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บทคัดยอ 
ขาวปลูกเอเชีย (Oryza sativa) มีบรรพบุรุษมาจากขาวปา (O. rufi pogon) ขาวปลูกเอเชียจําแนกออกเปนสองซับสปชีส (อินดิ
และจาปอนกิา) โดยใชลกัษณะรปูพรรณสณัฐานและเครือ่งหมายดเีอน็เอ ขาวปามคีวามสําคญัในโครงการปรบัปรงุพนัธกุรรมขาว
ปลูกโดยการผสมพันธุ ซึ่งในการปรับปรุงพันธุจําเปนตองทราบขอมูลระดับซับสปชีสของขาวปา ดังนั้นงานวิจัยนี้มีวัตถุประสงค
เพือ่จาํแนกตัวอยางของขาวปาในระดับซบัสปชสีเพือ่เปนขอมูลพ้ืนฐานสําหรับใชประโยชนในการปรับปรุงพนัธุขาวของไทย โดย
ไดรวบรวมตัวอยางขาวปาจากแหลงตางๆ ของไทย ประเทศสาธารณรัฐประชาธปิไตยประชาชนลาว และประเทศราชอาณาจักร
กัมพูชาจํานวน 88 สายพันธุ นํามาสกัดดีเอ็นเอและเพิ่มปริมาณโดยใชเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด InDel markers จํานวน 8 
ไพรเมอร และวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมโดยใชโปรแกรม STRUCTURE พบวาสามารถจําแนกขาวปาในระดับซับ
สปชสีได และวิเคราะหหาจํานวนประชากรยอยท่ีเหมาะสมท่ีสดุ (K) โดยโปรแกรม Structure Harvester พบวาสามารถแยกออก
เปน 2 กลุมประชากรยอย (K=2) คือ กลุมอินดิกาและจาปอนิกา 

คําสําคัญ: ขาวปา ซับสปชีส เครื่องหมายดีเอ็นเอ

Abstract 
Asian cultivated rice (Oryza sativa) originated from wild rice (O. rufi pogon) and consists of two subspecies, 
indica and japonica based on morphological and physiological characters and DNA markers. Wild rice is important 
reservoirs of genes for agronomically traits improved quality characteristics and yield. This study was carried out to 
identify subspecies differentiation of a collection of wild rice using 8 InDel DNA markers and clustering analysis, using 
STRUCTURE. Results from this study illustrated that true number of subpopulations (k), reveals occurrences of 

different gene pools of two wild rice subspecies. This observation supports the hypothesis of the presence of subspecies
(indica and japonica) in wild rice.

Keywords: wild rice, subspecies, molecular marker 
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บทนํา 
ขาวปาจัดเปนพืชตระกูลหญาเปนขาวอีกชนิดหนึ่งที่มีอยูตาม
ธรรมชาติทั้งในที่ลุมลึกและที่ดอน โดยมักพบตามแองนํ้า
บรเิวณรมิแปลงขาวปลูกหรอืปะปนอยูในแปลงขาวปลูก จดัอยู
ในจีนสั Oryza ซึง่มอียูดวยกันทัง้หมด 25 สปชสี เปนขาวปลกู 
(cultivated rice) 2 สปชีส ไดแก Oryza sativa L. (common 
rice) และ Oryza glaberima Steud. (African rice) สวนอีก 
23 สปชีสเปนขาวปา1-3 โดยพบในประเทศไทยอยางนอย 5 
สปชีส ซึ่งทุกสปชีสจะมีเมล็ดสีแดงและดํา มีบางชนิดพบวา
เปนบรรพบุรษุของขาวปลูกทัง้ซบัสปชสีอนิดกิาและจาปอนิกา 
และมคีวามหลากหลายทางพนัธกุรรมสงู4 นอกจากนีย้งัพบวา
ขาวปามีลักษณะของความตานทานตอโรค แมลง และทน
ตอสภาพแวดลอมที่ไมเหมาะสมไดดี โดยมีการนําแหลง
พนัธุกรรมขาวปามาใชประโยชนในการปรบัปรงุพนัธุขาว เชน 
มกีารพบยีน Xa-21 ในขาวปาซึง่สามารถตานทานโรคขอบใบ
แหงของขาว5 เปนตน
 ขาวที่ปลูกในเอเชีย (Oryza sativa L.) สามารถ
จําแนกออกเปนซับสปชีสอินดิกาและจาปอนิกา ในปจจุบันมี
การจําแนกซับสปชีสของขาวโดยใชเครื่องหมายดีเอ็นเอที่มี
ความถูกตองแมนยําคอนขางสูงและมีการศึกษาอยางแพร
หลายแตยังไมครอบคลุมในกลุมขาวปาของไทยมากนัก ซึ่ง
ไทยมีการนําขาวปามาใชประโยชนนอยมาก เน่ืองจากขอมูล
ยังมีไมเพียงพอและสังคมยังใหความสําคัญตอความหลาก
หลายทางชีวภาพคอนขางนอย สาเหตุเน่ืองมาจากการพัฒนา
ประเทศมีการสรางถนน การขยายเมือง รวมถึงการใช
เทคโนโลยีสมัยใหมเพื่อเพ่ิมผลผลิตในการปลูกขาวพันธุดี 
เปนตน ประกอบกับขาวปาบางชนิดมีการแพรกระจายใน
บริเวณท่ีจาํกดัและตดิเมล็ดนอยทาํใหขาวปาเหลานีใ้กลจะสญู
พันธุ
 มีรายงานการศึกษาการจําแนกซับสปชีสในขาวโดย 
Shen et al.6 ไดพัฒนาเคร่ืองหมายดีเอ็นเอชนิดอินเดลเพ่ือ

จาํแนกขาวออกเปน 2 ซบัสปชสี คอือนิดกิาและจาปอนิกา จาก
นัน้ Cai et al.7 ไดนาํเครือ่งหมายเหลานีไ้ปใชในการจาํแนกซบั
สปชีสในขาว ซึ่งพบวาสามารถจําแนกซับสปชีสของขาวได

อยางจําเพาะ ตอมามีการรายงานพบวาสายพันธุขาวที่จัดอยู
ในซับสปชีสอินดิกากระจายอยูทั่วไปในระดับความสูงจากน้ํา
ทะเลเกือบทุกระดับความสูง แตสายพันธุขาวในกลุมยอย
จาปอนิกาน้ันพบเฉพาะท่ีความสูงจากระดับนํ้าทะเลมากกวา 
1,400 เมตร7-8 อยางไรกต็ามสามารถพบมกีารปลกูขาวทัง้สอง
ซับสปชีสนี้ในบริเวณเดียวกัน อาจสงผลใหเกิดการผสมขาม
สายพนัธุทาํใหพบลกัษณะทางพันธกุรรม (อลัลลี) ทีใ่ชรวมกนั
อยูของซับสปชีสอินดิกาและจาปอนิกาในบริเวณแปลงปลูก
เดียวกัน ซึ่งมีรายงานวาขาวท้ังสองกลุมมีการถายเทยีน
ระหวางกนัและสามารถผสมขามสายพนัธุกนัไดและไดลกูผสม
ที่มีลักษณะบางประการโดดเดนกวาพอแม (hybrid vigor) แต
มีขอเสียคือลูกผสมที่ไดจะมีความไมสมบูรณพันธุอยูบางโดย
มีลูกผสมบางสวนเปนหมันหรือไมติดเมล็ด ซึ่งนักปรับปรุง
พันธุยังมีโอกาสในการเลือกตนขาวลูกผสมที่มีลักษณะตามท่ี
ตองการได9

 Lu et al.8 ไดพบวาเครื่องหมายอินเดลเปน
เครื่องหมายโมเลกุลที่มีความเที่ยงตรงมาก มีประสิทธิภาพ 
รวมท้ังสามารถใชประเมินลักษณะซับสปชสีอนิดิกาและจาปอ
นิกาในขาวปาไดอีกดวย ซึ่งในประเทศไทยยังมีรายงานการ
จาํแนกซบัสปชสีของขาวปาอยูคอนขางนอย ทัง้นีห้ากตองการ
ปรับปรุงพันธุโดยใชลักษณะเดนของขาวปาจําเปนตองทราบ
ขอมูลซับสปชีสของขาวปาดวย ดังนั้นงานวิจัยนี้จึงมุงเนน
ศกึษาการจาํแนกซบัสปชสีของสายพนัธุขาวปาเพือ่เปนขอมลู
พืน้ฐานสําหรบัใชประโยชนในการปรับปรุงพนัธุขาวไดอยางมี
ประสิทธิภาพตอไปในอนาคต

วิธีการดําเนินงานวิจัย 
 พืชทดลอง 
 พนัธุขาวปาทีใ่ชในการทดลองคร้ังนีเ้ก็บรวบรวมจาก
แหลงตาง ๆ ของประเทศไทย ประเทศราชอาณาจักรกัมพูชา 
และประเทศสาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชนลาว รวมท้ัง

สิ้นจํานวน 88 ตัวอยาง โดยใชขาวมะลิ 105 เปนสายพันธุ
อางองิของซบัสปชสีอนิดิกา และขาวญีปุ่น Glutinous japonica 
rice เปนสายพนัธุอางอิงของซับสปชสีจาปอนกิา ดงัตารางที ่1
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Table 1 Rice accessions informations used in this study

 Acc. No. Location Country

1-5 จังหวัดเสียมเรียบ ประเทศกัมพูชา

6-10 ทุงมั่ง แขวงเวียงจันทน สปป.ลาว

11-15 อําเภอกันทรวิชัย จังหวัดมหาสารคาม ประเทศไทย

16-20 ทุงกุลารองไห อําเภอเกษตรวิสัย จังหวัดรอยเอ็ด ประเทศไทย

21-25 บานกลางนอย แขวงเวียงจันทน สปป.ลาว

26-30 จังหวัดเชียงราย ประเทศไทย

31-35 แขวงสะหวันนะเขต สปป.ลาว

36-40 บึงแพร จังหวัดพิจิตร ประเทศไทย

41-45 อําเภอหนองหาร จังหวัดอุดรธานี ประเทศไทย

46-50 แขวงเวียงจันทน สปป.ลาว

51-55 บานหนองหวาย แขวงเวียงจนัทน สปป.ลาว

56-60 แปลงอนุรักษ จังหวัดสกลนคร ประเทศไทย

61-65 หนองบอ อําเภอเกษตรวิสัย จังหวัดรอยเอ็ด ประเทศไทย

66-70 บานไร แขวงเวียงจันทน สปป.ลาว

71-75 บานเกิ่น แขวงเวียงจันทน สปป.ลาว

76-79 จังหวัดสกลนคร ประเทศไทย

80-84 จังหวัดเสียมเรียบ ประเทศกัมพูชา

85-88 จังหวัดอุดรธานี ประเทศไทย

89  ขาวปลูก มะลิ 105 ประเทศไทย

90  ขาวปลูก Glutinous japonica rice ประเทศญี่ปุน

การสกัดดีเอ็นเอ การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอและ

การตรวจสอบผลผลิตพีซีอาร
 นําตัวอยางใบออนขาวปามาสกัดดีเอ็นเอโดยใช
วิธี CTAB ตามวิธีการของ Doyle and Doyle10 จากนั้น
ตรวจสอบคุณภาพและความเขมขนของดีเอ็นเอดวยเทคนิค
อะกาโรสเจลอเิลค็โตรฟอรซิสิ (agarose gel electrophoresis) 

โดยใชความเขมขน 1% ยอมดวยเอธิเดียมโบรไมด เปรียบ
เทียบปริมาณของดีเอ็นเอกับดีเอ็นเอมาตรฐานจากน้ันเพ่ิม
ปริมาณดีเอ็นเอโดยใชเทคนิคพีซีอาร โดยใชเคร่ืองหมาย

ดีเอ็นเอชนิดอินเดล (InDel) ตามรายงานของ Shen et al.6 

จํานวนไพรเมอร 8 คู ดัง Table 2 
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Table 2 List of InDel Molecular markers used in this study.

InDel Molecular 
markers

DNA sequences of forward/reverse primer (5’-->3’) PCR Product Size (base pair)

Japonica Indica

R1M30 forward: AAGGGGCCCTAATTTATCTAG

reverse: TGTTTACTTTGTTCTTGGACTG 

246 197

Reverse: TGTTTACTTTGTTCTTGGACTG

R2M50 forward: CCTGAAGGAAATGATAGCAATAG 
reverse: GTTTTGTATGCTCTTCACTTGTC 

212 254

Reverse:GTTTTGTATGCTCTTCACTTGTC

R3M10 forward: CCGAGTACCATTGCTTTC 
reverse: CTGCCATAGTTACTGCTCTGTT 

190 227

Reverse:CTGCCATAGTTACTGCTCTGTT

R4M13 forward: TACACGGTAGACATCCAACA 
reverse: ATGATTTAACCGTAGATTGG

169 201

Reverse:ATGATTTAACCGTAGATTGG

R5M13 forward: GAGAAAGAGTGGAAGGAG 
reverse: AGTATCGTCAGGAGGGTC 

175 207

Reverse:AGTATCGTCAGGAGGGTC

R6M14 forward: AAATGTCCATGTGTTTGCTTC
reverse: CATGTGTGGAATGTGGTTG

251 217

Reverse:CATGTGTGGAATGTGGTTG

R7M20 forward: GTTTTGTGCATTCCTTTAC
reverse: TTTATGACATTTTGACCG

200 266

Reverse:TTTATGACATTTTGACCG

R8M10 forward: ACCAAACAAGCCCTAGAATT

reverse: TGAGAAAGATGGCAGGACGC

122 174

Reverse:TGAGAAAGATGGCAGGACGC

 องคประกอบของพีซีอารมีปริมาตรรวม  20 
ไมโครลิตร ประกอบดวย 1X PCR buffer, 1,5 มิลลิโมลาร 

MgCl
2
, 50 ไมโครโมลาร dNTP, 0.015 ไมโครโมลาร ของแต

ละอนิเดลไพรเมอร, 50 นาโนกรมัของดเีอน็เอ และ 1 ยนูติของ 

Taq DNA polymerase สภาวะของพีซีอารเปนดังนี้ 1) 
อณุหภมู ิ94 องศาเซลเซยีส นาน 3 นาท ี2) อณุหภูม ิ94 องศา
เซลเซียส นาน 45 วินาที อุณหภูมิ 55 องศาเซลเซียส นาน 

30 วนิาท ีอณุหภมู ิ72 องศาเซลเซียส นาน 1.30 นาที จาํนวน 
35 รอบ และ 3) อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 10 นาที 

จากน้ันนําดีเอ็นเอท่ีไดจากปฏิกิริยาพีซีอารมาตรวจสอบ
ปริมาณและขนาดของชิ้นดีเอ็นเอโดยใชเทคนิคอะกาโรส
เจลอิเล็คโตรฟอริซิส ยอมดวยเอธิเดียม โบรไมด แลวสองดู
แถบดีเอ็นเอภายใตแสง UV และบันทึกผลที่ไดโดยเปรียบ
เทยีบกบัแถบดีเอน็เอมาตรฐาน 100 bp DNA ladder (Biolabs, 
USA) และตัวอยางพันธุขาวอางอิงกลุมอินดิกาและจาปอนิกา 
โดยบันทึกแถบดีเอ็นเอที่แสดงตรงกันกับขาวอางอิงกลุมอิน

ดิกาหรือจาปอนิกา ซึ่งแสดงเปนแถบขนาดเล็ก (small = S) 
หรือแถบขนาดใหญ (large = L) จากนั้นแปลผลขอมูลเปน
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ระบบตัวเลขโดยนําผลการบันทึกมาเปรียบเทียบกับผลของ
การแยกซับสปชีสในแตละไพรเมอร กําหนดใหซับสปชีส
อินดิกาแทนคาดวย 1 และซับสปชีสจาปอนิกาแทนคาดวย 2

 การวิเคราะหขอมูลดีเอ็นเอ 
 นําผลการบันทึกแถบดีเอ็นเอของตัวอยางขาวปาที่
ปรากฏมาวิเคราะหความสมัพันธทางพันธกุรรมและโครงสราง
ทางพันธุกรรมของประชากรโดยใชโปรแกรม STRUCTURE 
2.3.4 ที่พัฒนาโดย Pritchard et al.11 เพื่อแยกกลุมประชากร
ยอย (sub-population) ของขาวปา และใชขาวปลูกอางอิง 2 
กลุมคือ ขาวญี่ปุน (Glutinous japonica rice) ใชเปนตัวแทน
กลุมขาวจาปอนิกาและขาวปลูกไทยพันธุมะลิ 105 ใชเปน
ตัวแทนขาวในกลุมอินดิกา โดยการวิเคราะหขอมูลนั้นได
กําหนดเง่ือนไข ดังนี้ กําหนดคาจํานวนประชากร (K) ตั้งแต 
1-8 แตละประชากร K กาํหนดคาเริม่ตน burn-in 80,000 รอบ, 
MCMC = 500, Number of Iteration =5 ใชโมเดลแบบ 
admixture และความสัมพันธของความถี่อัลลีลระหวาง
ประชากร (correlated allele frequencies between populations) 

ซึ่งผลลัพธที่ไดนั้นจะแสดงใหเห็นโดยรูปแบบของฮิสโตแกรม 

ซึ่งจํานวนประชากรที่ไดนั้นคาดวาจะเปนจริงตามทฤษฎีโดย
จะใหคา Delta K สูงสุด เมื่อคํานวณโดยโปรแกรม Structure 
Harvester12

ผลการทดลอง
 การตรวจสอบผลผลิตพีซีอารของตัวอยางขาว
ปาที่ศึกษา
 การตรวจสอบผลผลิตพีซีอารของขาวปาจํานวน 88 
ตวัอยางโดยใชเครือ่งหมายอนิเดล 8 ตาํแหนง ไดผลดังตาราง
ที่ 3 และภาพที่ 1 ซึ่งพบวารูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่ปรากฏ
นัน้ม ี3 รปูแบบ คอื แบบ S L และ LS โดยเคร่ืองหมายดีเอ็นเอ
ชนิดอินเดลที่แยกแถบดีเอ็นเอได 2 แบบชัดเจน คือเปนแบบ 
S และแบบ L คือ R2M50 สวนเคร่ืองหมายอินเดลอีก 7 
ตาํแหนงนัน้แยกได 3 แบบ โดยสายพันธุขาวปานัน้พบท้ังแบบ
ที่เปนโฮโมไซกัสและเฮเทอโรไซกัสระหวาง 1 ถึง 3 ตําแหนง 
ซึ่งขาวปาท่ีมีแถบดีเอ็นเอที่ปรากฏชัดเจนเปนโฮโมไซกัส มี
จาํนวน 45 สายพันธุ ไดแก สายพันธุรหสั 6, 9, 10, 12, 14-17, 
19, 25, 34, 36-38, 42-45, 48, 53, 55-56, 58-59, 61-75 และ 
85-90

Figure 1  Agarose gel electrophoresis of polymerase chain reaction (PCR) products of InDel molecular markers (M 
= 100 bp ladder, ML= indica rice: Mali 105, J= japonica rice: Glutinous japonica rice)
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Table 3 List of wild rice accessions based on 8 InDel molecular markers by agarose gel electrophoresis.

Acc. No.
InDel molecular markers

R1M30 R2M50 R3M10 R4M13 R5M13 R6M14 R7M20 R8M10

1 L L L LS L L LS S

2 L L L LS L L LS S

3 L L L LS L L LS S

4 L L L LS L L LS S

5 L L L LS L L LS S

6 L L L S L L L S

7 L L L LS L L L LS

8 L L L LS L L L LS

9 L L L S L L L S

10 L L L S L L L S

11 S L L LS L L L L

12 S L L S L L L L

13 S L L S L LS L L

14 S L L S L L L L

15 S L L S L L L L

16 L L L S L L L S

17 L L L S L L L S

18 L L L S L LS LS S

19 L L L S L L L S

20 L L L S L LS LS S

21 L L L LS L L S -

22 L L L LS L L L L

23 L L L LS L L S S

24 L L L LS L L S S

25 L L L S L L L L

26 LS L L S L LS L LS

27 LS L L S L LS L LS

28 LS L L S L LS L LS

29 LS L L S L LS L LS

30 LS L L S L LS L LS

31 L L L LS L L L L

32 L L L S L LS L L

33 L L L LS L S L LS

34 L L L S L L L L

35 L L L LS L L L L

36 L L L S S S L S

37 L L L S L L L S

38 L L L S L L L S

39 LS L L S L S L S

40 LS L L LS L LS L S

41 L L L S L L LS S

42 L L L S L L - S

43 L L L S L L - -

44 L L - - L L - -

45 L L - - - L - -
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Table 3 List of wild rice accessions based on 8 InDel molecular markers by agarose gel electrophoresis. (Continued)

Acc. No.
InDel molecular markers

R1M30 R2M50 R3M10 R4M13 R5M13 R6M14 R7M20 R8M10

46 L L L S L L LS S

47 L L L S L L LS S

48 L L L - L - - -

49 L L L S L L LS S

50 L L L S L L LS S

51 L L L LS LS L L L

52 - L L S L LS L -

53 L L L S L S L S

54 L L L LS L L L -

55 L L L S L L L -

56 L L L S L L L S

57 L L L LS S LS LS S

58 L L L S L L L S

59 L L L S L L L S

60 L L L LS LS L L S

61 L L L S L S L S

62 L L L S L S L L

63 L L L S L S L L

64 L L L S L S L L

65 L L L S L S L L

66 L L L S L L L S

67 L L L S L L L S

68 L L L S L L L S

69 L L L S L L L S

70 L L L S L L L S

71 S L L L L S L L

72 S L L - - - L -

73 S L L L L S L L

74 S L L L L S L L

75 L L - S L L L S

76 L L L S L L LS S

77 L L LS S L L L S

78 L L LS S L L L S

79 L L LS S L L L S

80 L L L LS L L LS S

81 L L - LS L L LS S

82 L L - LS L L LS -

83 L L - LS L L LS S

84 L L - LS L L LS S

85 S L - S L L L S

86 S L - - L L L S

87 - L - S L L L -

88 - L - - L L L -

89 S L L L L S L L

90 L S S S S L S S
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  การจาํแนกซบัสปชสีของตวัอยางขาวปาทีศ่กึษา

 เมื่อบันทึกแถบดีเอ็นเอท่ีปรากฏและวิเคราะหเพื่อ
แยกกลุมประชากรขาวปาโดยใชโปรแกรมคอมพิวเตอร 
STRUCTURE 2.3.4 พบขอมลูดงัภาพที ่2 โดยผลการคาํนวณ
ดวยโปรแกรม Structure Harvester ใหคา Delta K สูงสุดที่ 
K=2 ดังแสดงในรูปฮิสโตแกรมในภาพที่ 3 ซึ่งมีการจัดกลุม
ประชากรออกเปน 2 กลุม คอื กลุมอนิดิกาและกลุมจาปอนกิา 
โดยขาวปาท่ีจดัอยูในกลุมซบัสปชสีอนิดกิา (สเีขยีว) มจีาํนวน 
36 ตวัอยาง ซึง่มาจากแหลงจงัหวดัมหาสารคาม (รหสั 11-15) 
จังหวัดรอยเอ็ด (รหัส 61-65) จังหวัดอุดรธานี (รหัส 85-86) 
จังหวัดพิจิตร (รหัส 39-40) จังหวัดเชียงราย (รหัส 26-30) 

แขวงสะหวันนะเขต (รหัส 31-35) และแขวงเวียงจันทน (รหัส 
22,25, 50-53,71-74) สวนขาวปาท่ีจัดอยูในกลุมซับสปชีส
จาปอนิกานั้นมีจํานวน 52 ตัวอยาง โดยมาจากแหลงจังหวัด

รอยเอ็ด (รหัส 16-20) จังหวัดอุดรธานี (รหัส 41-45, 87-88) 
จังหวัดสกลนคร (รหัส 56-60, 76-79) จังหวัดพิจิตร (รหัส 
36-38) จังหวัดเสียมเรียบ (รหัส 1-5, 80-84) และแขวง
เวียงจันทน (รหัส 1, 9, 10, 21, 23-24, 46-49, 54-55, 75, 
66-70) 
 ทัง้นีจ้ากผลการทดลองยงัพบวาในบางตัวอยางแสดง
แถบของ bar plot ออกมาเปน 2 สอียางชัดเจน ไดแก ตวัอยาง
ที่มาจากแหลงจังหวัดสกลนคร (รหัส 60) จังหวัดอุดรธานี 
(รหัส 85-88) จังหวัดรอยเอ็ด (รหัส 61) จังหวัดพิจิตร (รหัส 
36) แขวงเวียงจันทน (รหสั 48, 53-55) และนอกจากน้ียังพบ
วามีขาวปาจัดอยูในกลุมอินดิกาและจาปอนิกาในแหลง
เดยีวกัน จาํนวน 7 แหลง ไดแก จงัหวัดอุดรธานี จงัหวัดพจิติร 
ประเทศไทย บานทุงมัง่ บานกลางนอย บานหนองหวาย บาน
เกิ่น และแขวงเวียงจันทน ประเทศสาธารณรัฐประชาธิปไตย
ประชาชนลาว

Figure 2  Genetic relationships among 88 rice accessions, indicated by bar plots based on STRUCTURE analyses. 
(The optimal subpopulation was K=2 as shown in red and green segments; red= japonica rice, green= 

indica rice)

 
Figure 3 Delta K as shown by Structure Harvester (http://taylor0.biology.ucla.edu/structureHarvester)
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สรุปผลและวิจารณผลการทดลอง
จากการใชโมเลกุลเครื่องหมายแบบ InDel markers เพื่อ
จําแนกขาวปาระดับกลุมยอยจํานวน 8 คูไพรเมอร ไดแก 
R1M30 R2M50 R3M10 R4M13 R5M13 R6M14 R7M20 
และ R8M10 บนัทึกผลผลิต ดเีอน็เอจากปฏิกริยิาพีซอีาร ดวย
เทคนิคอะกาโรสเจลอิเล็คโตรฟอริซิสพบวาแตละตัวอยางจะ
แสดงผลเปนแถบขนาดเล็ก (small=S) หรือ แถบขนาดใหญ 
(large=L) จากตัวอยางขาวปาที่ใชวิเคราะหจํานวน 88 
ตัวอยาง นํามาวิเคราะหการจัดกลุมตัวอยางขาวปาโดยใช
โปรแกรม STRUCTURE พบวาตัวอยางขาวปาทั้งหมดที่
วเิคราะหแบงออกเปน 2 กลุมยอย (K=2) ซึง่จาํนวนประชากร
ยอย K=2 นีม้คีา Delta K สงูสดุจากฮสิโตแกรมพบวาสายพนัธุ
ขาวที่ใชวิเคราะหครั้งนี้เปนไปตามธรรมชาติของพันธุขาวคือ 
กลุมที่ 1 เปนประชากรยอยท่ีประกอบดวยตัวอยางพันธุขาว
ในกลุมอนิดกิา และกลุมที ่2 เปนประชากรยอยทีต่วัอยางพนัธุ
ขาวในกลุมจาปอนิกา โดยพันธุกรรมขาวปาจากแหลงซึ่งมา

จากแหลงจังหวัดมหาสารคาม รอยเอ็ด อุดรธานี พิจิตร 
เชียงราย ประเทศไทย แขวงสะหวันนะเขต และแขวง
เวียงจนัทน ประเทศสาธารณรฐัประชาธปิไตยประชาชนลาวมี
รูปแบบของเคร่ืองหมายอินเดลจัดอยูในกลุมอินดิกา เมื่อ
เปรยีบเทยีบกบัเครือ่งหมายอนิเดล ของขาวปลกูพันธุมะล ิ105 
สวนขาวปาจากแหลงพื้นที่จังหวัดรอยเอ็ด อุดรธานี สกลนคร 
พิจิตร ประเทศไทย จังหวัดเสียมเรียบ ประเทศกัมพูชา และ
แขวงเวยีงจนัทน ประเทศสาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชน
ลาวนั้นพบวามีรูปแบบอยูในกลุมจาปอนิกาเมื่อใชขาวญ่ีปุน
เปนตัวอยางอางอิง โดยบางแหลงพบขาวปาท้ังกลุมอินดิกา

และจาปอนิกาในแหลงเดียวกัน 
 ผลการศึกษาน้ีชี้ใหเห็นวาขาวปาที่เปนซับสปชีสจา
ปอนิกาพบกระจายในพ้ืนที่ทั่วไปโดยไมจํากัดเฉพาะในแหลง

พื้นท่ีสูง ซึ่งมีความแตกตางจากผลการศึกษาท่ีผานมาพบวา
ขาวปาจากแหลงภาคเหนือของไทยจัดอยูในกลุมจาปอนิกา
เชนเดียวกันกบัขาวปลูก13 หรือขาวกลุมยอยจาปอนิกาน้ันพบ

เฉพาะท่ีความสูงจากระดับนํ้าทะเลมากกวา 1,400 เมตร7,8

  ผลจากการวิเคราะหในการทดลองคร้ังนี้เมื่อเปรียบ
เทียบสายพันธุของตัวอยางขาวปากับขาวกลุมอางอิงท่ีเปน
สายพันธุอินดิกาและจาปอนิกา พบวาตัวอยางขาวปาแตละ
สายพันธุแสดงความเปนขาวในกลุมอินดิกาหรือจาปอนิกาได

อยางชัดเจน สรุปไดวาเทคนิคการวิเคราะหนี้มีประสิทธิภาพ
สามารถจําแนกสายพันธุขาวปาระดับซับสปชีสได และการ
ศกึษานีพ้บวามีการกระจายของสายพนัธุซบัสปชสีอนิดกิาและ
จาปอนิกาตามพื้นที่ที่แตกตางจากรายงานที่ผานมา ดังนั้นจึง

ควรมีการศึกษาเพิ่มเติมในตัวอยางขาวปาใหครอบคลุมพื้นที่

มากยิ่งขึ้นเพื่อใหไดขอมูลที่ครบถวนสมบูรณและสามารถนํา
มาเปนขอมูลสําหรับการประโยชนไดอยางมีประสิทธิภาพ
ตอไป

กิตติกรรมประกาศ
 ขอขอบคุณมหาวิทยาลัยมหาสารคามท่ีไดใหทุน
สนบัสนนุการวจิยัสําหรบันสิติระดับบณัฑติศกึษา (ปรญิญาโท) 
ประจําปงบประมาณเงินรายไดป 2557 และศูนยเครื่องมือ
กลางที่ใหบริการเครื่องมือชุดถายภาพเจลในการวิจัยนี้ 
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