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ดีเอ็นเอไมโทคอนเดรีย: เครื่องมอืตดิตามประวัติการสืบเช้ือสายประชากร 
Mitochondrial DNA: The Tracking Tool to Investigate  

Population Genetic History 
วิภู กุตะนันท์1 

 

บทคัดย่อ 
ดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียเป็นเครื่องหมายพันธุกรรมท่ีนิยมใช้เพ่ือการศึกษาวิวัฒนาการ การอพยพ และ

ประวัติการสืบเช้ือสายประชากร เน่ืองจากมีคุณสมบัติท่ีเหมาะสมหลายประการ กล่าวคือมีรูปแบบการถ่ายทอด
ผ่านทางฝ่ายหญิง ไม่เกิดรีคอมบิเนช่ัน และมีอัตราการกลายพันธ์ุสูง บทความน้ีจะกล่าวถึงวิธีการศึกษาความผัน
แปรทางพันธุกรรมของดีเอ็นเอไมโทคอนเดรีย และงานวิจัยท่ีเคยศึกษาดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียเพ่ือตอบคําถาม
เก่ียวกับโครงสร้างทางพันธุกรรม และประวัติการสืบเช้ือสายประชากรในประเทศไทย เป็นระยะกว่าสิบปีท่ีมี
การศึกษาความผันแปรของดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียในประเทศไทย โดยส่วนใหญ่จะจํากัดอยู่แต่ในพ้ืนท่ีภาคเหนือ 
อย่างไรก็ตามจึงควรมีการแพร่ขยายการศึกษาดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียไปยังประชากรในภูมิภาคอ่ืน โดยเฉพาะภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือ ซึ่งมีความหลากหลายทางวัฒนธรรม ภาษา และกลุ่มชาติพันธ์ุ นอกจากน้ีการศึกษา 
พันธุศาสตร์ประชากรโดยอาศัยเครื่องหมายพันธุกรรมชนิดอ่ืนท่ีมีรูปแบบการถ่ายทอดแตกต่างกัน เช่น ดีเอ็นเอบน
ออโตโซม หรือ โครโมโซมวาย จะทําใหค้วามเข้าใจประวัติการสืบเช้ือสายประชากรในประเทศไทยมีความสมบูรณ์
มากยิ่งข้ึน 
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ABSTRACT 
As a result of several unique properties of human mitochondrial DNA, including 

maternal inheritance, lack of recombination and high mutation rate, mtDNA had become widely 
utilized for studying human evolution, migration and population history. Here this article reviews 
the approaches of studying mtDNA variation as well as earlier reports of mtDNA studies which 
answered the questions about genetic structure and human population history in Thailand. In 
the past decade, almost previous mtDNA studies in Thai populations had been pivoted in 
Northern Thailand, however, mtDNA examination should be extended to populations from the 
other regions of Thailand particularly in the Northeast which harbors cultural, linguistic and 
ethnic diversity. Moreover, other studies of population genetics using genetic markers with 
different modes of inheritance, like autosomal DNA and Y-chromosome, are needed to gain a 
deeper understanding genetic ancestry of various populations in Thailand. 
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บทนํา 
จากความสําเร็จของโครงการจีโนมมนุษย ์

(human genome project) ในปี ค.ศ. 2001 พบว่า
จีโนมมนุษย์มีขนาดประมาณ 3 พันล้านคู่เบส โดยส่วน
ใหญ่จะประกอบด้วยดีเอ็นเอในนิวเคลียส (nuclear 
DNA) และดีเอ็นเอไมโทคอนเดรีย (mitochondrial 
DNA) ขนาด 16,569 คู่เบส (ตําแหน่งลําดับเบสของดี
เ อ็นเอไม โทคอนเดรีย เ ริ่ มตั้ งแต่  1 ถึง  16569) 
ตามลําดับเบสอ้างอิง (revised cambride reference 
sequence) (Andrews et al., 1999) ดีเอ็นเอไมโท-
คอนเดรียมีลักษณะเป็นวงกลมเกลียวคู่ ประกอบด้วย
ยีนท้ังสิ้น 37 ยีน ขนาดประมาณ 15,469 คู่เบส โดย
เป็นยีนสําหรับสร้างทรานส์เฟอร์อาร์เอ็นเอ (tRNA) 22 
ยีน ไรโบโซมอลอาร์เอ็นเอ (rRNA) 2 ยีน และโปรตีนท่ี
เก่ียวข้องกับปฏิกิริยาการถ่ายทอดอิเล็กตรอน 13 ยีน 

ส่วนท่ีเหลืออีกประมาณ 1,100 คู่เบส จะไม่ใช่ยีนทํา
หน้าท่ีเป็นบริเวณควบคุมการจําลองดีเอ็นเอ (control 
region) ซึ่งบริเวณน้ีจะมีความผันแปรของลําดับเบสสูง 
(hypervariable region, HVR) แบ่งเป็น 3 ส่วน คือ 
HVR-1 (ตั้งแต่ลําดับเบสตําแหน่งท่ี 16024-16383) 
HVR-2 (57-372) และ HVR-3 (438-574) 
(Greenberg et al., 1983; Lutz et al., 1997; 
Stoneking, 2000) ทําให้ถูกนํามาใช้เพ่ือศึกษา
วิวัฒนาการและความสัมพันธ์ทางเช้ือสายของประชากร 
(รูปท่ี 1) นอกจากคุณสมบัติการมีอัตราการกลายพันธ์ุท่ี
สูงเมื่อเทียบกับดีเอ็นเอในนิวเคลียส ซึ่งทําให้เกิดความ
ผันแปรของลําดับเบสแล้ว ดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียยังมี
คุณสมบัติท่ีเหมาะสมอีกหลายประการ กล่าวคือ มี
หลายโมเลกุลในหน่ึงเซลล์ (high copy number) มี
รูปแบบการถ่ายทอดผ่านทางฝ่ายหญิง (maternal 
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inheritance) และไม่เกิดรีคอมบิเนช่ัน (lack of 
recombination) (Pakendorf and Stoneking, 
2005) ดังน้ันดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียจึงเป็นเครื่องหมาย
ทางพันธุกรรมท่ีนิยมใช้ เพ่ือการศึกษาด้านวิวัฒนาการ 
ความสัมพันธ์ทางเช้ือสาย และการอพยพของประชากร
อย่างต่อเน่ืองจากอดีตจนถึงปัจจุบัน 

การศึกษาวิเคราะห์ดีเอ็นเอไมโทคอนเดรีย 
การศึกษาดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียเพ่ือใช้ตอบ

คําถามเก่ียวกับวิวัฒนาการ ความสัมพันธ์ทางเช้ือสาย 
และการอพยพของประชากร สามารถทําได้ 2 แบบ คือ 
การศึกษาแบบ lineage-based และ population-
based

 

 

รูปท่ี 1 ดีเอ็นเอไมโทคอนเดรีย (Goodwin et al., 2011) 
 

การศึกษาแบบ lineage-based เ ป็นการ 
ศึกษาความสัมพันธ์ทางเช้ือสายและวิวัฒนาการของดี
เ อ็นเอไมโทคอนเดรีย ในแต่ละบุคคล ท่ี เรียกว่า 
แฮโปลกรุ๊ป (haplogroups) ซึ่งเป็นการจัดกลุ่มความ
ผันแปรของดีเอ็นเอไมโทคอนเดรีย โดยอาศัยความผัน
แปรท้ังในบริเวณท่ีมีความหลากหลายสูงและบริเวณใน
ส่วนท่ีเป็นยีน แฮโปลกรุ๊ปของดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียจะ
ถูกเรียกแทนด้วยตัวอักษร A ถึง Z โดยท้ังหมดมีต้น
กําเนิดมาจากแฮโปลกรุ๊ปหลัก L (macrohaplogroup 
L) หรือดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียของอีฟ (mitochondrial 
Eve) ซึ่งถือกําเนิดข้ึนท่ีทวีปแอฟริกา เมื่อประมาณ 
190,000 ปีก่อน จากน้ันจึงมีวิวัฒนาการแตกแขนง
ออกมาเป็นแฮโปลกรุ๊ป L0 ถึง L6 ซึ่งจะพบเฉพาะทวีป

แอฟริกาเท่าน้ัน (Ingman et al., 2000; MacaMeyer 
et al., 2001; Soares et al., 2009) ส่วนแฮโปลกรุ๊ปท่ี
พบในทวีปอ่ืนๆท้ังหมด ได้มีวิวัฒนาการมาจากแฮโป
ลกรุ๊ป L3 อีกทีหน่ึง 

แฮโปลกรุ๊ปจะมีการกระจายตัวท่ีแตกต่างกัน
ในประชากรท่ีอาศัยอยู่ในภูมิประเทศท่ีแตกต่างกันท่ัว
โลก (รูปท่ี 2)  ตัวอย่างเช่น แฮโปลกรุ๊ป M และ N ซึ่ง
วิวัฒนาการมาจากแฮโปลกรุ๊ป L3 เมื่อประมาณ 
60,000 ปีท่ีผ่านมา (Maca-Meyer et al. 2001; 
Tanaka et al., 2004; Soares et al., 2009) ซึ่งเป็น
ช่วงเวลาท่ีมนุษย์ปัจจุบัน (Homo sapiens) เริ่มอพยพ
ออกจากแอฟริกาเข้าสู่ทวีปเอเชีย โดยได้พบแฮโปลกรุ๊ป 
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M และ N มากในประชากรชาวเอเชีย (Macaulay et 
al., 2005; Sun et al., 2006)  

ตําแหน่งของลําดับเบสบนดีเอ็นเอไมโทคอน-
เดรียท่ีเป็นตัวกําหนดแฮโปลกรุ๊ป M คือ 459 10400 
14783 และ 15043 และแฮโปลกรุ๊ป N คือ 8701 
9450 10398 10873 และ 15301 ในแฮโปลกรุ๊ป M 
และ N ยังประกอบด้วยแฮโปลกรุ๊ปย่อยอีกหลายกลุ่ม 
แฮโปลกรุ๊ปย่อยของ M เช่น  M7 M8 M9 D และ G 
และ แฮโปลกรุ๊ปย่อยของ N เช่น B และ F ซึ่งมี
ความจํา เพาะต่อประชากรชาวเอเ ชียตะวันออก 
(Kivisilid et al., 2002; Kong et al., 2006; Tanaka 
et al., 2004; Hill et al., 2006) (รูปท่ี 3) การศึกษา
แบบ lineage-based ยังสามารถคํานวณเวลาการเกิด
ของแต่ละแฮโปลกรุ๊ปได ้เช่น แฮโปลกรุ๊ป B F M7 และ 
R เกิดข้ึนบริเวณตอนใต้ของประเทศจีน เมื่อประมาณ 
50,000 ปีท่ีผ่านมา (Li et al., 2007) 

จากการท่ีแฮโปลกรุ๊ปมีความจําเพาะในแต่ละ
ลักษณะภูมิประเทศ จึงทําให้เราสามารถติดตามการ
อพยพเคลื่ อนย้ายของมนุษย์ ปัจจุ บันและใช้เ ป็น
หลักฐานสําคัญเพ่ือสนับสนุนทฤษฎีการอพยพออกจาก
แอฟริกาของมนุษย์ปัจจุบันได้ (Maca-Meyer et al., 
2001) (รูปท่ี 2) นอกจากน้ีแฮโปลกรุ๊ปยังสามารถใช้
ระบุการผสมผสานทางพันธุกรรมในประชากรท่ีมี
เส้นทางการอพยพท่ีแน่นอน (Comas et al., 1998; 
Tolk et al., 2001) หรือในประชากรท่ีเกิดจากการ
ผสมผสานระหว่างประชากรท่ีอาศัยอยู่ในลักษณะทาง
ภูมิประเทศท่ีต่างกัน (Alves-Silva et al., 2000; 

Pereira et al., 2001) อย่างไรก็ตามการศึกษา 
แฮโปลกรุ๊ปอย่างเดียวยังมีข้อด้อยอยู่หลายประการ
กล่าวคือ การศึกษาแฮโปลกรุ๊ปสามารถบอกได้เพียง
ประวัติศาสตร์และอายุของแฮโปลกรุ๊ปเท่าน้ัน แต่ไม่
สามารถบอกข้อมูลทางประวัติศาสตร์และอายุของ
ประชากรได้ เน่ืองจากอายุของแฮโปลกรุ๊ปกับอายุของ
แต่ละประชากรไม่ เ ท่า กัน ตั วอย่ าง เ ช่นดี เ อ็นเอ 
ไมโทคอนเดรียของคนไทยท่ีอาศัยอยู่ในจังหวัดเชียงใหม ่
พบแฮโปลกรุ๊ป B F M7 และ R เป็นส่วนใหญ่ 
(Zimmermann et al., 2009) ซึ่งแฮโปลกรุ๊ปดังกล่าว
ถือกําเนิดข้ึนเมื่อประมาณ 50,000 ปีท่ีผ่านมา (Li  
et al., 2007) ดังน้ันจึงบอกได้เพียงแฮโปลกรุ๊ปของ
ประชากรท่ีศึกษาในจังหวัดเชียงใหม่ว่ามีอายุประมาณ 
50,000 ปี แต่ไม่ได้บอกถึงการอพยพและความสัมพันธ์
ทางเช้ือสายของประชากรชาวเชียงใหม่กับประชากรอ่ืน 
ดังน้ันจะต้องอาศัยวิธีการศึกษาอีกรูปแบบหน่ึง คือแบบ 
population-based ควบคู่ไปดว้ย (รูปท่ี 4) 

การศึกษาแบบ population-based จะเน้น
ถึงการศึกษาประวัติการสืบเช้ือสาย ความสัมพันธ์ทาง
เช้ือสาย และการอพยพของประชากร โดยเน้นกลุ่ม
ประชากรเป็นหน่วยสําคัญในการศึกษา และอาศัยการ
วิเคราะห์ข้อมูลด้วยความรู้ทางพันธุศาสตร์ประชากร 
เช่นการคํานวณระยะห่างทางพันธุกรรม ท่ีสามารถ
แสดงผลในรูปของ multidimentional scaling plot 
(MDS) principle component analysis (PCA) หรือ 
แผนภาพต้นไม้แสดงความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม 
(phylogenetic tree) 
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รูปท่ี 2 การถือกําเนิดและบรเิวณท่ีพบแฮโปลกรุ๊ปแตล่ะชนิดของดีเอ็นเอไมโทคอนเดรีย 

(http://en.wikipedia.org/wiki/Human_mitochondrial_DNA_haplogroups) 
 

 
รูปท่ี 3 แฮโปลกรุ๊ปและตําแหน่งของความผันแปรบนดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียท่ีกําหนดแฮโปลกรุ๊ปแตล่ะกลุ่ม  

(Kivisilid et al., 2002) 
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รูปท่ี 4a Reduced-median network ของแฮโปลกรุ๊ป M21 แสดงข้อมูลวิวัฒนาการของแฮปโปลกรุ๊ป M21 แต่
ไม่สามารถระบุข้อมูลความสัมพันธ์ระหว่างประชากร 

 

 
รูปท่ี 4b Principle component analysis สร้างจากค่าระยะห่างทางพันธุกรรม (Fst) ท่ีคํานวณจากความถ่ีของ 

แฮโปลกรุ๊ป แสดงถึงความสัมพันธ์ทางเช้ือสายระหว่างประชากร 
 

รูปท่ี 4 เปรียบเทียบการศึกษาแบบ lineage-based (รูปท่ี 4a) และ population-based (รูปท่ี 4b) ในประชากร
ชาวอบอริจินท่ีอาศัยในบริเวณเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ (Hill et al., 2006) 
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การศึกษาดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียในกลุ่มชาติ
พันธุข์องประเทศไทย 

ประเทศไทยมีความหลากหลายของกลุ่มชาติ
พันธ์ุท่ีอาศัยอยู่บนพ้ืนท่ีราบและภูเขาสูง ท้ังทางภาษา
และวัฒนธรรมเป็นจํานวนมาก โดยมีจํานวนกลุ่มชาติ
พันธ์ุท้ังหมดประมาณ 70 กลุ่ม และสามารถแบ่งเป็น  
5 กลุ่มหลักตามตระกูลภาษา (language family) ท่ีใช้
สื่อสาร คือ ไท-กระได (Tai-Kadai) ออสโตร-เอเชียติค 
(Austro-Asiatic) ออสโตรนีเชียน (Austronesian) จีน-
ทิเบต (Sino-Tibetan) และ ม้ง-เมี่ยน (Hmong-Mien) 
(Lewis, 2009) 

การศึกษาความผันแปรของดีเอ็นเอไมโท- 
คอนเดรียในประเทศไทยเริ่มต้นจากการศึกษาในกลุ่ม
ประชากรท้ังหมด 8 กลุ่มคือ ลีซู มูเซอ ผู้ไท ลาวซ่ง- 
ชอ ง  ซ า ไ ก  ไ ทยขอนแ ก่น  และ ไทย เ ชี ย ง ใหม ่
(Fucharoen et al., 2001) หลังจากน้ันเพียงไม่นาน
นัก ข้อมูลท่ีน่าสนใจของดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียของ
ชาวเขาท่ีอาศัยอยู่ในภาคเหนือของประเทศไทย จํานวน 
6 กลุ่ม คือ ลาฮู กระเหรี่ยงแดง กระเหรี่ยงขาว อาข่า 
และลีซู 2 กลุ่ม ได้ถูกเผยแพร่ในวารสาร Nature โดย 
Oota และคณะ (2001) จากผลงานการค้นพบความ
แตกต่างของโครงสร้างทางพันธุกรรมในประชากร
ชา ว เ ขา ท่ี มี ป ร ะ เพณี ก า ร แต่ ง ง านแตกต่ า ง กั น 
(matrilocality และ patrilocality) จากน้ัน ในปี ค.ศ. 
2005 ผลงานอันน่าตื่นเต้นจากการศึกษาดีเอ็นเอไมโท-
คอนเดรียโดย Oota และคณะ ได้รับการตีพิมพ์อีกครั้ง 
เมื่อพบว่าในประชากรชาวผีตองเหลือง จํานวน 58 คน 
มรีูปแบบของดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียเพียงแบบเดียว ซึ่ง
หมายถึงการสืบทอดดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียจากผู้หญิง
เพียงคนเดียวในอดีต และบ่งบอกถึงผลกระทบจากผู้ก่อ
ตัว (founder effect) และการผสมพันธ์ุในสายพันธ์ุ 
(inbreeding) ในกลุ่มประชากรผีตองเหลือง 

คําถามท่ีว่าคนไทยทางภาคเหนือเป็นใคร มา
จากไหน เป็นคําถามท่ีได้รับการถกเถียงจากนักวิชาการ
หลากหลายสาขา อาทิเช่น นักประวัติศาสตร์ เช่ือว่าคน
ไทยทางภาคเหนืออพยพมาจากบริเวณตอนใต้ของ
ประเทศจีน ขณะท่ีนักมานุษยวิทยากายภาพอาศัย
หลักฐานจากโครงกระดูกมนุษยแ์ล้วกล่าวว่าคนไทยทาง
ภาคเหนือเป็นกลุ่มประชากรดั้งเดิมท่ีพูดภาษาตระกูล
ออสโตร-เอเชียติค กลุ่มย่อย มอญ-เขมร แต่ต่อมาได้รับ
เอาวัฒนธรรมของผู้นําท่ีพูดภาษาตระกูลไท-กระได 
จากข้อถกเถียงดังกล่าวนักพันธุศาสตร์ประชากรได้
พยายามตอบคําถามด้วยการศึกษาดีเอ็นเอไมโทคอน- 
เดรีย พบว่าคนไทยภาคเหนือมีบรรพบุรุษเดียวกับ
ประชากรท่ีพูดภาษาตระกูลไท-กระได จากทางตอนใต้
ของประเทศจีน ซึ่งเป็นการยืนยันท่ีมาและการอพยพ
ของคนไทยทางภาคเหนือว่าอพยพมาจากทางตอนใต้
ของประเทศจีน (Kampuansai et al., 2007) 
นอกจากน้ันดี เ อ็นเอไมโทคอนเดรียยัง ถูกใช้เ ป็น
เครื่องมือของนักโบราณคดีในการสืบสาวถึงท่ีมาของ
โครงกระดูกมนุษย์ อายุประมาณ 3,000 ปี ท่ีถูกขุด
ค้นพบในแหล่งโบราณคดีท่ีจังหวัดนครราชสีมา โดย
โครงกระดูกท้ังสองน่าจะเป็นประชากรดั้งเดิมท่ีพูด
ภาษากลุ่มย่อย มอญ-เขมร ท่ีอาศัยอยู่ในบริเวณพ้ืนท่ี
ดังกล่าวมากว่า 3,000 ปีแล้ว (Lertrit et al., 2008) 

เมื่อประมาณ 20 ปีท่ีผ่านมา ในจังหวัดน่านมี
เหตุการณ์ท่ีสร้างความสับสนให้แก่นักวิชาการอย่างมาก
ก็คือการถือกําเนิดข้ึนของกลุม่ชาติพันธ์ุลัวะ ซึ่งเป็นกลุ่ม
ชาติพันธ์ุดั้งเดิมในภาคเหนือของประเทศไทย แต่ไม่เคย
มีหลักฐานใดระบุว่าลัวะได้อพยพไปยังจังหวัดน่าน ผล
จากการศึกษาดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียทําให้เราทราบว่า
แท้จริงแล้ว “ลัวะเมืองน่าน” ไม่ใช่ลัวะท่ีได้รับการ
กล่าวถึงในประวัติศาสตร์ภาคเหนือของประเทศไทย แต่
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น่าจะเป็นชาวถ่ินในจังหวัดน่านท่ีเรียกตนเองว่าลัวะ
ด้วยเหตุผลทางการเมือง (วิภู และดาวรุ่ง, 2010) 

นอกจากการใช้ดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียเป็น
เครื่ อ งมื อ เ พ่ือตอบปัญหาและสืบสาว ท่ีมาและ
ความสัมพันธ์ทางเช้ือสายระหว่างกลุ่มชาติพันธ์ุแล้ว  
ดี เ อ็นเอไมโทคอนเดรียยัง ถูกใช้เ พ่ือศึกษาความ
สอดคล้องกันระหว่างพันธุกรรมและภาษาพูด และ/
หรือ พันธุกรรมและลักษณะภูมิประเทศอีกด้วย 
(Besaggio et al., 2007; Kampuansai et al., 2007; 
Kutanan et al., 2011a; Kutanan et al., 2011b) 

จากอดีตจนถึงปัจจุบันการศึกษาดีเอ็นเอ 
ไมโทคอนเดรียในประชากรท่ีอาศัยอยู่ในประเทศไทย มี
จํานวนท้ังหมด 28 ประชากร (ตารางท่ี 1) งานวิจัยทุก
เรื่องอาศัยรูปแบบของ population-based โดยศึกษา
จากลําดับเบสบริเวณ HVR-1 มีเพียงงานวิจัยเดียว
เท่าน้ันในประชากรชาวเชียงใหม ่ท่ีมีการศึกษาความผัน
แปรในส่วนท่ีเป็นยีนและมีการจัดแฮโปลกรุ๊ป แต่วิธีการ
ศึ ก ษ า ก็ ยั ง ค ง ใ ช้ วิ ธี แ บ บ  population-based 
(Zimmermann et al., 2009) เช่นเดิม ดังน้ันใน
อนาคตจึงจําเป็นต้องมีการศึกษาแบบ lineage-based 
เพ่ิมเติม เพ่ือช่วยติดตามหา 

 

ตารางท่ี 1 แสดงข้อมูลดีเอ็นเอไมโทคอนเดรยีท่ีไดร้ับการตีพิมพ์ของประชากรท่ีอาศัยอยู่ในประเทศไทย 
ประชากร ตระกูลภาษาพูด ถ่ินท่ีอยู ่ ท่ีมา 

ลีซู จีน-ทิเบต เชียงใหม่ เชียงราย 
แม่ฮ่องสอน 

(Fucharoen et al., 2001; Oota et al., 2001; 
Besaggio et al., 2007) 

มูเซอ หรือ ลาฮู จีน-ทิเบต เชียงใหม่ เชียงราย (Fucharoen et al., 2001; Oota et al., 2001; 
Besaggio et al., 2007) 

กะเหรี่ยง จีน-ทิเบต เชียงราย แม่ฮ่องสอน (Oota et al., 2001; Besaggio et al., 2007) 
อาข่า จีน-ทิเบต เชียงราย (Oota et al., 2001; Besaggio et al., 2007) 
ม้ง ม้ง-เม่ียน เชียงใหม่ (Besaggio et al., 2007) 
เม่ียน ม้ง-เม่ียน เชียงราย (Besaggio et al., (2007) 
ผู้ไท ไท-กระได มุกดาหาร (Fucharoen et al., 2001) 
ลาวซ่ง ไท-กระได สุพรรณบุรี (Fucharoen et al., 2001) 
ไทยขอนแก่น ไท-กระได ขอนแก่น (Fucharoen et al., 2001) 
ไทยเชียงใหม่ ไท-กระได เชียงใหม่ (Fucharoen et al., 2001; Zimmermann et 

al., 2009) 
ไทยภาคเหนือ ไท-กระได ภาคเหนือ (Yao et al., 2002) 
ไทยโคราช ไท-กระได นครราชสีมา (Lertrit et al., 2008) 
ไทล้ือ ไท-กระได เชียงราย เชียงใหม่ น่าน (Kampuansai et al., 2007) 
ไทยอง ไท-กระได ลําพูน (Kampuansai et al., 2007) 
ไทเขิน ไท-กระได เชียงใหม่ (Kampuansai et al., 2007) 
ไทยวน ไท-กระได เชียงใหม่ ลําพูน สระบุรี (Kampuansai et al., 2007) 
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ตารางท่ี 1 แสดงข้อมูลดีเอ็นเอไมโทคอนเดรยีท่ีไดร้ับการตีพิมพ์ของประชากรท่ีอาศัยอยู่ในประเทศไทย (ต่อ) 
ประชากร ตระกูลภาษาพูด ถ่ินท่ีอยู ่ ท่ีมา 

ไทใหญ่ ไท-กระได แม่ฮ่องสอน (Kutanan et al., 2011c) 
คนเมือง ไท-กระได เชียงราย เชียงใหม่ 

ลําพูน ลําปาง  
(Kutanan et al., 2011a) 

ชอง  ออสโตร-เอเชียติค จันทบุรี (Fucharoen et al., 2001) 
ซาไก  ออสโตร-เอเชียติค ตรัง (Fucharoen et al., 2001) 
ผีตองเหลือง ออสโตร-เอเชียติค ภาคเหนือ (Oota et al., 2005) 
ชาวบน ออสโตร-เอเชียติค นครราชสีมา (Lertrit et al., 2008) 
ละว้า หรือลัวะ  ออสโตร-เอเชียติค แม่ฮ่องสอน เชียงใหม่ (Kutanan et al., 2011b) 
ลัวะน่าน ออสโตร-เอเชียติค น่าน (วิภ ูและดาวรุ่ง, 2010) 
มอญ ออสโตร-เอเชียติค ลําพูน (Kutanan et al., 2011b) 
ปะหล่อง ออสโตร-เอเชียติค เชียงใหม่ (Kutanan et al., 2011b) 
พล่าง ออสโตร-เอเชียติค เชียงราย (Kutanan et al., 2011b) 
ถิ่น  ออสโตร-เอเชียติค น่าน (วิภ ูและดาวรุ่ง, 2010) 

 

วิวัฒนาการของดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียใน
ประชากรของประเทศไทย อย่างไรก็ตามควรพึงระลึก
อยู่เสมอว่าดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียมีการถ่ายทอดผ่าน
ทางฝ่ายหญิงเพียงอย่างเดียว และเป็นเครื่องหมาย
พันธุกรรมเพียงตําแหน่งเดียว (a single locus) ท่ี
สามารถเกิดการเปลี่ยนแปลงความถ่ียีนอย่างไม่เจาะจง 
(genetic drift) และถูกคัดเลือก (selection) ใน
ประชากรได้ง่าย ดังน้ันจึงมีความจําเป็นต้องอาศัย
เครื่องหมายพันธุกรรมรูปแบบอ่ืนท่ีมีการถ่ายทอดผ่าน
ทางฝ่ายชาย (paternal inheritance) เช่น โครโมโซม 
วาย (Y chromosome) หรือดีเอ็นเอบนออโตโซม ท่ี
ถ่ายทอดผ่านท้ังทางฝ่ายชายและหญิง (biparentally 
inherited) เพ่ือให้การศึกษาประวัติการสืบเช้ือสายของ
ประชากรในประเทศไทยท่ีมีความสมบูรณ์มากยิ่งข้ึน 
 

บทสรุป 
แม้ว่าข้อมูลการศึกษาดีเอ็นเอไมโทคอนเดรีย

ในประชากรของประเทศไทย จะมีข้ึนเพ่ือวัตถุประสงค์

ในงานวิจัยด้านพันธุศาสตร์ประชากรและโบราณคดี
เป็นสําคัญ อย่างไรก็ตามข้อมูลของดีเอ็นเอไมโท- 
คอนเดรียท่ีได้ยังสามารถนําไปเป็นฐานข้อมูลเพ่ือ
ประยุกต์ใช้ประโยชน์กับงานด้านนิติ วิทยาศาสตร์ 
การศึกษาดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียท่ีผ่านมาจะจํากัดอยู่
ในประชากรภาคเหนือของประเทศไทยเป็นส่วนใหญ ่
ในภาคตะวันออกเฉียงเหนือซึ่งเป็นอาณาบริเวณท่ีมี
ความหลากหลายทางชาติพันธ์ุสูงเช่นกัน ดังน้ันจึงเป็น
บริเวณท่ีเหมาะสมในการศึกษาและพัฒนาความรู้
ทางด้านพันธุศาสตร์ประชากรของมนุษย์ต่อไป 
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