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ABSTRACT 

 

Weedy rice (Oryza sativa f. spontanea) is one of the most serious weed in 

direct-seeded rice production, adversely affecting rice areas and yield in Thailand.  

Weedy rice in Thailand originates from interspecific hybridization between common 

wild rice (Oryza rufipogon Griff.) and cultivated rice (Oryza sativa L.).  Gene flow 

among wild relatives, companion crop and weedy rice when co-existed in the 

sympatric habitats is an ongoing process.  The resulting hybrids are especially 

aggressive weedy rice which continues to hybridize with crop rice, resulting in 

offspring that are well adapted to farmers’ management and are particularly difficult 

to control.  The objectives of this study were (1) to evaluate genetic variation of 

morphological, physiological characters and microsatellite loci of weedy rice 

populations in Thailand, (2) to determine population genetic structure and dynamics 

of weedy rice populations in spatial and temporal terms at the regional scale, (3) to 
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evaluate the patterns of population genetic structure and dynamics in spatial and 

temporal terms of weedy rice that coexisted with their companion crop rice and native 

common wild rice in sympatric rice fields, and (4) to demonstrate the affect of gene 

flow and other ecological conditions influence population genetic structure and 

evaluate the patterns of population genetic structure and dynamics in spatial and 

temporal terms of weedy rice that coexisted with their companion crop rice and native 

dynamics of weedy rice coexisting with their companion crop rice and native common 

wild rice in sympatric rice fields in Thailand at the rice field scale.  This thesis is in 

two main sets of studies.   

The first set of studies involved characterization of sixty-three weedy rice 

populations collected from three rice production areas; Lower North, Northeast and 

Central Plain of Thailand, the area of most widespread weedy rice infestation in wet 

seasons of 2005, 2008 and 2009 and dry season of 2009/10.  In each season, fields 

with heavy infestation by weedy rice were selected.  Leaves of 10 weedy rice plants in 

the same field were collected for DNA analyzed individually.  Seed of each 

population were collected and bulked for the pot experiment.  Seeds if each weedy 

rice population were grown in pot, 10 plants per pot, after year following the sample 

taking from fields.  Ten to 20 plants of each weedy rice populations were grown for 

investigated in morphological and physiological characteristics.  Most weedy rice and 

pure line cultivated rice varieties were planted from seed, but common wild rice 

populations were planted by vegetative propagation.  Dried leaves samples were kept 

and analyzed separately for each of the 10 plants per population of weedy rice 

populations collected from the surveys were used to evaluate DNA analysis.  Genetic 

diversity and population structure of weedy rice populations from three regions was 
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analyzed separately each growing season and then the four rice growing seasons were 

analyzed together by using 12 microsatellite markers.  Population structure was 

analyzed by using STRUCTURE program.  Cluster analysis was performed by using 

principal component analysis (PCA) and Neighbor-joining clustering method (NJ 

method).  All analyses were compared with seven cultivated rice varieties popular in 

each region and seven native common wild rice populations.   

The results showed that weedy rice populations in Thailand showed high level 

of both phenotypic and genotypic variations.  In phenotypic variation, weedy rice 

plants were varied in the range between common wild rice and pure line rice varieties 

checks in morphological and physiological traits.  Grown together in the wet season at 

Chiang Mai, most weedy rice plants in this study were earlier flowering than both 

common wild rice and pure line rice varieties, and high degree of seed shattering 

when matured, in common wild rice traits.  Weedy rice in the present study set 

showed high genetic diversity both within and between populations.  The results 

demonstrated by high levels of genetic diversity (h = 0.827 in wet 2005, h = 0.734 in 

wet 2008, h = 0.720 in wet 2009 and h= 0.714 in dry 2009/10) and genetic 

differentiation (FST = 0.428 in wet 2005, FST = 0.499 in wet 2008, FST = 0.515 in wet 

2009 and FST = 0.528 in dry 2009/10).   

 The weedy rice populations in the present study were highly structured by its 

companion crop rice varieties popular in each region with high genetic differentiation.  

This is clearly reflected by the results from the genetic assignments from the 

STRUCTURE model, the distribution of weedy rice plants on PCA graph and the 

grouped weedy rice from the cluster analysis.  The results from STRUCTURE model, 

PCA graph and the cluster analysis showed a relatively close genetic relationship of 
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weedy rice populations from the Lower North and the Central Plain of Thailand with 

modern rice varieties (CNT1, SPR1, PTT1 and PSL2) while weedy rice populations 

from the Northeast showed a relatively close genetic relationship with improved 

traditional rice varieties (KDML105, RD6 and RD15).  The results based on 

morphological relationship, genetic diversity and population structure among seasons 

demonstrated that weedy rice populations temporally changed trend toward crop rice 

over the years.  Increasing morphological relationship, increasing population structure 

based on crop rice with high genetic differentiation and decreasing genetic diversity 

were found in weedy rice over the years.  These dynamics of weedy rice has 

differentiated among populations and tended to parallel with cultivated rice for high 

adaptation to the agronomic practices by mimicry to cultivated rice led to the 

convergence of homogeneity of weedy population toward the crop rice.   

The second set of studies, each six weedy rice, companion crop rice and native 

common wild rice populations were used to evaluate the patterns of population 

genetic structure and demonstrate gene flow and other ecological conditions influence 

the population genetic structure and dynamics of weedy rice when coexisted with 

their companion crop rice and native common wild rice in sympatric rice fields in 

Thailand at the rice field scale.  Weedy-wild-crop rice populations in this study were 

collected from three rice production areas; Lower North, Northeast and Central Plain 

of Thailand in growing seasons in wet 2005, 2008 and 2009.  Morphological, 

physiological characteristics, genetic diversity and population structure were carried 

out as described in previous study.   

In all studied fields, the flowering periods of weedy rice and their companion 

crop rice largely overlapped, providing the opportunity for hybridization.  The results 
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of allele frequency and STRUCTURE demonstrated that allele specific to crop and 

wild types were found but crop alleles were increased over the years.  Crop alleles in 

weedy rice from each location were different with the varieties of companion crop 

rice in each region.  Interesting, in 2008 and 2009, some alleles of alien crop rice were 

introduced into weedy rice populations such as in the Northeast found allele specific 

to SPR1/CNT1 (7-10% in wet seasons of 2008 and 2009) and PTT1/PSL2 (1-3% in 

wet seasons of 2008 and 2009).  This evidence of transfer of weedy rice across 

regions is probably caused by the modern rice varieties were introduced to plant in the 

Northeast and/or weedy rice seed were introduced by the combined harvesters and/or 

moment of rice seed were contaminated by weedy rice seed.  Though native common 

wild rice detected in the sympatric habitat of both weedy rice and crop rice, all native 

common wild rice plants were mainly late flowering than weedy rice and crop rice.  

Thus, crop genetic materials were not found in common native wild rice populations 

in all seasons.  Therefore, weedy rice spreading across regions in Thailand is probably 

caused by the combination of weedy rice seed flow and gene flow between weedy rice 

and companion of crop rice variety.   

 This study has shown how morphological and physiological characters and 

genetics of weedy rice closely resembled the crop rice grown in each region.  Gene 

flow between weedy rice and the associated crop rice is indicated by changes over 

time of genetic variation and population structure, and made possible by the overlap 

of flowering time.  An adaptive evolution under farmer’s management that enhances 

weediness is suggested by changes in the weedy rice over time, to be ever closer to 

the local crop rice.  This mixing of wild and domesticated rice genes now spreading 

throughout Thailand’s main rice growing regions will have serious implication to both 
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(a) the country’s rice gene pool which is one of the world’s most important rice 

genetic resource in situ, and (b) potential treats from introduced genes in the crop rice, 

including trans-genes. 
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บทคดัย่อ 
 
 การแพร่ระบาดของขา้ววชัพืช (Oryza sativa f. spontanea) เป็นปัญหาร้ายแรง และท าความ
เสียหายใหแ้ก่ผลผลิตขา้วในระบบนาหวา่นของประเทศไทย ขา้ววชัพืชท่ีพบในประเทศไทยเป็น
ลูกผสมระหวา่งขา้วป่าสามญั (Oryza rufipogon Griff.) และขา้วปลูก (Oryza sativa L.) 
กระบวนการการแลกเปล่ียนยนีระหวา่งขา้วป่าท่ีเป็นบรรพบุรุษ ขา้วปลูก และขา้ววชัพืชท่ีข้ึน
ร่วมกนัในนาขา้วเกิดข้ึนอยูต่ลอดเวลา ลูกผสมท่ีไดส่้วนใหญ่จะผสมกลบัไปยงัขา้วปลูกพนัธ์ุท่ีข้ึน
ร่วม และส่งผลใหข้า้ววชัพืชในชัว่หลงัๆ สามารถปรับตวัไดดี้ต่อการควบคุมและจดัการของ
เกษตรกร ดงันั้นวตัถุประสงคข์องการทดลองน้ีเพื่อ (1) ประเมินความแปรปรวนทางพนัธุกรรมของ
ลกัษณะทางสัณฐานวทิยา สรีระวทิยา และความหลากหลายทางพนัธุกรรม ของประชากรขา้ววชัพืช 
ในประเทศไทย (2) ประเมินโครงสร้างประชากรและพลวตัทั้งในมิติของระยะทางและเวลาของของ
ประชากรขา้ววชัพืช เม่ือพิจารณาในภาพรวมระดบัภาค (3) ประเมินรูปแบบของโครงสร้าง
พนัธุกรรมประชากร และพลวตัทั้งในมิติของระยะทางและเวลาของประชากรขา้ววชัพืชท่ีข้ึน
ร่วมกบัขา้วป่า และขา้วปลูกพนัธ์ุท่ีข้ึนร่วมในประเทศไทย และ (4) แสดงใหเ้ห็นอิทธิพลของการ
แลกเปล่ียนยนี และปัจจยัต่างๆ ท่ีมีผลต่อโครงสร้างประชากร และพลวตัของประชากรขา้ววชัพืชท่ี
ข้ึนร่วมกบัขา้วป่า และขา้วปลูกพนัธ์ุท่ีข้ึนร่วมในประเทศไทยเม่ือพิจารณาในความสัมพนัธ์ในระดบั
แปลงขา้ว โดยแบ่งการศึกษาออกเป็น 2 ชุด 
 การศึกษาชุดท่ี 1 ไดป้ระเมินความแปรปรวนทางพนัธุกรรมของลกัษณะทางสัณฐานวทิยา 
สรีระวทิยา ความหลากหลายทางพนัธุกรรม และโครงสร้างประชากรของขา้ววชัพืชจ านวน 63
ประชากรท่ีเก็บมาจากแหล่งปลูกขา้วท่ีส าคญัของประเทศไทยทั้ง 3 ภาค ไดแ้ก่ ภาคเหนือตอนล่าง
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และฤดูนาปรังปี 2552/53 เก็บตวัอยา่งใบขา้ววชัพืชแยกตน้จ านวน 10 ตน้ ส าหรับการวเิคราะห์ดีเอน็
เอ และเก็บตวัอยา่งเมล็ดขา้ววชัพืชส าหรับปลูกทดลองในกระถาง ปลูกขา้ววชัพืช 10 ถึง 20 ตน้เพื่อ
ประเมินลกัษณะทางสัณฐานวทิยาและสรีระวทิยา โดยจะปลูกในปีถดัไปนบัจากปีท่ีเก็บตวัอยา่ง ใบ
ขา้ววชัพืชท่ีแหง้แลว้น ามาวเิคราะห์ความหลากหลายทางพนัธุกรรม และโครงสร้างประชากรขา้ว
วชัพืช โดยใชเ้คร่ืองหมายโมเลกุล microsatellite marker จ  านวน 12 ต าแหน่งวเิคราะห์โครงสร้าง
ทางพนัธุกรรมของประชากรขา้ววชัพืชแบบแยกวเิคราะห์แต่ละฤดูปลูกและวเิคราะห์ร่วมกนัทั้ง 4 
ฤดูปลูก โดยใชโ้ปรแกรม STRUCTURE วเิคราะห์การจดักลุ่มโดยวธีิ Principle component 
Analysis (PCA) และ NJ method (Neighbor-Joining method) ในทุกการทดลองจะใชข้า้วปลูกสาย
พนัธ์ุบริสุทธ์ิ และขา้วป่าสามญัจากแหล่งธรรมชาติ เป็นพนัธ์ุเปรียบเทียบ 
 จากผลการทดลองพบวา่ประชากรขา้ววชัพืชในประเทศไทยมีความแปรปรวนสูง ทั้งใน
ลกัษณะภายนอกและลกัษณะทางพนัธุกรรม ในลกัษณะภายนอกขา้ววชัพืชมีความหลากหลาย และ
อยูร่ะหวา่งลกัษณะของขา้วป่าและขา้วปลูกพนัธ์ุเปรียบเทียบ แต่ตน้ขา้ววชัพืชส่วนใหญ่ออกดอก
เร็วกวา่ทั้งขา้วป่าสามญัและขา้วปลูกพนัธ์ุเปรียบเทียบ และเมล็ดขา้ววชัพืชมีอตัราการร่วงสูงเม่ือสุก
แก่ซ่ึงคลา้ยกบัลกัษณะของขา้วป่า ในการประเมินความหลากหลายทางพนัธุกรรม พบวา่ขา้ววชัพืช
มีความหลากหลายสูงทั้งภายในและระหวา่งประชากร โดยมีค่าความหลากหลายภายในประชากร 
(h) อยูร่ะหวา่ง 0.714 (ในนาปรัง 2552/53) ถึง 0.827 (ในนาปี 2548) และดชันีความแตกต่างทาง
พนัธุกรรมระหวา่งประชากร (FST) อยูร่ะหวา่ง 0.428 (ในนาปี 2548) ถึง 0.528 (ในนาปรัง 2552/53) 
เม่ือวิเคราะห์โครงสร้างประชากรของขา้ววชัพืชโดยใชโ้ปรแกรม STRUCTURE และการจดักลุ่ม
โดยวธีิ PCA และ NJ method พบวา่ขา้ววชัพืชมีโครงสร้างประชากรและถูกจดักลุ่มใกลชิ้ดกบัชนิด
ของขา้วปลูกพนัธ์ุท่ีนิยมปลูกในแต่ละพื้นท่ี โดยประชากรขา้ววชัพืชจากภาคเหนือตอนล่างและภาค
กลาง จะถูกจดักลุ่มใกลก้บักลุ่มของขา้วปลูกพนัธ์ุสมยัใหม่ ไดแ้ก่ พนัธ์ุชยันาท 1 สุพรรณบุรี 1 
ปทุมธานี 1 และพิษณุโลก 2 ส่วนประชากรขา้ววชัพืชจากภาคตะวนัออกเฉียงเหนือถูกจดักลุ่มใกล้
กบักลุ่มของขา้วปลูกพนัธ์ุปรับปรุง ไดแ้ก่ พนัธ์ุขาวดอกมะลิ 105 กข6 และกข15 เม่ือพิจารณาพลวตั
ของความแปรปรวนทางพนัธุกรรม ความหลากหลายทางพนัธุกรรม และโครงสร้างประชากรของ
ขา้ววชัพืชในแต่ละปี พบวา่ความหลากหลายทางพนัธุกรรมของขา้ววชัพืชมีแนวโนม้ลดลง แต่มี
ระดบัของดชันีความแตกต่างทางพนัธุกรรมระหวา่งประชากร และดชันีการผสมตวัเองเพิ่มข้ึนในปี 
2551 และ 2552 ตามล าดบั นอกจากน้ีพนัธุกรรมของขา้วปลูกท่ีพบใน STRUCTURE model ของ
ขา้ววชัพืช พบในสัดส่วนท่ีสูงกวา่พนัธุกรรมของขา้วป่าและมีแนวโนม้เพิ่มมากข้ึนในปี 2551 และ 
2552 ตามล าดบั จากการวเิคราะห์ความหลากหลายและโครงสร้างประชากรของขา้ววชัพืชแสดงให้
เห็นวา่ ขา้ววชัพืชมีความหลากหลายทางพนัธุกรรมและโครงสร้างประชากรท่ีแตกต่างกนัในแต่ละ
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ภูมิภาคตามชนิดพนัธ์ุขา้วปลูก และสามารถเปล่ียนแปลงใหค้ลา้ยกบัขา้วปลูกมากข้ึน และเขา้สู่
สภาพ homogeneity ของขา้วปลูก 
  การศึกษาในชุดท่ี 2 ประเมินรูปแบบของโครงสร้างพนัธุกรรมประชากร และพลวตัทั้งใน
มิติของระยะทางและเวลาของประชากรขา้ววชัพืชท่ีข้ึนร่วมกบัขา้วป่า และขา้วปลูกพนัธ์ุท่ีข้ึนร่วม
ในประเทศไทย และ แสดงใหเ้ห็นถึงอิทธิพลของการแลกเปล่ียนยนี และปัจจยัต่างๆ ท่ีมีผลต่อ
โครงสร้างประชากร และพลวตัของประชากรขา้ววชัพืชท่ีข้ึนร่วมกบัขา้วป่า และขา้วปลูกพนัธ์ุท่ีข้ึน
ร่วมในประเทศไทยเม่ือพิจารณาในความสัมพนัธ์ในระดบัแปลงขา้ว โดยใชข้า้ววชัพืชท่ีข้ึนร่วมกบั 
ขา้วป่าและขา้วปลูกพนัธ์ุท่ีข้ึนร่วม ชนิดละ 6 ประชากร ท่ีเก็บจาก แหล่งผลิตขา้ว 3 แหล่งไดแ้ก่ 
ภาคเหนือตอนล่าง ภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ และภาคกลาง ในฤดูการท านาปีของปี 2548 ปี 2551 
และปี 2552 ประเมินความหลากหลายทางพนัธุกรรม และโครงสร้างประชากรเหมือนกบัการ
ทดลองชุดท่ี 1  
 พบวา่ตน้ขา้ววชัพืชส่วนใหญ่จากทุกแปลงท่ีศึกษามีช่วงเวลาออกดอกท่ีคาบเก่ียวกบัขา้ว
ปลูกพนัธ์ุท่ีข้ึนร่วม ซ่ึงช่วยเพิ่มโอกาสในการผสมพนัธ์ุระหวา่งขา้วทั้งสองชนิด เม่ือวเิคราะห์
ความถ่ีอลัลีลและ STRUCTURE model แสดงใหเ้ห็นวา่ ในประชากรขา้ววชัพืชพบอลัลีลท่ีเฉพาะ
ต่อทั้งขา้วปลูกและขา้วป่า และพบเพิ่มมากข้ึนในปีหลงัๆ ซ่ึงอลัลีลท่ีเฉพาะต่อขา้วปลูกในประชากร
ขา้ววชัพืชมีความแตกต่างกนัตามพนัธ์ุของขา้วปลูกท่ีนิยมปลูกในแต่ละภูมิภาค ในประชากรขา้ว
วชัพืชจากภาคตะวนัออกเฉียงเหนือในปี 2551 และ 2552 พบอลัลีลท่ีเฉพาะต่อขา้วปลูกพนัธ์ุ
สมยัใหม่ซ่ึงนิยมปลูกในภาคเหนือตอนล่างและภาคกลาง โดยพบอลัลีลท่ีเฉพาะต่อขา้วปลูกพนัธ์ุ 
SPR1/CNT1 จ านวน 7-10% และพบอลัลีลท่ีเฉพาะต่อขา้วปลูกพนัธ์ุ PTT1/PSL2 จ านวน 1- 3% 
ตามล าดบั ซ่ึงอาจจะเกิดจากการน าพนัธ์ุสมยัใหม่เหล่าน้ีไปปลูกในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือช่วงฤดู
แลง้ และ/หรือ เมล็ดขา้ววชัพืชแพร่กระจายโดยติดมากบัรถเก่ียวขา้ว และ/หรือ ปนมากบัเมล็ดพนัธ์ุ
ท่ีใชป้ลูกในฤดูถดัไป แมว้า่ขา้วป่าสามญัจะพบอาศยัอยูร่่วมกบัทั้งขา้ววชัพืชและขา้วปลูก แต่ขา้วป่า
สามญัมีช่วงเวลาออกดอกท่ีชา้กวา่ทั้งขา้ววชัพืชและขา้วปลูก ท าใหไ้ม่พบอลัลีลของขา้วปลูกใน
ประชากรขา้ววชัพืช ดงันั้นการแพร่กระจายของขา้ววชัพืชไปยงัภูมิภาคอ่ืนจึงเกิดจากทั้งการ
แพร่กระจายของเมล็ดขา้ววชัพืช และการแลกเปล่ียนยนีระหวา่งขา้ววชัพืชและขา้วปลูกในทอ้งถ่ิน 
 จากการศึกษาน้ีแสดงสรุปไดว้า่ขา้ววชัพืชปรับตวัใหค้ลา้ยกบัขา้วปลูกพนัธ์ุท่ีข้ึนร่วมในแต่
ละภูมิภาค ทั้งลกัษณะทางสณัฐานวทิยา สรีระวทิยา และทางพนัธุกรรม การเปล่ียนแปลงระดบัของ
ความแปรปรวนทางพนัธุกรรมและโครงสร้างประชากร เกิดจากกระบวนการการแลกเปล่ียนยนี
ระหวา่งขา้ววชัพืชและขา้วปลูกพนัธ์ุท่ีข้ึนร่วม เน่ืองจากขา้วทั้งสองชนิดมีช่วงเวลาการออกดอกท่ี
คาบเก่ียวกนั ซ่ึงการเลียนแบบขา้วปลูกของขา้ววชัพืชเป็นววิฒันาการการปรับตวัของขา้ววชัพืช
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ภายใตก้ารจดัการของเกษตรกรโดยจะกลายเป็นวชัพืชท่ีร้ายแรง ปัญหาการปนเป้ือนระหวา่ง
พนัธุกรรมของขา้วป่าและขา้วปลูกท่ีแพร่ระบาดไปทุกพื้นท่ีของประเทศไทยเป็นส่ิงท่ีควรกงัวลและ
ระวงัคือ (1) ประเทศไทยมีฐานพนัธุกรรมของขา้วท่ีส าคญัแห่งหน่ึงของโลก ดงันั้นจึงควรอนุรักษ์
แหล่งพนัธุกรรมน้ีไวใ้นสภาพธรรมชาติ (in situ) และ (2) ควรระวงัและจดัระเบียบวธีิการการชกัน า
ยนีเขา้ไปในขา้วปลูกอยา่งเหมาะสม โดยเฉพาะยนีจากขา้วตดัแต่งพนัธุกรรม 
 


