าง พิษณุโลก 18 
2 เหนือตอนล่าง พิษณุโลก 18 
3 เหนือตอนล่าง พิษณุโลก 15 
4 เหนือตอนล่าง พิจิตร 20 
5 เหนือตอนล่าง พิจิตร 19 
6 ตะวันออกเฉียงเหนือ กาฬสินธ์ุ 20 
7 ตะวันออกเฉียงเหนือ กาฬสินธ์ุ 23 
8 ตะวันออกเฉียงเหนือ กาฬสินธ์ุ 18 
9 ตะวันออกเฉียงเหนือ กาฬสินธ์ุ 17 
10 ตะวันออกเฉียงเหนือ กาฬสินธ์ุ 19 
11 ตะวันออกเฉียงเหนือ กาฬสินธ์ุ 20 
12 ตะวันออกเฉียงเหนือ กาฬสินธ์ุ 22 
13 ตะวันออกเฉียงเหนือ กาฬสินธ์ุ 20 
14 ตะวันออกเฉียงเหนือ อุบลราชธานี 18 
15 ตะวันออกเฉียงเหนือ อุบลราชธานี 20 
16 กลาง สระบุรี 20 
17 กลาง สระบุรี 20 
18 กลาง พระนครศรีอยุธยา 18 
19 กลาง นครปฐม 23 
20 กลาง ปทุมธาน ี 18 

รวม 386 
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ตารางที่ 4  ชนิดของอัลลิล  (allele) ที่ตรวจพบในข้าวปลูก 6 พันธ์ุ และข้าวป่าสามัญ 1 ประชากร 
เมื่อวิเคราะห์โดยใช้ เครื่องหมายโมเลกุล SSR markers 7 ตัว 
 
พันธ์ุข้าว 
 

 ชนิดของอัลลิลที่ตรวจพบโดยใช้ เครื่องหมายโมเลกุล SSR markers 
 RM1 RM206 RM481 RM280 RM225 RM341 RM588 

สุพรรณบุร1ี  AA AA AA AA AA AA AA 
ชัยนาท1  BB AA BB AA BB BB BB 
ปทุมธานี1  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 
ข้าวป่าสามัญ  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, % ) ของข้าววัชพืชแต่ละต้นที่จําแนกเป็นชนิดพันธุกรรมผสม (admixture) หรือชนิดข้าวปลูก  (crop rice 
type) 6 พันธุ์ (SPR1, CNT1, PTT1, PSL2 , KDML105, RD6)  และข้าวป่าสามัญ (wild rice) เมื่อตรวจสอบโดยใช้เครื่องหมายโมเลกุล SSR markers ตั้งแต่ 1-7 ตัว 

จํานวน
ไพรเมอร์ 

จํานวนต้น
ข้าววัชพืช 

พันธุกรรมผสม 
(%) 

พันธุกรรมชนิดข้าวปลูกและขา้วป่าสามัญ รวม 
(%) SPR1 CNT1 PTT1 PSL2 KDML105 RD6 Wild rice 

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 
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ภาพท่ี 1  ต้นอ่อนของข้าววัชพืช (ซ้าย) เปรียบเทียบกับข้าวพันธ์ุสุพรรณบุรี 1 (ขวา) หลังจากเพาะในที่มืด 
เป็นเวลานาน 5 วัน  

 
ภาพท่ี 2  ตัวอย่างแถบดีเอ็นเอของข้าววัชพืช 2 ประชากรที่เก็บจากแปลงเกษตรกรจังหวัดพิษณุโลก (แถว

ที่ 1-10) และจงัหวัดกาฬสินธ์ุ (แถวที ่11-20)  เปรียบทียบกับกับข้าวปลูก 6 พันธ์ุ และข้าวป่า 1 
ประชากร (แถวที่ 21-27) โดยใช้ไพรเมอร์ RM1   
SPR1 =สุพรรณบุรี 1 (พันธ์ุคัด) ; CNT1 =ชัยนาท 1 (พันธ์ุคัด); PTT1 = ปทุมธานี 1 (พันธ์ุคัด); 
PSL2 =พันธ์ุพิษณุโลก 2 (พันธ์ุคัด) ; KDML105=ขาวดอกมะลิ 105 (พันธ์ุคัด) ; RD6 = กข 6; 
Wild rice= ข้าวป่าสภาพธรรมชาติในจังหวัดปราจีนบุรี 
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ภาพท่ี 3  ตัวอย่างแถบดีเอ็นเอของข้าววัชพืช 2 ประชากรที่เก็บจากแปลงเกษตรกรจังหวัดพิษณุโลก (แถว

ที่ 1-10) และจงัหวัดกาฬสินธ์ุ (แถวที ่11-20)  เปรียบทียบกับกับข้าวปลูก 6 พันธ์ุ และข้าวป่า 1 
ประชากร (แถวที่ 21-27) โดยโดยใช้ไพรเมอร์ RM206 
SPR1 =สุพรรณบุรี 1 (พันธ์ุคัด) ; CNT1 =ชัยนาท 1 (พันธ์ุคัด); PTT1 = ปทุมธานี 1 (พันธ์ุคัด); 
PSL2 =พันธ์ุพิษณุโลก 2 (พันธ์ุคัด) ; KDML105=ขาวดอกมะลิ 105 (พันธ์ุคัด) ; RD6 = กข 6; 
Wild rice= ข้าวป่าสภาพธรรมชาติในจังหวัดปราจีนบุรี 

 
ภาพท่ี 4  ตัวอย่างแถบดีเอ็นเอของข้าววัชพืช 2 ประชากรที่เก็บจากแปลงเกษตรกรจังหวัดพิษณุโลก (แถว

ที่ 1-10) และจงัหวัดกาฬสินธ์ุ (แถวที ่11-20)  เปรียบทียบกับกับข้าวปลูก 6 พันธ์ุ และข้าวป่า 1 
ประชากร (แถวที่ 21-27) โดยโดยใช้ไพรเมอร์ RM225 
SPR1 =สุพรรณบุรี 1 (พันธ์ุคัด) ; CNT1 =ชัยนาท 1 (พันธ์ุคัด); PTT1 = ปทุมธานี 1 (พันธ์ุคัด); 
PSL2 =พันธ์ุพิษณุโลก 2 (พันธ์ุคัด) ; KDML105=ขาวดอกมะลิ 105 (พันธ์ุคัด) ; RD6 = กข 6; 
Wild rice= ข้าวป่าสภาพธรรมชาติในจังหวัดปราจีนบุรี 
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ภาพท่ี 5  ตัวอย่างแถบดีเอ็นเอของข้าววัชพืช 2 ประชากรที่เก็บจากแปลงเกษตรกรจังหวัดพิษณุโลก (แถว

ที่ 1-10) และจงัหวัดกาฬสินธ์ุ (แถวที ่11-20) เปรียบเทียบกับกับข้าวปลูก 6 พันธ์ุ และข้าวป่า 1 
ประชากร (แถวที่ 21-27) โดยโดยใช้ไพรเมอร์ RM280 
SPR1 =สุพรรณบุรี 1 (พันธ์ุคัด) ; CNT1 =ชัยนาท 1 (พันธ์ุคัด); PTT1 = ปทุมธานี 1 (พันธ์ุคัด); 
PSL2 =พันธ์ุพิษณุโลก 2 (พันธ์ุคัด) ; KDML105=ขาวดอกมะลิ 105 (พันธ์ุคัด) ; RD6 = กข 6; 
Wild rice= ข้าวป่าสภาพธรรมชาติในจังหวัดปราจีนบุรี 

 
ภาพท่ี 6  ตัวอย่างแถบดีเอ็นเอของข้าววัชพืช 2 ประชากรที่เก็บจากแปลงเกษตรกรจังหวัดพิษณุโลก (แถว

ที่ 1-10) และจงัหวัดกาฬสินธ์ุ (แถวที ่11-20)  เปรียบทียบกับกับข้าวปลูก 6 พันธ์ุ และข้าวป่า 1 
ประชากร (แถวที่ 21-27) โดยโดยใช้ไพรเมอร์ RM341 
SPR1 =สุพรรณบุรี 1 (พันธ์ุคัด) ; CNT1 =ชัยนาท 1 (พันธ์ุคัด); PTT1 = ปทุมธานี 1 (พันธ์ุคัด); 
PSL2 =พันธ์ุพิษณุโลก 2 (พันธ์ุคัด) ; KDML105=ขาวดอกมะลิ 105 (พันธ์ุคัด) ; RD6 = กข 6; 
Wild rice= ข้าวป่าสภาพธรรมชาติในจังหวัดปราจีนบุรี 
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ภาพท่ี 7  ตัวอย่างแถบดีเอ็นเอของข้าววัชพืช 2 ประชากรที่เก็บจากแปลงเกษตรกรจังหวัดพิษณุโลก (แถว

ที่ 1-10) และจงัหวัดกาฬสินธ์ุ (แถวที ่11-20)  เปรียบเทียบกับกับข้าวปลูก 6 พันธ์ุ และข้าวป่า 1 
ประชากร (แถวที่ 21-27) โดยโดยใช้ไพรเมอร์ RM481 
SPR1 =สุพรรณบุรี 1 (พันธ์ุคัด) ; CNT1 =ชัยนาท 1 (พันธ์ุคัด); PTT1 = ปทุมธานี 1 (พันธ์ุคัด); 
PSL2 =พันธ์ุพิษณุโลก 2 (พันธ์ุคัด) ; KDML105=ขาวดอกมะลิ 105 (พันธ์ุคัด) ; RD6 = กข 6; 
Wild rice= ข้าวป่าสภาพธรรมชาติในจังหวัดปราจีนบุรี 

 
ภาพท่ี 8  ตัวอย่างแถบดีเอ็นเอของข้าววัชพืช 2 ประชากรที่เก็บจากแปลงเกษตรกรจังหวัดพิษณุโลก (แถว

ที่ 1-10) และจงัหวัดกาฬสินธ์ุ (แถวที ่11-20)  เปรียบเทียบกับกับข้าวปลูก 6 พันธ์ุ และข้าวป่า 1 
ประชากร (แถวที่ 21-27) โดยโดยใช้ไพรเมอร์ RM588 
SPR1 =สุพรรณบุรี 1 (พันธ์ุคัด) ; CNT1 =ชัยนาท 1 (พันธ์ุคัด); PTT1 = ปทุมธานี 1 (พันธ์ุคัด); 
PSL2 =พันธ์ุพิษณุโลก 2 (พันธ์ุคัด) ; KDML105=ขาวดอกมะลิ 105 (พันธ์ุคัด) ; RD6 = กข 6; 
Wild rice= ข้าวป่าสภาพธรรมชาติในจังหวัดปราจีนบุรี 
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ภาพท่ี 9  โครงสร้างประชากรข้าวปลูก 6 พันธ์ุ (1-6) ข้าวป่า 1 ประชากร (7) และข้าววัชพืชจาก

ภาคเหนือตอนล่าง (8 = กาฬสินธ์ุ และ 9 = อุบลราชธานี) จากภาคตะวันออกเฉียงเหนือ (13= 
กาฬสินธ์ุ และ 16 = อุบลราชธานี) และจากภาคกลาง (22 = ปทุมธานี และ26 =
พระนครศรีอยุธยา) เมื่อวิเคราะห์โดยใช้ไพรเมอร์ร่วมกัน 7 ตัว แต่ละแท่งเป็นตัวแทนของแต่ละ
ประชากรๆ ละ 10 ต้น 

 
กลุ่มสแีดง ได้แก่ สุพรรณบุร ี1 ชัยนาท1 และพิษณุโลก 2 
กลุ่มสีเหลือง  ได้แก่ ปทุมธานี 1 
กลุ่มสีนํ้าเงิน  ได้แก่ ขาวดอกมะลิ 105 และ กข 6 
กลุ่มสีเขียว  ได้แก่ ข้าวป่าสามัญ 
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ภาพท่ี 10   แผนผังแสดงความสัมพันธ์ของข้าวปลูก 6 พันธ์ุ  (SPR1, CNT1, PTT1, PSL2,  KDML105 

และRD6) ข้าววัชพืช 20 ประชากรจากภาคเหนือตอนล่าง  (LN1-LN5)  ภาคกลาง (C1-C5) ภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือ (NE1-NE10)  และขา้วป่าสามัญจากปราจีนบุรี  (PC)   จากเคร่ืองหมาย
โมเลกุล 7 ตําแหน่งเมื่อวิเคราะห์ด้วยวิธี UPGMA โดยอาศัยค่า Nei’s genetic distance 
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