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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, 



vi 
 

(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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บทคัดยอ 

 
ประเทศไทยเปนสวนหนึ่งของศูนยกลางความหลากหลายทางพันธุกรรมและแหลงกําเนิด

ขาว  ซ่ึงมีแหลงยีนปฐมภูมิ (primary gene pool)  ประกอบดวย ขาวปาสามัญ (O. rufipogon Griff.) 
ขาววัชพืช (O. sativa f spontanea) และขาวปลูก (O. sativa L.) ซ่ึงรวมท้ังขาวพื้นเมือง (landraces 
rice) และขาวพันธุสมัยใหม ในระบบนิเวศเกษตรของประเทศไทยมักจะพบขาวปาสามัญ ขาว
วัชพืช และขาวปลูกข้ึนอยูรวมในพื้นท่ีเดียวกัน สวนขาวพันธุพื้นเมืองสวนใหญเก็บรักษาและ
เพาะปลูกโดยเกษตรกรในทองถ่ิน (indigenous farmer) ในพื้นท่ีท่ีทําการเกษตรแบบด้ังเดิม 
(traditional agricultural system) ซ่ึงสวนใหญปลูกเพื่อบริโภคในครัวเรือน วิทยานิพนธนี้
ทําการศึกษาพันธุกรรมในขาวปาสามัญ ขาววัชพืช และขาวปลูก เพื่อแจกแจงลักษณะโครงสราง
ของความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากร ท่ีจะบงช้ีถึงกระบวนการวิวัฒนาการท่ีกําลัง
ดําเนินอยูในแหลงพันธุกรรมสําคัญนี้ โดยมีวัตถุประสงคเฉพาะของการศึกษาเพื่อ 1) ประเมินความ
หลากหลายทางพันธุกรรมและโครงสรางของ primary gene pool ของขาวในประเทศไทย 2) แสดง
ใหเห็นถึงพลวัตของความหลากหลายทางพันธุกรรมและโครงสรางประชากร ท่ีสะทอนถึง
กระบวนการทางวิวัฒนาการในแหลงยีนปฐมภูมิของขาวในประเทศไทย 3) บงบอกพลวัตในแหลง
พันธุกรรมท่ีเปนสาเหตุการรุกระบาดของขาววัชพืชในหลายพ้ืนท่ีในประเทศไทย 4) ประเมินความ
หลากหลายและโครงสรางประชากรขาวพื้นเมือง และ 5) แสดงใหเห็นถึงอิทธิพลของการจัดการ
ของเกษตรกรที่มีตอความหลากหลายและโครงสรางประชากรขาวพื้นเมือง โดยแบงการศึกษา
ออกเปน 3 ชุด 
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การศึกษาชุดท่ี 1 ทําการประเมินความหลากหลายและโครงสรางประชากรของ primary 
gene pool ของขาวในประเทศไทย ในขาวปาสามัญ 42 ประชากร ขาวปลูกสายพันธุแท 37 พันธุ 
และขาววัชพืช 12 ประชากรโดยใชเคร่ืองหมายโมเลกุล microsatellite marker จํานวน 12 ตําแหนง 
วิเคราะหโครงสรางทางพันธุกรรมของขาวแตละกลุมแบบแยกวิเคราะหและวิเคราะหรวมกันโดยใช
โปรแกรม STRUCTURE วิเคราะหการจัดกลุมโดยวิธี PCA (principle component analysis) และ 
NJ method (Neighbor-joining method) พบวาขาวปาสามัญมีความหลากหลายทั้งภายในและ
ระหวางประชากรสูงกวาขาวปลูกและขาววัชพืช โดยขาวปาสามัญมีความหลากหลายภายใน
ประชากร (gene diversity, h) อยูระหวาง 0.219 ถึง 0.756 ความหลากหลายระหวางประชากร (gene 
diversity between populations, DST) เทากับ 0.258 และความหลากหลายรวม (total gene diversity, 
HT) เทากับ 0.827 จากการวิเคราะหโครงสรางประชากรพบวาขาวปาสามัญมีโครงสรางประชากร
แบงตามลักษณะการสืบพันธุ (life-history traits)ไดแกขาวปาชนิดขามป และขาวปาชนิดปเดียว 
มากกวาท่ีจะแยกตามภูมิภาค โดยมีคาดัชนีความแตกตางทางพันธุกรรม (genetic differentiation) 
ระหวางขาวปาชนิดขามปและขาวปาชนิดปเดียว (FST=0.049) สูงกวาคาความแตกตางทาง
พันธุกรรมระหวางขาวปาสามัญจากตางภูมิภาค (FST=0.027)   ขาวปาสามัญชนิดขามปมีความ
หลากหลายรวม (HT=0.815) สูงกวาขาวปาสามัญชนิดปเดียว (HT=0.783)  ขาวปาสามัญชนิดขามป
พบไดท่ัวไปในพื้นท่ีน้ําลึก อางเก็บน้ํา คลองสงน้ํา และพื้นท่ีอ่ืนๆท่ีมีน้ําขังตลอดป ท่ัวภาคเหนือ 
ภาคเหนือตอนลาง ภาคกลาง และภาคตะวันออกเฉียงเหนือ สวนขาวปาสามัญชนิดปเดียวสวนใหญ
พบในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ ในแปลงนาราง บนคันนาหรือขอบแปลงนา คูน้ําหรือรองน้ํา
ช่ัวคราวขางถนนหรือขางแปลงนา เม่ือวิเคราะหในระดับโมเลกุลพบวาขาวปาสามัญชนิดขามปมี
ความหลากหลายภายในประชากรสูงกวา แตมีคาดัชนีความแตกตางระหวางประชากรต่ํากวาขาวปา
สามัญชนิดปเดียว เม่ือพิจารณาระบบสืบพันธุ (mating system) พบวาขาวปาสามัญชนิดขามปมี
ระบบการสืบพันธุสวนใหญเปนแบบผสมขาม มีอัตราการผสมขามประมาณ 73% และสวนใหญ
ขยายพันธุแบบไมอาศัยเพศ (vegetative propagation) สวนขาวปาสามัญชนิดปเดียวมีระบบการ
สืบพันธุสวนใหญเปนแบบผสมตัวเอง มีอัตราการผสมตัวเองประมาณ 71%  และขยายพันธุโดย
อาศัยเมล็ด (seed propagation) เม่ือวิเคราะหการจัดกลุมโดยวิธี PCA และ NJ method โดยใชคา
ความหางทางพันธุกรรม (genetic distance) พบวาขาวปาสามัญแยกออกเปนสองกลุม ซ่ึงใหผล
ตรงกันกับผลการวิเคราะหโครงสรางประชากรคือ กลุมขาวปาสามัญชนิดขามป และกลุมขาวปา
สามัญชนิดปเดียว 

สวนขาวปลูกสายพันธุแทท้ัง 37 พันธุแบงเปนขาวปลูกพันธุสมัยใหม (modern variety) 23 
พันธุ และพันธุปรับปรุงจากพันธุพื้นเมือง (improved traditional variety) 14 พันธุ พบวาขาวปลูกท้ัง 
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37 พันธุมีความหลากหลายรวมสูง (HT=0.8) แตไมพบความหลากหลายภายในแตละพันธุ (h=0 and 
HS=0) เม่ือแยกพิจารณาระหวางขาวพันธุสมัยใหมและพันธุปรับปรุงจากพันธุพื้นเมือง พบวามีความ
หลากหลายรวมใกลเคียงกัน (HT=0.751 และ 0.778 ตามลําดับ) อยางไรก็ตามความหลากหลายใน
ขาวปลูกท่ีพบวามีคาสูงแตก็ยังมีคานอยกวาขาวปาสามัญท่ีเปนบรรพบุรุษเปนผลเนื่องจาก
กระบวนการ domestication bottleneck ของความหลากหลายทางพันธุกรรม นอกจากนี้ยังพบวาขาว
ปลูกท้ัง 37 พันธุมีความแตกตางทางพันธุกรรมสูง โดยความแตกตางสวนใหญ (91%) เปนความ
แตกตางระหวางพันธุแสดงใหเห็นวาขาวปลูกของไทยมีฐานพันธุกรรมท่ีกวาง จากการวิเคราะห
โครงสรางของประชากรโดยใชโปรแกรม STRUCTURE และวิเคราะหการจัดกลุมโดยวิธี PCA 
และ NJ method พบวาขาวปลูกแบงไดเปน 3 กลุมคือ 1) กลุมขาวปลูกพันธุสมัยใหม (modern 
variety) จํานวน 12 พันธุ 2) กลุมขาวพันธุปรับปรุงจากพันธุพื้นเมือง (improved traditional variety) 
จํานวน 10 พันธุ และ 3) กลุมขาวพันธุสมัยใหมและพันธุปรับปรุงจากพันธุพื้นเมืองท่ีเหลืออีก 15 
พันธุ  

สําหรับประชากรขาววัชพืช (weedy rice) พบวามีความหลากหลายรวมท้ัง 12 ประชากร 
(HT=0.736) และมีคาดัชนีความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางประชากร (FST=0.524) สูง แตมี
ระดับความหลากหลายภายในประชากรแตกตางกันมีต้ังแตสูงใกลเคียงกับขาวปาไปจนถึงนอย
เกือบเปนศูนยเหมือนขาวปลูก เม่ือพิจารณาระบบการผสมพันธุพบวาขาววัชพืชมีลักษณะการผสม
พันธุสวนใหญเปนแบบผสมขามเหมือนขาวปาสามัญ โดยมีอัตราการผสมขาม (t) อยูระหวาง 10% 
ถึง 67% โครงสรางประชากรของขาววัชพืชพบวาแบงออกเปน 2 กลุมตามชนิดพันธุของขาวปลูกท่ี
ข้ึนรวม คือขาวพันธุสมัยใหม (modern variety) และขาวพันธุปรับปรุง (improved traditional 
variety) ผลจากการจัดกลุมโดยวิธี PCA และ NJ method พบวาใหผลเชนเดียวกันกับโครงสราง
ประชากร จากขอมูลโครงสรางประชากรของขาววัชพืชดังกลาวนํามาใชเปนพื้นฐานในการศึกษา
หาสาเหตุการรุกระบาดของขาววัชพืชในหลายพ้ืนท่ีในประเทศไทย พบวาการแพรกระจายของขาว
วัชพืชเปนผลจากการผสมขาม (hybridization) และแลกเปล่ียนยีน (gene flow) ระหวางขาวปา
สามัญและขาวปลูกท่ีอาศัยรวมกันในพ้ืนท่ีนา การท่ีขาววัชพืชมีระบบการผสมพันธุสวนใหญเปน
แบบผสมขาม โดยเฉพาะมีเกสรตัวเมียท่ีโผลออกมานอกดอกเอ้ือตอการผสมกลับ (backcrossing) 
กับขาวปลูก และรวมกับการจัดการระบบการทํานา สงผลทําใหขาววัชพืชมีพันธุกรรมเหมือนขาว
ปลูกเรียกกระบวนการดังกลาวนี้วา crop mimicry จากการวิเคราะหความหลากหลายแสดงใหเห็น
วา primary gene pool ของขาวปลูกเอเชียในประเทศไทยเปนพลวัตของระบบพันธุกรรม ท่ีมี
แลกเปล่ียนยีนเกิดข้ึนอยูตลอดเวลาระหวางขาวปา ขาวปลูกและขาววัชพืช โดยการผสมขาม
ระหวางขาวปลูกและขาวปาสามัญกอใหเกิดขาววัชพืช ซ่ึงขาววัชพืชสามารถผสมขามไดกับท้ังขาว
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ปลูกและขาวปาสามัญ สวนการท่ีขาววัชพืชมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงและมีพันธุกรรม
เหมือนกับขาวปลูกมากกวาขาวปานั้น เปนส่ิงท่ีควรเฝาติดตามสําหรับการดํารงรักษาแหลงยีนปฐม
ภูมินี้ตอไปในอนาคต 

การศึกษาชุดท่ี 2 เปนการประเมินความหลากหลายและโครงสรางประชากรขาวพื้นเมือง
ของชาวกะเหร่ียงในประเทศไทย พันธุบือชอมี โดยใช microsatellite marker จํานวน 6 ตําแหนง 
พบความหลากหลายใน microsatellite ท้ัง 6 ตําแหนงและภายในตัวอยางขาวท้ัง 33 ตัวอยางท่ีเก็บ
จากเกษตร 33 รายใน13 หมูบาน 2 จังหวัดภาคเหนือของประเทศไทย ความหลากหลายท่ีพบในขาว
พันธุบือชอมีแบงออกไดเปน 3 ระดับไดแก ความหลากหลายระหวางตน (HT=0.435) ระหวาง
เกษตรกร (HS=0.332) และระหวางหมูบาน (DST=0.103) การจัดกลุมโดยวิธี UPGMA โดยใชความ
หางทางพันธุกรรม (genetic distance) ในระดับระหวางเกษตรกร และระหวางหมูบาน พบแบบแผน
โครงสรางประชากรท่ีเกี่ยวของกับท่ีภูมิศาสตร (geography) เรียกวา isolation by distance คือ
ตัวอยางขาวบือชอมีจากเกษตรกรท่ีอยูในหมูบานเดียวกันหรือหมูบานท่ีใกลกันจะมีความหางทาง
พันธุกรรมนอยกวาตัวอยางขาวท่ีมาจากหมูบานท่ีหางไกลกัน ซ่ึงเปนผลจากการจํากัดการ
แลกเปล่ียนเมล็ดพันธุ (seed flow) จากผลการทดลองในขาวพื้นเมืองพันธุบือชอมี แสดงใหเห็นวา
ขาวพื้นเมืองอยูภายใตพลวัต คือมีการเปล่ียนแปลงของระบบพันธุกรรมมากกวาท่ีจะหยุดนิ่งเหมือน
ขาวปลูกสมัยใหม ขาวพื้นเมืองสามารถตอบสนองตอแรงขับทางวิวัฒนาการ (evolutionary force) 
ท้ังแรงจากธรรมชาติคือการปรับตัวใหเขากับสภาพแวดลอมแตละทองถ่ิน และแรงท่ีกําหนดโดย
มนุษยคือการจัดการของเกษตรกร และถูกคัดเลือกเพื่อใหตรงตามความตองการของทองถ่ินท่ี
เปล่ียนไปท้ังในแงการผลิตและการบริโภค 

จากการศึกษาความสําคัญของการจัดการของเกษตรกรท่ีแสดงใหเห็นในการศึกษาชุดท่ี 2 
นํามาสูการศึกษาในชุดท่ี 3 ซ่ึงจะแสดงใหเห็นถึงผลของอิทธิพลของการจัดการของเกษตรตอความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของขาวพื้นเมืองสองพันธุคือพันธุบือชอมี (BC) และพันธุเหมยนอง 
(MN) โดยเครือขายแลกเปล่ียนเมล็ดพันธุของขาวพันธุบือชอมี 4 เครือขาย (BC1, BC2, BC3 และ 
BC4) จากหมูบานชนเผากะเหร่ียง 3 หมูบาน สวนขาวพันธุเหมยนอง 2 เครือขาย จากหมูบานคน
เมือง (MN1) และชนเผากะเหร่ียง (MN2) ทําการประเมินความหลากหลายและโครงสรางประชากร
ของขาวพื้นเมืองโดยใช microsatellite marker จํานวน 6 ตําแหนง พบวาตัวอยางขาวในท้ัง 6 
เครือขายถูกเปล่ียนมือ 32 คร้ัง มี 25 คร้ังท่ีพันธุกรรมแตกตางไป โดยขาวพื้นเมืองพันธุบือชอมีมี
ความหลากหลายสูงกวาพันธุเหมยนอง และพบความแตกตางของโครงสรางทางพันธุกรรมระหวาง
ขาวพื้นเมืองพันธุบือชอมีและเหมยนอง โดยตัวอยางขาวพื้นเมืองพันธุบือชอมีจากท้ัง 4 เครือขายมี
ความหลากหลายทางพันธุกรรมในระดับท่ีใกลเคียงกัน และความแตกตางทางพันธุกรรมของ
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ตัวอยางภายในเครือขายเดียวกันมีคานอยกวาระหวางเครือขายโดยเฉพาะตัวอยางท่ีมาจากหมูบานท่ี
อยูหางไกลกัน ซ่ึงเปนผลจากแบบแผนการแลกเปลี่ยนเมล็ดพันธุท่ีสวนใหญจะแลกเปล่ียนภายใน
หมูบานมากกวาแลกเปล่ียนกับเกษตรกรจากนอกหมูบาน สวนขาวพื้นเมืองพันธุเหมยนองพบความ
แตกตางของระดับความหลากหลายทางพันธุกรรมระหวางเครือขายแลกเปล่ียนเมล็ดพันธุโดย
เครือขาย MN2 ท่ีปลูกโดยคนเมืองมีความหลากหลายและความแตกตางทางพันธุกรรมภายใน
เครือขายสูงกวาเครือขาย MN1 ท่ีปลูกโดยชนเผากะเหร่ียง อาจเปนผลจากการจัดการท่ีแตกตางกัน
ของแตละกลุมชาติพันธุ นอกจากนั้นความแตกตางท่ีพบภายในเครือขายเกิดเนื่องจากการที่เมล็ดถูก
เปล่ียนมือจากเกษตรกรคนหนึ่งไปยังอีกคนหนึ่ง จากผลการทดลองดังกลาวและผลการทดลองท่ี
พบในการศึกษาชุดท่ี 2 สามารถเปนตัวบงช้ีใหเห็นถึงอิทธิพลของการจัดการเกี่ยวกับเมล็ดพันธุของ
เกษตรกรตอความหลากหลายทางพันธุกรรมขาวพื้นเมืองไดอยางไร 

โดยสรุปการศึกษานี้แสดงใหเห็นถึงความหลากหลายทางพันธุกรรมและโครงสราง
ประชากรของขาวในประเทศไทย แหลงยีนปฐมภูมิของขาว (rice gene pool) ซ่ึงประกอบดวย ขาว
ปาสามัญ ขาวปลูก และขาววัชพืช (1) มีความหลากหลายสูง (2) มีการเปล่ียนแปลงตลอดเวลา 
(dynamics) ซ่ึงเปนผลจากแรงขับทางวิวัฒนาการ (evolutionary forces)ไดแก การจัดการของ
เกษตรกร การแลกเปล่ียนเมล็ดพันธุ และการแลกเปล่ียนยีน โดยขาวปาสามัญมีความหลากหลายสูง
ท่ีสุดท้ังภายในและระหวางประชากร และมีความแตกตางทางพันธุกรรมอยางชัดเจนระหวางขาวปา
สามัญชนิดขามปและชนิดปเดียว การที่พบวามี allele ของขาวปลูกในประชากรขาวปาแสดงใหเห็น
ถึงกระบวนการแลกเปล่ียนยีนจากขาวปลูกไปสูขาวปา ขาวปลูกพันธุสมัยใหมของประเทศไทย
พบวามีความหลากหลายทางพันธุกรรมลดลงจากขาวปาท่ีเปนบรรพบุรุษเปนผลเนื่องจาก
กระบวนการ domestication และการคัดเลือกอยางเขมขนในข้ันตอนการปรับปรุงพันธุ แตก็ยัง
พบวามีความหลากหลายรวมสูงแสดงใหเห็นวาขาวปลูกของไทยน้ันมีฐานพันธุกรรมท่ีกวาง สวน
ขาววัชพืชท่ีพบวามีระดับความหลากหลายภายในประชากรอยูในชวงท่ีกวางนั้นเปนผลมาจาก
กระบวนการแลกเปล่ียนยีนระหวางขาวปาและขาวปลูกในพื้นท่ี ความหลากหลายและโครงสราง
ประชากรของแหลงยีนปฐมภูมิเกิดจากอิทธิพลของกระบวนการแลกเปลี่ยนยีนท่ีดําเนินอยู
ตลอดเวลาระหวางขาวปา ขาวปลูกและขาววัชพืช ท่ีอยูรวมในพื้นท่ีเดียวกัน สําหรับขาวพื้นเมือง
ยังคงมีความสําคัญสําหรับพื้นท่ีท่ีไมสามารถปลูกขาวพันธุสมัยใหม และพบวามีลักษณะโครงสราง
ประชากรเหมือนขาวปาใหเห็นคือ (1) มีความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในตัวอยางสูง ทําให
สามารถถูกคัดเลือกและเกิดการเปล่ียนแปลงของพันธุกรรมไดสงผลใหเกิด (2) ความแตกตางทาง
พันธุกรรมท่ีมีความสัมพันธอยางมีนัยสําคัญ (P<0.005) กับแบงแยกตามความหางทางภูมิศาสตร 
การศึกษาความหลากหลายและโครงสรางประชากรของขาวของวิทยานิพนธนี้สะทอนใหเห็นถึงผล
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ท่ีเกิดจากกระบวนการทางวิวัฒนาการกระบวนการใดกระบวนการหน่ึงหรือรวมกันหลาย
กระบวนการ การเขาใจถึงกระบวนการทางวิวัฒนาการท่ีมีอิทธิพลตอโครงสรางประชากรและความ
หลากหลายของประชากรขาว ซ่ึงตองรวมท้ังขาวปาท่ีเปนบรรพบุรุษ คือ Oryza rufipogon ขาวปลูก
ท้ังขาวพันธุสมัยใหมและพันธุพื้นเมือง และขาววัชพืชท่ีเปนลูกผสมของขาวปาและขาวปลูก จะชวย
ใหทราบขอมูลในการตัดสินใจในการอนุรักษในสภาพธรรมชาติ (in situ) และนอกสภาพธรรมชาติ 
(ex situ) รวมถึงการใชประโยชนจากแหลงพันธุกรรมท่ีเล้ียงประชากรโลกมากกวาคร่ึงนี้ใหได
ประโยชนสูงท่ีสุด  

 


