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บทคัดยอ 
 การถายทอดพันธุกรรมของโครโมโซมวายของ
มนุษยไปสูรุนถัดไปน้ันเปนการถายทอดผานทางฝายชาย
เทานั้น และเนื่องจากดีเอ็นเอสวนใหญของโครโมโซมวายไม
เกิดรีคอมบิเนชั่นในระหวางการแบงเซลลแบบไมโอซิส  จึง
ทําใหดีเอ็นเอเกือบท้ังหมดของโครโมโซมวายถายทอดจาก
พอสูลูกชาย คุณสมบัติพิเศษดังกลาวทําใหโครโมโซมวาย
เปนเครื่องหมายทางพันธุกรรมท่ีไดรับการพิสูจนแลววามี
ประสิทธิภาพสําหรับติดตามประวัติการสืบเชื้อสายทางฝาย
ชายของมนุษย  บทความนี้กลาวถึงโครงสรางของโครโมโซม
วาย รูปแบบของความผันแปร และปจจัยท่ีสงผลตอความผัน
แปรในดีเอ็นเอของโครโมโซมวาย นอกจากนี้ยังอธิบายถึงวิธี
การศึกษาแฮโปลกรุป  การต้ังชื่อและการจัดกลุมเพ่ือใชสืบ
เชื้อสายของโครโมโซมวาย ขอมูลการกระจายของแฮโปล 
กรุปท่ีสนับสนุนทฤษฎีการอพยพออกจากแอฟริกาของ
มนุษยปจจุบัน และยังสามารถเชื่อมโยงเสนทางการอพยพที่
อาจเปนไปได ในชวงแรกขณะเขาสู เอเชียตะวันออก 
นอกจากน้ันยังกลาวถึงโครงสรางพันธุกรรมของประชากร
เอเชียตะวันออกในปจจุบัน  ทายท่ีสุดจะกลาวถึงแนว
ทางการพัฒนางานวิจัยโครโมโซมวายในอนาคต เพ่ือไข
ปริศนาประวัติศาสตรท่ีซับซอนของมนุษยในยุคปจจุบัน 
 
ABSTRACT 
 The human Y chromosome is exclusively 
paternally inherited and most of its DNA does not

undergo recombination during meiosis, resulting in 
transmission of the whole chromosome from 
father to son. These special features make the Y 
chromosome an efficient tool for inferring human 
population history in paternal lineage. This review 
article described the Y chromosomal structure, 
pattern of polymorphisms and factors that affect 
polymorphisms. Moreover, methods for studying Y 
chromosome haplogroup, like designation and 
classification for investigating paternal lineage, are 
reviewed. Information of the Y chromosomal 
haplogroup distributions support the Out-of-Africa 
theory and can be used to predict the migration 
history of the current human species into East 
Asia. The present genetic structure of East Asian 
populations is also reviewed. Finally, we 
discussed the possibility of developing the study 
of the Y chromosome for unraveling the complex 
history of modern human populations.  
 
คําสําคัญ: โครโมโซมวาย; แฮโปลกรุป; เชื้อสาย; 
วิวัฒนาการของมนุษย; เอเชียตะวันออก 
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บทนํา 
 มนุษยปจจุบัน (Homo sapiens) ต้ังถ่ินฐานใน
สภาพภูมิประเทศท่ีแตกตางกันท้ังในระดับภูมิภาคและ
ทวีป นอกจากนี้ ยังเปนส่ิงมีชี วิตเพียงชนิดเดียวท่ีมี
วัฒนธรรมหลากหลาย แตเมื่อพิจารณาในระดับดีเอ็นเอ 
มนุษยกลับมีความแตกตางทางพันธุกรรมนอยมาก โดย
พบความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดระหวางบุคคล
เฉล่ียประมาณ 1 ใน 1,000 เบส ขึ้นอยูกับชนิดของ
เครื่องหมายทางพันธุกรรมและประชากรท่ีใชศึกษา ซึ่งพบ
ความแตกตางดังกลาวระหวางประชากรมีคานอยกวา
ระหวางแตละบุคคลภายในประชากร (Underhill and 
Kivisild, 2007) อยางไรก็ตามแมวามนุษยเราจะมีความ
แตกตางทางพันธุกรรมระหวางกันเพียงเล็กนอยแต
นักวิทยาศาสตรก็สามารถตรวจสอบความแตกตางนี้ไดจาก
เครื่องหมายพันธุกรรมท่ีใหขอมูล (informative) บางชนิด 

ความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางประชากร
มนุษยในแตละทวีปมีคาเทาไร มีรูปแบบอยางไร และมี
ปจจัยใดบางท่ีสงผลตอรูปแบบดังกลาว เปนประเด็น
คําถามท่ีนักวิชาการจากพหุสาขาวิชา เชน นักโบราณคดี 
นักมานุษยวิทยา และนักพันธุศาสตร ไดคนควาหา
คําตอบมาเปนเวลาหลายทศวรรษ  บางก็กลาววาปจจัย
ด านภูมิศาสตรส งผลตอ พันธุกรรมของประชากร
มากกวาอัตลักษณของกลุมชาติพันธุ (Manica et al., 
2005; Ramachandran et al., 2005) หรือความแตกตาง
บางอย างอาจเก ิดจากอ ิทธ ิพลของเจ เนติกดริฟท 
(genetic drift) หรือการคัดเลือก (selection) (Sabeti et 
al., 2006) ซึ่ง อาจสงผลรวมกันและกอใหเกิดโครงสราง
ทางพันธุกรรมของประชากรที่ซับซอน และเมื่อทราบถึง
ระดับความแตกตางของประชากรแลว คําถามท่ีทาทาย
ตอมาก็คือความแตกตางนั้นเกิดขึ้นเมื่อไร 
 โครงสรางของประชากรปจจุบันในแตละทวีป
เปรียบเสมือนสถาปตยกรรมท่ีถูกรังสรรคขึ้นมาจาก
อิทธิพลของธรรมชาติ  ความแตกตางของประชากรทั่ว
โลกหรือการแบงแยกยีนพูลของมนุษยระหวางทวีปนั้น
เปนไปตามทฤษฎีมัลติรีเจียนนาล (multiregional theory) 
(Templeton, 2002) หรือเกิดจากการขยายตัวของ
ประชากรขนาดเล็กบางกลุมเมื่อประมาณ 100,000 ปท่ี
ผานมา ตามทฤษฎีรีเพลสเมนท (replacement theory) 
(Stringer and Andrew, 1988) หลังจากนั้นประชากรใน

แตละทวีปตางก็พัฒนาโครงสรางทางพันธุกรรม จากการ
คัดเลือกลักษณะทางกายภาพที่เหมาะสมใหคงอยูหรือมา
จากเจเนติกดริฟทท่ีเกิดขึ้นในแตละทวีปแลวสงผลใหมี
ความแตกตางทางพันธุกรรมเพิ่มขึ้น 
 ในระยะเวลากวา 20 ปท่ีผานมา การศึกษาพันธุ
ศาสตรประชากรมนุษยเพ่ือตอบคําถามเกี่ยวกับโครงสราง
ของประชากรในปจจุบันและพลวัตของประชากรในอดีต 
สวนใหญจะอาศัยเครื่องหมายทางพันธุกรรมท่ีมีการ
ถายทอดผานทางเพศเดียว คือ โครโมโซมวายและดีเอ็นเอ
ไมโทคอนเดรีย (Cann, 1987; Hammer, 1994; Jobling et 
al., 1996; Underhill et al., 1997) โดยดีเอ็นเอไมโทคอน   
เดรียเปนการศึกษาเพ่ือสืบประวัติเชื้อสายทางฝายหญิงของ
ประชากร (วิภู, 2555) สวนบทความนี้จะกลาวถึงโครงสราง
ดีเอ็นเอในโครโมโซมวายซึ่งเปนเคร่ืองหมายทางพันธุกรรม
ท่ีถายทอดผานฝายชาย รวมถึงวิธีการศึกษาโครโมโซมวาย
เพ่ือประเมินโครงสรางของประชากรปจจุบัน ซึ่งทําใหเรา
สามารถยอนภาพเวลากลับไปถึงรูปแบบการเคล่ือนยาย
ของผูชายในอดีตไดดวย 
 
โครงสรางและดีเอ็นเอของโครโมโซมวาย 
 จากขอมูลลําดับนิวคลีโอไทดของโครโมโซมวาย
ซึ่งมีขนาดประมาณ 60 ลานคูเบส ทําใหเราทราบถึง
ภาพรวมของโครงสรางและการจัดเรียงตัวของยีน รวมท้ัง
ดีเอ็นเอท่ีไมไดกําหนดรหัสของยีน (Figure1)  ดีเอ็นเอ
ของโครโมโซมวายแตกตางไปจากออโทโซมเนื่องจากมี
จํานวนของยีนอยูนอย แตมีสวนของดีเอ็นเอท่ีไมไดกําหนด
รหัสของยีนท่ีเปนลําดับนิวคลีโอไทดแบบซ้ํา ชนิดไมโคร 
แซทเทลไลทจํานวนมาก  ลักษณะของโครโมโซมวาย ซึ่ง
เปนโครโมโซมอะโครเซนทริค และตําแหนงของลําดับ    
นิวคลีโอไทดโดยประมาณนับจากปลายเทโลเมียรของ
แขนขางส้ันลงมาจนถึงปลายเทโลเมียรของแขนขางยาว  
เมื่อพิจารณาลักษณะทางโครงสราง (structural feature) 
จะพบรูปแบบของลําดับนิวคลีโอไทดในดีเอ็นเอดังนี้ 1) 
แซทเทลไลทพบใน 3 บริเวณ คือ เซนโทรเมียร DYZ19 
และท่ีปลายแขนขางยาว (Yqh)  2) ดีเอ็นเอซึ่งเหมือนกัน
ในท้ังโครโมโซมเอกซและวาย (X-Y identity) มี 2 สวน 
คือ psuedoautosomal region 1 และ 2 (PAR1 และ 
PAR2) นอกจากนี้ยังพบดีเอ็นเอที่มีลําดับเบสคลายกัน
อยางมาก (high similarity) ระหวางโครโมโซมเอกซ 
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และวาย และ 3) บริเวณท่ีมีลําดับเบสซ้ํา (Y-Y repeated 
sequence) ซึ่งจะปรากฎอยูหลายท่ีในโครโมโซมวาย เชน 
ลําดับเบสซ้ํากลับหัว (inverted repeat, IR) และพาลินโดรม 
(palindrome, P) นอกจากนี้ยังพบตําแหนงยีนท่ีควบคุม
การสรางโปรตีน (protein-coding gene) จํานวน 27 ยีน 
โดยบางยีนจะมีหลายซ้ํา (copy number) ในโครโมโซม 
ตลอดจนรูปแบบการแสดงออกของยีน (expression 
pattern) ตออวัยวะเปาหมายซึ่งอาจมีท้ังท่ีอัณฑะและ
อวัยวะอ่ืน  
 แมวาโครโมโซมวายจะมีดีเอ็นเอถึง 60 ลานคู
เบส แตก็มีเพียงจํานวน 3 ลานคูเบสเทานั้นท่ีสามารถเกิด
รีคอมบิเนชั่นกับโครโมโซมเอ็กซ (PAR1 และ PAR2)  
สวนท่ีเหลือ ซึ่งไมเกิดรีคอมบิเนชั่น (non-recombining 
region, NRY) และจะถายทอดไปดวยกันเสมอในรูปแบบ
ของแฮโปลไทป (haplotype) จากพอสูลูกชาย ดังนั้นปจจัย
เดียวท่ีสามารถสงผลใหนิวคลีโอไทดของแฮโปลไทป
เปล่ียนแปลงไดก็คือการกลาย โดยอาจเปนแบบที่นิวคลีโอ
ไทดเปล่ียนแปลงไปเพียงตําแหนงเดียว ซึ่งสงผลใหเกิด
ภาวะพหุสัณฐาณของนิวคลีโอไทดเด่ียว หรือท่ีเรียกส้ันๆ 
วาสนิป (single nucleotide polymorphism, SNPs) ซึ่ง
รวมถึงการขาดหรือเกินมาของนิวคลีโอไทด (indel) ดวย 
หรืออาจเกิดในสวนไมโครแซทเทลไลทก็ได (Brion et al., 
2005) ความผันแปรของสนิปในโครโมโซมวายสวนใหญจะ
เปนแบบสองสัณฐาณ (binary polymorphism) (จะ
กลาวถึงอยางละเอียดในหัวขอถัดไป) ในขณะท่ีความผัน
แปรของไมโครแซทเทลไลทจะเปนการเพ่ิมหรือลดจํานวน
ซ้ําของ นิวคลีโอไทดแกน (core sequence) ของไมโคร 
แซทเทลไลทแตละตําแหนง  จากการหาความผันแปรของ
ลําดับนิวคลีโอไทดท่ัวท้ังจีโนมในป ค.ศ. 2003 พบ
ตําแหนงสนิปประมาณ 28,650 ตําแหนง (Jobling and 
Tyler-Smith, 2003) ซึ่งนาจะเพียงพอตอการใชสรางสาย
สัมพันธทางวิวัฒนาการ (phylogenetic tree) ของเชื้อสาย
โครโมโซมวาย (Y chromosomal lineage) แตปญหาคือ 
สนิปท่ีใชสําหรับศึกษาสายสัมพันธทางวิวัฒนาการนั้น
จะตองไมใชตําแหนงท่ีอยูในบริเวณดีเอ็นเอชุดซ้ําของ
โครโมโซมวาย หรือเปนสวนของดีเอ็นเอท่ีพบใน
โครโมโซมอื่นดวย (paralogue)  

 ไดมีการนําไมโครแซทเทลไลทในโครโมโซมวาย
มาศึกษาในรูปแบบของแฮโปลไทป โดยพิจารณาสภาพ
แอลลีลแอลลีลของไมโครแซทเทลไลทแตละตําแหนง
รวมกัน  ไมโครแซทเทลไลทตําแหนงแรกในโครโมโซม
วายที่พบคือ DYS19 (Roewer et al., 1992) และหลังจาก
นั้นก็ไดคนพบไมโครแซทเทลไลทเพ่ิมขึ้นเรื่อยๆ ตอมามี
การทดลองและพัฒนาชุดน้ํายาสําเร็จรูปสําหรับการ
วิเคราะหไมโครแซทเทลไลทท่ีมีประสิทธิภาพ โดยชุด
น้ํายาสําเร็จรูปท่ีใชสวนใหญมีวัตถุประสงคเพ่ืองานดานนิติ
วิทยาศาสตร เชน ชุดไมโครแซทเทลไลท ท่ีใชสราง 
minimal haplotype ซึ่งประกอบดวยไมโครแซทเทลไลท
จํานวน 7 ตําแหนง คือ DYS19 DYS385 a/b DYS389I/II 
DYS390 DYS391 DYS392 และ DYS393  จากนั้นมี
เพ่ิมเติมอีก 2 ตําแหนง คือ DYS438 และ DYS439 เพ่ือ
สรางเปน extended haplotype (Figure 2)  จนกระท่ัง
ปจจุบัน มีการพัฒนาเปนชุดน้ํายาสําเร็จรูปท่ีประกอบดวย
ไมโครแซทเทลไลท 15 ตําแหนง เชน ชุดน้ํายา 
AmpFlSTR Yfiler (Applied Biosystems) ซึ่งมีไมโครแซท
เทลไลทเพ่ิมขึ้นจากตําแหนงท่ีใชสราง extended 
haplotype อีก 6 ตําแหนง คือ DYS437 DYS448 
DYS456 DYS458 DYS635 และ GATA H4  โดยขอมูล
แฮโปลไทปของไมโครแซทเทลไลทในโครโมโซมวายจาก
ประชากรทั่วโลกถูกเก็บไวในหลายฐานขอมูล เชน YHRD 
(http://www.yhrd.org/index.html) ซึ่งในขณะนี้ฐานขอมูล 
YHRD มี minimal haplotype จํานวน 125,148 แฮโปล
ไทป และ extended haplotype จํานวน 99,823 แฮโปล
ไทป  แมวาไมโครแซทเทลไลทในโครโมโซมวายได
นํามาใชดวยวัตถุประสงคหลักทางนิติวิทยาศาสตร แต
สําหรับการศึกษาวิวัฒนาการของมนุษย ไมโครแซทเทล
ไลทในโครโมโซมวายนอกจากจะใชหาความสัมพันธ
ระหวางประชากรไดแลว ยังใชในการประมาณอายุของ 
แฮโปลกรุปดวย 

ดังนั้น ในการศึกษาความสัมพันธทางเชื้อสาย
ของโครโมโซมวาย จึงจําเปนตองมีท้ังตําแหนงสนิปท่ีมีความ
ผันแปรแบบสองสัณฐาณเพื่อนํามาจัดแฮโปลกรุปกับไมโคร 
แซทเทลไลทเพ่ือนํามาประมาณอายุของแฮโปลกรุปและ
คํานวณความหลากหลายทางพันธุกรรมตอไป 
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Figure 3 The global distribution of Y chromosome haplogroups (left) and Y chromosome parsimony tree 
(right).  The names of SNPs are indicated on the branches and the haplogroup names are given at the tips 
of the tree. The tree includes additional major haplogroups which can be subdivided into a genelogy of 
multiple minor haplogroups (Modified from Karafet et al., 2008; Wang and Li, 2013). 
 

แฮโปลกรุปท่ีถือวาเปนบรรพบุรุษ คือ แฮโปลกรุป 
A และ B เนื่องจากแตกแขนงมาจากราก (root) ของสาย
สัมพันธทางวิวัฒนาการ  โดยตําแหนงของรากสรางจาก
จุดแยกของดีเอ็นเอมนุษยกับส่ิงมีชีวิตชนิดใกลเคียง เชน 
ชิมแปนซี  สวนแฮโปลกรุปอื่นๆ (C ถึง T) จะแตกสาย
วิวัฒนาการจากแฮโปลกรุป B  ตัวอยางการระบุแฮโปล 
กรุปของตําแหนงสนิปท่ีชื่อ M9 ซึ่งมีสภาวะแอลลีลอยูสอง
สัณฐาน คือ ancestral state (เบส C) และ derived state 
(เบส G) จะเปนดังนี้ ถาตัวอยางโครโมโซมวายสวนหน่ึงท่ี
ตําแหนง M9 มีแอลลีล G ตัวอยางเหลานี้อาจจะถูกจัดอยู
ในแฮโปลกรุป K ถึง T ซึ่งเมื่อพิจารณาจากสายสัมพันธ
ทางวิวัฒนาการจะเปนโมโนไฟเลติคเคลดขนาดใหญ ท่ีมี 
derived state ของ M9 รวมกัน จากนั้นจะสามารถระบุ 
แฮโปลกรุปยอยตอไปไดอีก เชน ท่ีตําแหนงสนิป M214 
ซึ่งมี ancestral state เปน T และ derived state เปน C 

ถาตัวอยางมีแอลลีล C ท่ีตําแหนง M214 จะถูกจัดอยูใน
แฮโปลกรุปยอย NO แตถาเปนแอลลีล T จะถูกจัดอยูใน
แฮโปลกรุปอ่ืนท่ีไมใช NO (K ถึง T) การจะระบุใหเปนแฮโปล 
กรุปชนิดใด ตองพิจารณา derived state ของตําแหนงสนิป
ท่ีกําหนดแฮโปลกรุปนั้นตอไปอีก เชน ตําแหนง M147 
กําหนดแฮโปลกรุป K1 ตําแหนง P60 กําหนดแฮโปลกรุป 
K2 และ ตําแหนง P79 กําหนดแฮโปลกรุป K3 เปนตน 

แฮโปลกรุปแตละชนิดซึ่งอยูในสายสัมพันธทาง
วิวัฒนาการของโครโมโซมวาย จะมีความจําเพาะและ
คลายคลึงกันในแตละภูมิประเทศท่ัวโลก (geographical 
clustering) (Figure 3) สาเหตุดังกลาวอาจเกิดจากไดรับ
อิทธิพลจากแรงผลักดันทางวิวัฒนาการที่แตกตางกัน 
(Jobling and Tyler-Smith, 2003)  จึงมีคําถามตอวาเปน
แรงผลักดันชนิดใด และมีปจจัยใดอีกบางท่ีสงผลตอ
รูปแบบการกระจายของแฮโปลกรุปในโครโมโซมวาย 
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ปจจัยท่ีสงผลตอความหลากหลายของโครโมโซมวาย 
เนื่องจากโครโมโซมวายพบเฉพาะในเพศชาย 

ถาสมมติใหประชากรขนาดเล็กประกอบดวยชายและหญิง 
1 คู เมื่อนับจํานวนชุดของโครโมโซมทั้งหมดในประชากร
นี้ จะมีออโทโซม 4 ชุด โครโมโซมเอ็กซ 3 ชุด และ
โครโมโซมวาย 1 ชุด  ดังนั้นขนาดของประชากรในอุดม
คติ (effective population size) ของโครโมโซมวาย จะมี
คาเพียง 1 ใน 4 ของออโทโซม และ 1 ใน 3 ของ
โครโมโซมเอกซ  ถาสมมติวาการกลายเปนเพียงปจจัย
เดียวท่ีสงผลตอความหลากหลายของโครโมโซมมนุษย 
โดยทําให โครโมโซมวายมีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมต่ําท่ีสุด (Hammer, 1995; Thomson et al., 
2000)  การกลายในโครโมโซมวายจึงเกิดขึ้นภายในแอล
ลีล (intra-allelic process) เทานั้น โดยอยูในลักษณะการ
ขาดและสลับของดีเอ็นเอ (gene conversion) กับการ
แทนท่ีเบส (base substitution) ไดมีขอเสนอวา 
กระบวนการขาดและสลับของดีเอ็นเอบริเวณยีน DAZ ทํา
ใหยีนมีการเรียงตัวใหม เพ่ือปองกันการสลายตัวของ
โครโมโซมวายเนื่องจากการมีสภาวะเปนแฮพลอยด 
(Rosen, 2003)  การกลายของไมโครแซทเทลไลทใน
โครโมโซมวาย มีอัตราการเกิดประมาณ 3.17 x 10-3 ตอ
เบสตอรุน และมีคาสูงกวาการกลายแบบการแทนท่ีเบส 
(2.3 ถึง6.3 x 10-8 ตอเบสตอรุน) (Xue et al., 2009) 
กระบวนการกลายของไมโครแซทเทลไลทเหมือนกับใน
ออโทโซม เรียกวา replication slippage  และการกลาย
โดยเฉล่ียในโครโมโซมมนุษยมีคาตํ่า ประมาณ 2 x 10-8 
ตอเบสตอรุน (Nachman and Crowell, 2000) ดังนั้นจึง
นาจะมีปจจัยอื่นท่ีเปนตัวเรงใหเกิดความหลากหลายและ
ความแตกตางของโครโมโซมวาย  เจเนติกดริฟทเปนอีก
ปจจัยหนึ่งท่ีสงผลตอโครโมโซมวายและดีเอ็นเอไมโทคอน
เดรีย เนื่องจากมีสภาวะเปนแฮพลอยดเมื่อเปรียบเทียบ
กั บออ โท โซมและ โคร โม โซม เอกซ   ดริ ฟท เ ป น
กระบวนการเปล่ียนแปลงความถี่แฮโปลไทปแบบสุม ซึ่ง
หากเกิดขึ้นในประชากรใดก็จะลดความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของประชากรนั้น ทําใหมีความแตกตางทาง
พันธุกรรมระหวางประชากรนั้นกับประชากรอื่น  จึงคาด
วาปจจัยดังกลาวเปนสาเหตุหลักท่ีทําให เกิดความ
แตกตางทางพันธุกรรม (genetic differentiation) ของ
โครโมโซมวายระหวางแตละภูมิประเทศ 

การคัดเลือก (selection) เปนอีกปจจัยหนึ่งท่ี
สงผลตอรูปแบบการกระจายตัวของโครโมโซมวายใน
ประชากร  ตัวอยางซึ่งสนับสนุนวาโครโมโซมวายไดรับ
อิทธิพลจากการคัดเลือก ไดแก เมื่อโครโมโซมนี้หายไป 
จะสงผลใหเกิดเทอเนอร ซินโดรม (Turner syndrome) 
ซึ่งผูปวยมีคารีโอไทป 45, X หรือถายีนในโครโมโซมวาย
แสดงออกไมได จะสงผลใหเกิดโรคกะเทยเทียม (XY 
female) หรือเปนหมัน (Berta et al., 1990; Sun et al., 
1999)  มีคําถามตอวาการคัดเลือกรูปแบบใดท่ีเกี่ยวของ 
คําตอบระบุวาไมนาจะเกี่ยวกับ balancing selection 
เนื่องจากโครโมโซมวายเปนแฮพลอยด จึงไมมีสภาวะ 
heterozygote advantage  สวน frequency dependent 
selection นั้น ในปจจุบันยังไมพบหลักฐานวามีความ
เชื่อมโยงกับโครโมโซมวาย เปนไปไดหรือไมวา positive 
selection สงผลตอโครโมโซมวาย ตัวอยางเชน ถาเกิด
การกลายที่กอประโยชน (advantage mutation) ของ
ตําแหนงนิวคลีโอไทด ท่ี เคยอยู ในสภาพเปนกลาง 
(neutral) แลวเกิดการคัดเลือกท่ีนิวคลีโอไทดตําแหนงนั้น 
สงผลใหท้ังเชื้อสาย (lineage) ของโครโมโซมวายมี
ความถ่ีสูงขึ้น และอาจถูกตรึงไวในประชากรนั้น เนื่องจาก
โครโมโซมวายไมเกิดรีคอมบิเนชั่นและมีการถายทอดใน
รูปแบบของแฮโปลไทป  

การศึกษาความสัมพันธ (association study) 
ระหวางยีนในโครโมโซมวายกับฟโนไทปในกลุมประชากร 
ชวยสนับสนุนขอมูลดานอิทธิพลของการคัดเลือกท่ีมีตอ
โครโมโซมวาย เชน กรณีท่ีผูหญิงมีลักษณะเหมือนผูชาย 
(XX male) ซึ่งเกิดจากโครโมโซมเอ็กซแทงหนึ่งมียีน 
SRY ติดมาดวย เนื่องจากการแบงเซลลไมโอซิสผิดปกติ
ในพอของผูปวย  มีการสํารวจพบวาในประชากรที่มี
ผูปวยโรคนี้สูง จะมีความถ่ีของแฮโปลกรุป Y*(xP) สูง
เชนกัน(Jobling et al., 1998) และยังพบความสัมพันธ
ระหวางการผลิตอสุจิไดนอยกับการมีแฮโปลกรุป K (xP) 
ในประชากรชาวเดนมารคดวย (Krausz et al., 2001) 
อยางไรก็ตามเนื่องจากคุณสมบัติของโครโมโซมวายที่
จําเพาะตอภูมิประเทศ ผลการศึกษาความสัมพันธ ท่ี
ยกตัวอยางจึงอาจพบในประชากรหนึ่งแตไมพบในอีก
ประชากร  ดังนั้นการคนพบสนิปท่ีสามารถใชจัดแฮโปลกรุปให
จําเพาะมากขึ้นในอนาคต อาจชวยใหเขาใจบทบาทของ
การคัดเลือกตอการกระจายของโครโมโซมวายไดมากขึ้น 
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ตนกําเนิดมนุษยและการอพยพออกจากแอฟริกา 
จากหลักฐานทางมานุษยวิทยา พบวามนุษย

สกุลโฮโม (Homo) อพยพออกจากแอฟริกาเขา
ครอบครองดินแดนของแตละทวีปท่ัวโลกในชวงเวลาที่
สภาพภูมิอากาศเหมาะสม  โดยมีการขุดพบชิ้นสวน
กระดูกของ Homo erectus ในจอรเจียและชวา มีอายุ
ประมาณ 1.8 ถึง 1.6 ลานปท่ีผานมา (Swisher et al.,1994; 
Gabunia et al., 2000) และยังพบชิ้นสวนกระดูกของ 
Homo heidelbergensis ในยุโรป มีอายุประมาณ 
800,000 ปท่ีผานมา (Bermúdez de Castro et al., 
1997)  หลักฐานทางกายวิภาคของ Homo sapiens 
หลายชิ้นท่ีขุดพบในแอฟริกา มีอายุประมาณ 160,000 ป
ท่ีผานมา (White et al., 2003) และพบฟอสซิลของมนุษย
ปจจุบันท่ีประเทศอิสราเอล มีอายุประมาณ 100,000 ถึง 
90,000 ปท่ีผานมา (Valladas et al., 1988)  แมวาตอมา
พ้ืนแหงนี้จะถูกครอบครองดวยมนุษยนีแอนเดอรทัล 
(Valladas et al., 1987)  จากการขุดคนหลักฐานของ
เครื่องมือและศิลปะท่ีประดิษฐโดยมนุษยปจจุบัน พบชิ้นท่ี
มีอายุเกาท่ีสุดในทวีปแอฟริกา อายุประมาณ 50,000-
70,000 ปท่ีผานมา และตอมาพบกระจายในทวีปอื่นท่ัวโลก 
(Mellars et al., 2002)  จากหลักฐานทางมานุษยวิทยาท่ีขุด
พบ เราสามารถจินตนาการถึงการอพยพของบรรพบุรุษท่ี
เกาแกของเราได แตเราจะทราบไดอยางไรวายีนพูลของ 
Homo sapiens ในปจจุบันนี้ ไดรับมาจากประชากรกลุมใด 

การประมาณอายุแฮโปลกรุปของโครโมโซมวาย 
ใชการคํานวณ TMRCA (Time to Most Recent 
Common Ancestor) ดวยขอมูลไมโครแซทเทลไลทและ
อัตราการกลาย  หากไมโครแซทเทลไลทท่ีเลือกใช
คํานวณอายุของแตละแฮโปลกรุปมีคาความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมสูง แสดงวาอายุของแฮโปล กรุป หรือ 
TMRCA มีคามาก  แมวายังมีขอโตแยงหลายประการ
เกี่ยวกับตัวแปรท่ีใชในการคํานวณ TMRCA ซึ่งอาจทําให
เกิดความคลาดเคลื่อนไดอยางไรก็ตาม TMRCA ยังคง
เปนวิธีท่ีใชในการประมาณอายุท่ีไดรับการยอมรับจากนัก
พันธุศาสตรประชากร  จากการประมาณอายุดวยการ
คํานวณ TMRCA ของแฮโปลกรุปหรือเชื้อสายของ
โครโมโซมวายทั่วโลก ยังไมพบแฮโปลกรุปของ
โครโมโซมวายที่มีอายุมากกวา 200,000 ปท่ีผานมา แฮ
โปลกรุปท่ีมีอายุเกาแกท่ีสุด คือ แฮโปลกรุป A และ B ซึ่ง

สวนใหญจะพบในทวีปแอฟริกา แตพบนอยมากนอกทวีป
แอฟริกา  หลักฐานทางพันธุศาสตรท่ีไดจากการศึกษา 
TMRCA สนับสนุนทฤษฎีการอพยพออกจากแอฟริกา 
(Out of Africa) และไมพบวามีการถายทอดโครโมโซม
วายจากมนุษยชนิดอ่ืนใหกับมนุษยปจจุบัน (Hammer et 
al., 1998) โครโมโซมวายที่ถือกําเนิดขึ้นในแอฟริกานี้ได
กระจายออกไปท่ัวทุกทวีปในโลก จึงคาดวามนุษยปจจุบัน
เปนลูกหลานของบรรพบุรุษท่ีอพยพออกจากแอฟริกา 
เมื่อประมาณ 50,000 ปท่ีผานมา  
หลักฐานทางโบราณคดีและมานุษยวิทยาสนับสนุนทฤษฎี
เสนทางหลักของการอพยพหลังออกจากแอฟริกา 2 
เส นทาง  คื อ  เ ส นทางอพยพด าน เหนื อ  (northern 
migration) เปนเสนทางท่ีกลุมประชากรซึ่งใชเครื่องมือหิน
ยุคใหม อพยพเขาสูยูเรเซีย (Eurasia) ถึงอิสราเอล ยุโรป
ตะวันออก และเทือกเขาอัลไต เมื่อประมาณ 42,000 ถึง 
47,000 ปท่ีผานมา (Goebel, 1999; Mellars, 2002) และ
เสนทางอพยพดานใต (southern migration) เปนเสนทาง
ของประชากรอีกกลุมหนึ่งท่ีประดิษฐเครื่องมือหินยุคกลาง 
อพยพผานชายฝงมหาสมุทรอินเดียเขาสูออสเตรเลีย เมื่อ
ประมาณ 50,000 ปท่ีผานมา (Bowler et al., 2003) 
คําถามตอมาคือ หลักฐานทางพันธุศาสตรสอดคลองกับ
ทฤษฎีดังกลาวหรือไม  

ถาทฤษฎีการอพยพท่ีวานี้ถูกตอง เชื้อสายของ
โครโมโซมวายซึ่งมีตนกําเนิดจากแอฟริกาควรจะแบงแยก
เปน 2 กลุม แมวาหลังจากการอพยพครั้งนั้นอาจเกิด     
เจเนติกดริฟทและการผสมผสานทางพันธุกรรมขึ้นใน
ประชากร  ดังนั้นถาพบความแตกตางของแฮโปลกรุป ก็
จะสนับสนุนทฤษฎี ท่ี เสนอโดยนักโบราณคดีและ
มานุษยวิทยา  จากการกระจายตัวของแฮโปลกรุปใน
ภูมิภาคเอเชียตะวันออกเฉียงใตและออสเตรเลีย พบ    
แฮโปลกรุปหลัก คือ C และ O ในทุกประชากร แฮโปล 
กรุป D พบในบางประชากร และแฮโปลกรุป M พบใน
ประชากรชาวนิวกีนี (Figure 3) แฮโปลกรุป C พบวา
กระจายไปถึงเอเชียตอนกลางและตอนเหนือ สวน        
แฮโปลกรุป O D และ M พบนอยมากในพื้นท่ีอ่ืน
นอกเหนือไปจากเอเชียตะวันออกเฉียงใต ในขณะท่ี     
แฮโปลกรุปหลักซึ่งพบในเอเชียตะวันตกเฉียงเหนือและ
ทวีปยุโรป ไดแก I J N และ R  ความแตกตางระหวาง  
แฮโปลกรุปในประชากรทางเหนือและทางใตของโลก 
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สนับสนุนทฤษฎีการอพยพออกจากแอฟริกา โดยมี
เสนทางการอพยพ 2 สาย  ประชากรท่ีอพยพขึ้นเหนือมี
แฮโปลกรุป I J N และ R สวนประชากรที่อพยพลงใตมี
แฮโปลกรุป C D M และ O  ซึ่งเมื่อเปรียบเทียบกับการ
กระจายตัวของแฮโปลกรุป ของดีเอ็นเอไมโทคอนเดรีย 
พบรูปแบบความแตกตางเชนเดียวกัน  อยางไรก็ตามใน
ระหวางหรือหลังการอพยพ อาจมีปจจัยอื่นท่ีสงผลตอ
โครงสรางพันธุกรรมของประชากรในแตละภูมิภาค จึงทํา
ใหสามารถแบงการกระจายตัวของแฮโปลกรุ ป ใน
โครโมโซมวายทั่วโลกไดเปน 4 กลุมท่ีมีความจําเพาะใน
แตละทวีป ดังนี้ กลุมท่ี 1. แอฟริกา กลุมท่ี 2. เอเชียกลาง 
เอเชียตะวันตกและยุโรป กลุมท่ี 3. เอเชียตะวันออกเฉียง
ใตและออสเตรเลีย กลุมท่ี 4. อเมริกาและแปซิฟค 

 
ความหลากหลายของโครโมโซมวายในเอเชีย
ตะวันออก 

หลังจากท่ีมนุษยปจจุบันเริ่มอพยพออกจาก
แอฟริกาและเข าครอบครองดินแดนในแตละทวีป 
ชวงเวลานั้นเปนยุคน้ําแข็งครั้งลาสุด (Last Glacial 
Period) ซึ่งอยูระหวางยุคหินเกา (Paleolithic period) ถึง
ยุดหินกลาง (Mesolithic period) สภาพภูมิประเทศของ
โลกเราในขณะนั้นมีระดับน้ําทะเลตํ่ากวาในปจจุบันมาก 
จึงทําใหเกาะตางๆ ท่ีอยูกลางทะเลเชื่อมเปนผืนแผนดิน
เดียวกัน จนกระท่ังเขาสูชวงท่ีเกิดน้ําแข็งปกคลุมมาก
ท่ีสุด (Last Glacial Maximum, LGM) อยูระหวาง 
18,000 ถึง 22,000 ปท่ีผานมา ไดเกิดแผนน้ําแข็งขนาด
ใหญปกคลุมท่ัวท้ังทวีปเอเชีย ยุโรปตอนเหนือ และ
อเมริกาเหนือ (Clark et al., 2009) เนื่องจากอุณหภูมิท่ี
ลดตํ่าลงมาก จึงทําใหประชากรมนุษยตองอาศัยอยูเปน
กลุมเล็กๆ ตามสถานที่ท่ีเหมาะสม (refugia)  ในทวีป
เอเชียมนุษยอาศัยอยูในบริเวณตอนเหนือ ดังนั้นการ
ขยายตัวของประชากรจึงจํากัด เมื่อเขาสูสมัยโฮโลซีน 
(Holocene) สภาพภูมิอากาศเริ่มอบอุนขึ้น แผนน้ําแข็ง
ขนาดใหญไดละลายลง จึงมีการอพยพและการขยาย
ขนาดประชากรเพ่ิมมากขึ้น ความหลากหลายของ
โครโมโซมวายจึงสูงขึ้นดวยในทวีปเอเชีย   

เมื่อนักพันธุศาสตรยอมรับทฤษฏีการอพยพ
ออกจากแอฟริกา คําถามตอมาคือ เสนทางการอพยพ
ของมนุษยเขาสูเอเชียตะวันออกเปนอยางไร สมมุติฐาน 2 

ขอไดถูกเสนอขึ้น เพ่ืออธิบายถึงเสนทางการอพยพ ดังนี้ 
1) มนุษยอพยพเขาสูเอเชียตะวันออกทางตอนเหนือ 
จากนั้นไดอพยพลงใต แลวผสมผสานทางพันธุกรรมกับ
บรรพบุรุษของประชากรที่พูดภาษาตระกูลออสโตรเอเชีย
ติค ซึ่งอาศัยอยูในบริเวณเอเชียตะวันออกเฉียงใต (Karafet 
et al., 2001; Xue et al., 2006)  2) มนุษยอพยพเขาสู
เอเชียตะวันออกทางตอนใตตามชายฝงทะเล แลวอพยพขึ้น
ทางเหนือของเอเชียตะวันออก (Su et al., 2000; Shi et al., 
2005; Cai   et al., 2011; Wang et al., 2013) 

เมื่อพิจารณาจากการกระจายตัวของแฮโปล 
กรุปในโครโมโซมวาย แฮโปลกรุปหลักท่ีพบในประชากร
ชายชาวเอเชียตะวันออก ประมาณรอยละ 93 คือ O-
M175 C-M130 D-M174 และ N-M231 สวนท่ีเหลืออีก
รอยละ 7 คือแฮโปลกรุป E-SRY4064 G-M201 H-M69I-
M170 J-P209 L-M20 Q-M242 R-M207 และ T-M70 

“O-M175” เปนแฮโปกลุปท่ีพบมากท่ีสุดใน
ประชากรชาวจีน มีความถ่ีประมาณรอยละ 70 และพบ
มากกวาครึ่งหนึ่งของประชากรชาวญี่ปุน O-M175 แตก
แขนงไปเปนแฮโปกรุป O1a-M119 O2-M268 และ O3-
M122 คิดเปนประมาณรอยละ 60 ของชาวเอเชีย
ตะวันออก (Yan et al., 2010; Shi et al., 2005) “O1a-
M119” พบมากในประชากรที่พูดภาษาตระกูลไท-กะได 
ซึ่งอาศัยอยูตามชายฝงทะเลดานตะวันออกเฉียงใตของ
ประเทศจีน กับประชากรดั้งเดิมของไตหวัน (Kayser et 
al., 2008)  “O2-M268” สามารถแตกแขนงออกไปเปน 
O2a1-M95 ซึ่งพบไดในคาบสมุทรอินโดจีน ตอนใตของ
ประเทศจีน และทางตะวันออกของอินเดีย (Su et al., 
2000)  “O3-M122” เปนแฮโปกรุปท่ีพบมากในประชากร
จีน เอเชียตะวันออก และเอเชียตะวันออกเฉียงใต มี
ความถ่ีประมาณรอยละ 50 ถึง 60  มีแฮโปลกรุปยอยของ 
O3-M122 ไดแก O3a1c-002611 O3a2c1-M134 และ 
O3a2c1a-M117 พบไดมากในประชากรชาวฮั่น มีความถ่ี
ประมาณรอยละ 12 ถึง 17 ในแตละแฮโปลกรุป ยอย โดย 
“O3a2c1a-M117” พบมากในประชากรที่พูดภาษาตระกูล
ยอยทิเบต-พมา  ในขณะท่ี “O3a2b-M7” มีคาความถ่ีสูง
ท่ีสุดในประชากรซึ่งพูดภาษาตระกูลมง-เมี่ยนและออสโตร
เอเชียติค แตกลับมีเพียงรอยละ 5 ในประชากรชาวฮั่น 
(Yan et al., 2010; Shi et al., 2005)  จากการศึกษาของ 
Su et al (2000) และ Shi et al (2005)  ซึ่งวิเคราะห 
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“C-M130” พบแฮโปลกรุปยอย คือ C1-M8 C2-
M38 C3-M217 C4-M347 และ C5-M356 (Zhong et al., 
2010) โดย “C3-M217” มีความถ่ีสูงสุดในประชากรแถบ
มองโกเลียและไซบีเรีย  “C1-M8” มีเฉพาะในประชากร
ญี่ปุน ในขณะท่ี “C2-M38” มีในประชากรพื้นเมืองจากเกาะ
แถบแปซิฟคถึงโพลีนีเซีย (Hammer et al., 2006; Kayser 
et al., 2006) แฮโปล กรุป “C4-M347” มีในประชากร
พ้ืนเมืองของออสเตรเลียเทานั้น สวน “C5-M356” มีความถ่ี
ตํ่าในอินเดีย เนปาล และปากีสถาน (Sengupta et al, 
2006; Gayden et al., 2007)  การท่ีพบแฮโปลกรุป C-
M130 และแฮโปลกรุป ยอยของ C-M130 ท่ัวเอเชียนั้น 
คาดวาแฮโปลกรุปนี้มีตนกําเนิดในผืนแผนดินใหญของ
เอเชีย กอนท่ีมนุษยปจจุบันจะอพยพเขาสูเอเชียตะวันออก
เฉียงใต (Figure 6)  จากการศึกษาความถ่ีของแฮโปล กรุป 
C3 โดย Zhong et al (2010) ซึ่งระบุถึงการอพยพจาก
เอเชียตะวันออกเฉียงใตขึ้นไปทางทิศเหนือ เมื่อประมาณ 
32,000 ถึง 42,000 ปท่ีผานมา และการมาถึงเอเชีย
ตะวันออกเฉียงใตและออสเตรเลียของแฮโปล กรุป C เมื่อ
ประมาณ 60,000 ปท่ีผานมา  ทําใหพอสรุปไดวา แฮโป
ลกรุป C อพอพเขาสูเอเชียกอน O ประมาณ 10,000 ป 

“D-M174” เปนแฮโปลกรุปท่ีอาจเขาสูเอเชีย
ตะวันออกทางดานทิศตะวันออก โดยกลุมคนที่มีรูปราง
เตี้ยและผิวคลํ้า หรือ เนกริโต (Negritos) พบแฮโปล กรุป
นี้มากในชาวเนกริโตแถบทะเลอันดามันและในประชากรท่ี
พูดภาษาตระกูลยอยทิเบต-พมาทางตอนเหนือ และยังพบ
ในชาวไอนุ (Ainu) ท่ีอาศัยอยูในประเทศญี่ปุน แตแฮโปล 
กรุป D-M174 กลับมีความถ่ีตํ่าในเอเชียตะวันออกเฉียง
ใตและเอเชียตะวันออก (Su et al., 2000; Hammer et 
al., 2006; Karafet et al., 2001; Thangaraj et al., 2003) 
ชาวไบมา-ดี (Baima-Dee) ซึ่งพูดภาษาตระกูลยอย
ทิเบต-พมาทางตอนเหนือมีแตแฮโปลกรุป D เทานั้น  
แฮโปลกรุป D แบงเปน 3 กรุปยอย คือ D1-M15 D2-
M55 และ D3-P99 โดย “D1-M15” มีคาความถ่ีสูงใน
ประชากรชาวทิเบต แทงกุต-เชียง (Tangut-Chiang) และ
โลโล (Lolo) แตมีความถ่ีตํ่าในประชากรที่อาศัยอยูบนผืน
แผนดินใหญเอเชียตะวันออก (Shi et al., 2008; Wen et 
al., 2004) “D2-M55” มีจํากัดในประชากรแถบคาบสมุทร

ญี่ปุน ในขณะที่ “D3-P99” มีความถ่ีสูงในประชากรชาว
ทิเบตและประชากรที่พูดภาษาตระกูลยอยทิเบต-พมาใน
มณฑลเสฉวนและยูนนาน ประเทศจีน เชน พูมี่ (Pumi) 
และนาซี (Naxi) (Wen et al., 2004) ท่ีนาสนใจก็คือ 
ลักษณะฟโนไทปในประชากรที่มีแฮโปลกรุป D ซึ่งมีผิวสี
เขม เชน ชาวอันดามัน ประชากรที่พูดภาษาตระกูลยอย
ทิเบต-พมา และมอญ-เขมร บางกลุม ยกเวนชาวไอนุใน
ประเทศญี่ปุน ซึ่งอาศัยอยูในท่ีสูง จึงมีวิวัฒนาการท่ีทําให
สีผิวจางลง แฮโปลกรุป D อาจแพรเขาสูญี่ปุนโดยการ
อพยพผานทางแผนดินใหญหรือทางชายฝงทะเลของ
เอเชียตะวันออกเฉียงใต แลวจึงขึ้นเหนือผานฟลิปปนส 
ไตหวัน เขาสูญ่ีปุน ซึ่งเมื่อดูจากระยะทางแลว การอพยพ
ผานทางแผนดินใหญจะส้ันกวา จากผลการศึกษาแฮโปล 
กรุป D ในชาวเนกริโต ซึ่งครอบครองดินแดนตั้งแต
คาบสมุทรมาเลยไปจนถึงฟลิปปนสมาตั้งแตต้ังแตปลาย
ยุคหินเกา ไมพบแฮโปลกรุป D ในชาวเนกริโตท่ี
ฟลิปปนส ซ่ึงอาจเปนไปไดวา แฮโปล กรุป D เขาสูญี่ปุน
ตามเสนทางการอพยพบนผืนแผนดินใหญ  อยางไรก็ตาม
การที่ไมพบแฮโปลกรุป D ในชาวเนกริโตท่ีฟลิปปนส 
อาจเกิดจากการถูกแทนท่ีดวยแฮโปลกรุป C2 และ K 
จากชาวพ้ืนเมืองปาปว เมื่อประมาณ 18,000 ปท่ีผานมา 
(Delfin et al., 2011) หรือจากการแทนท่ีของแฮโปลกรุป 
O ทางภาคตะวันออกของจีนแผนดินใหญ (Scholes et 
al., 2011)  จึงจําเปนตองศึกษาความถ่ีของแฮโปลกรุป D 
ของประชากรอื่นในเอเชียตะวันออกเฉียงใตเพ่ิมมากขึ้น 
เพ่ือใหเขาใจเสนทางการอพยพของแฮโปลกรุป D ไดดี
ขึ้น  สรุปไดวา กลุมคนท่ีนําแฮโปลกรุป D-M174 ไปถึง
ทิเบต นาจะเปนมนุษยกลุมแรกท่ีอพยพเขาสูเอเชีย เมื่อ
ประมาณ 60,000 ปท่ีผานมา (Shi et al., 2008) จากนั้น
ลูกหลานของกลุมคนเหลานี้ ไดอพยพตอไปทางทิศ
ตะวันออกของแผนดินใหญจนถึงดินแดนซึ่งเปนประเทศ
เกาหลี ใตหวัน และญ่ีปุนในปจจุบัน (Figure 7) อยางไรก็
ตาม การท่ีไมพบแฮโปลกรุป D-M174 ในประชากรชาว
จีนทางภาคตะวันออกเลย อาจเกิดจากการถูกแทนท่ีดวย
การอพยพขึ้นเหนือของกลุมคนอีกกลุมหนึ่ง ซึ่งมีแฮโปล 
กรุป O หรืออาจเกิดจากการขยายอาณาจักรของชาวฮั่น
ในสมัยยุคหินใหม 
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ประเด็นคําถามเกี่ยวกับตนกําเนิดของประชากร
ชาวเอเชียตะวันออก ซึ่งโตแยงกันวาไดอพยพไปในทิศทาง
ใดนั้น กลุมของ Karafet et al. (2001) เสนอวา เปนการ
อพยพจากเหนือลงใต โดยพบวาประชากรเอเชียตะวันออก
ทางตอนใต  มี ร ะยะห า งทางพั นธุ ก ร รม  (pairwise 
difference) ของแฮโปลกรุปนอยกวาประชากรทางตอน
เหนือ ซึ่งหมายถึงวา มีความหลากหลายของแฮโปล     
กรุปนอยกวาดวย  นอกจากนั้น Xue et al. (2006) ยัง
รายงานวา ความหลากหลายทางพันธุกรรมของไมโครแซท
เทลไลทในประชากรทางเหนือ มีคาสูงกวาประชากรทางใต  
อยางไรก็ตามการศึกษาดังกลาวไดรับการโตแยงวาไมได
คํานึงถึงปจจัยการผสมผสานทางพันธุกรรมที่เกิดขึ้นอยาง
มากในประชากรทางเหนือ เชน ชาวมองโกล แมนจู และ 
อุยเกอร (Uighur) ซึ่งตั้งถ่ินฐานอยูในเสนทางการอพยพที่
สําคัญ คือ เสนทางสายไหม เนื่องจากประชากรเหลานั้นมี
แฮโปลกรุป R-M207 และ Q-M242 ซึ่งมีคาความถ่ีสูงใน
เอเชียกลาง แลวลดลงอยางตอเนื่องไปจนถึงเอเชีย
ตะวันออกตอนบน (Zhong et al., 2010)  นอกจากนั้น การ
ท่ีมีหลักฐานวาประชากรทางใตมีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมต่ํากวาทางเหนือ (Xue et al., 2006) มีสาเหตุมา
จากปรากฎการณคอขวด ซึ่งไดรับอิทธิพลของการแบงแยก
ทางภูมิศาสตรในประชากรทางใต (Shi et al., 2008) 

โดยภาพรวม  การ ศึกษาแฮโปลกรุ ปของ
โครโมโซมวายในประชากรชาวเอเชียตะวันออกจากอดีต
จนถึงปจจุบัน แฮโปลกรุปหลักท่ีพบคือ C D O และ N ซึ่ง
สนับสนุนสมมติฐานการอพยพของมนุษยปจจุบันจากทวีป
แอฟริกา ผานตามชายฝงทะเลของเอเชียใตเขาสูเอเชีย
ตะวันออกเฉียงใต  การอพยพดังกลาวอาจเกิดได 3 ชวง 
หลังจากมนุษยปจจุบันเขาครอบครองดินแดนเอเชีย
ตะวันออกเฉียงใตแลว โดยไดอพยพขึ้นทางทิศเหนือในยุค
หินเกา การอพยพครั้ งนั้นทําให เกิดโครงสร างทาง
พันธุกรรมหลักของประชากรในเอเชียตะวันออก ซึ่ง
หลังจากนั้น โครงสรางทางพันธุกรรมหลักไดแบงแยก
ประชากรเอเชียตะวันออกทางตอนเหนือและตอนใตออก
จากกัน ดวยอิทธิพลของการผสมผสานทางพันธุกรรม      
เจเนติกดริฟท วัฒนธรรม และ ภาษา 

บทสรุป 
การ พัฒนา โค ร โม โซมวาย เพื่ อ ใ ช ศึ กษา

วิวัฒนาการของมนุษย เกิดขึ้นมาเมื่อประมาณ 30 ป 
ในชวงแรกการพัฒนาเปนไปไดชา เนื่องจากเทคนิคทาง
อณูพันธุศาสตรยังไมกาวหนามากนัก  แตเมื่อประมาณ 
10 ปท่ีผานมา ความรูและขอมูลของโครโมโซมวายไดรับ
การพัฒนาอยางรวดเร็ว ในปจจุบัน ตําแหนงสนิปและ    
ไมโครแซทเทลไลทถูกเก็บไวในฐานขอมูลเปนจํานวน
มาก  นอกจากนั้น ISOGG ก็มีบทบาทมากขึ้นในการ
ปรับปรุงสายวิวัฒนาการของโครโมโซมวายจากขอมูล
สนิปใหทันสมัยอยูเสมอ การศึกษาโครโมโซมวายตอไป
ขางหนามุงมั่นท่ีจะคนพบสนิปและไมโครแซทเทลไลทให
มากขึ้น จากขอมูลลําดับเบสของโครโมโซมวายที่มีอยู 
เพ่ือเพ่ิมโอกาสในการระบุหรือแยกความแตกตางของเชื้อ
สายโครโมโซมวายในประชากรที่ใกลชิดกัน ท้ังยังอาจ
พัฒนาเทคโนโลยีการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอบริเวณตําแหนง
ของ สนิปท่ีมีสัณฐาณสองรูปแบบจากตัวอยางทางชีวภาพ
โบราณที่สลายตัว ไมวาจะเปนในออโทโซม โครโมโซม
วาย หรือดีเอ็นเอไมโทคอนเดรีย เพ่ือการวิเคราะหแฮโป
ลกรุป หรือเพ่ิมความสามารถในการระบุแฮโปกรุปจาก 
ไมโครแซทเทลไลท   อยางไรก็ตามเคร่ืองหมายทาง
พันธุกรรมท้ังสองชนิดท่ีกลาวขางตน เปนเครื่องหมาย
ทางพันธุกรรมเพียงตําแหนงเดียว ในอนาคต การศึกษา 
ดีเอ็นเอในบริเวณที่เกิดรีคอมบิเนชั่นต่ําของออโทโซม 
เชน haplotype block จึงเปนทางเลือกหน่ึงสําหรับศึกษา
การสืบเชื้อสายของมนุษยใหสมบูรณมากย่ิงขึ้น 

การศึกษาแฮโปลกรุปของโครโมโซมวายใน
ประเทศไทย ซึ่งเปนดินแดนท่ีอยูระหวางเสนทางการ
อพยพในอดีต มีจํานวนจํากัด และการศึกษาเหลานั้นใช
ประชากรไทยเปนประชากรเปรียบเทียบเทานั้น ไมไดมี
การหาอายุของแฮโปลกรุป  หรือระบุ เชื้ อสายของ
ประชากร ดังนั้น การศึกษาแฮโปลกรุปของโครโมโซม
วายในประชากรไทยในอนาคต นาจะชวยเติมเต็มประวัติ
การอพยพเขาสูเอเชียตะวันออกของมนุษยในยุคแรกให
สมบูรณมากย่ิงขึ้นได 
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