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บทคัดยอ  

ชาวไทยอีสานเปนกลุมชาติพันธุขนาดใหญ
ท่ีสุด อาศัยอยูในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศ
ไทย ชาวไทยอีสานอพยพมาจากประเทศลาวในระหวาง
ศตวรรษที่ 14 ถึง 18 งานวิจัยท่ีผานมาไดมีการศึกษา
โครงสรางทางพันธุกรรมของชาวไทยอีสาน  ดวย
เครื่องหมายทางพันธุกรรมชนิดเดียวเทานั้น คือ ดีเอ็นเอ
ไมโทคอนเดรีย งานวิจัยนี้จึงตองการขยายการศึกษา
โครงสรางทางพันธุกรรมของชาวไทยอีสาน จํานวน 53 
คน จากจังหวัดบุรีรัมย ดวยไมโครแซทเทลไลตบนออโท
โซมจํานวน 15 ตําแหนง คือ D8S1179, D21S11, 
D7S820, CSF1PO, D3S1358, THO1, D13S317, 
D16S539, vWA, TPOX, D18S51, D5S818, FGA, 
D19S433 และ D2S1338  ผลการศึกษาพบวาประชากร
ท่ีศึกษามีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง (จํานวน
แอลลีลท้ังหมด 122 แอลลีล และความหลากหลายของ
ยีน เทากับ 0.7094±0.4406) เมื่อวิเคราะหความสัมพันธ
ทางเชื้อสายระหวางประชากร โดยเปรียบเทียบกับ
ประชากรอื่นท่ีอยู ในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของ
ประเทศไทย พบวาชาวไทยอีสาน จังหวัดบุรีรัมย มี
ความใกลชิดทางเช้ือสายกับชาวไทยอีสาน จังหวัด
รอยเอ็ด และชาวไทยอีสานทั้งสองประชากรแสดง
ลักษณะทางพันธุกรรมของประชากรลูกผสม เนื่องจากมี
ตําแหนงอยูกึ่งกลางระหวางประชากรอื่นในแผนภูมิ
ตนไมแสดงความสัมพันธทางวิวัฒนาการและแผนภูมิ 
multidimensional scaling เมื่อคํานวณสัดสวนการ

ผสมผสานทางพันธุกรรมของประชากรพบวา ชาวไทย
อีสาน จังหวัดบุรีรัมย ไดรับสัดสวนทางพันธุกรรมจาก
ประชากรพอแม ท่ี พูดภาษาตระกูลกระได (กะเลิง 
และญอ) รอยละ 65 มากกวาประชากรที่พูดภาษาตระกูล
ออสโตรเอเชียติค (ชาวบน เขมร และสวย) รอยละ 35  

 
ABSTRACT 

The Thai-Isan is the largest ethnic group 
in Northeastern Thailand who migrated from Laos 
during the 14th to 18th centuries C.E. Previous 
literatures have reported genetic structure in the 
Thai-Isan populations using mitochondrial DNA as 
the only genetic marker. To extend this line of 
genetic investigation, this study analysed 15 
autosomal microsatellites (D8S1179, D21S11, 
D7S820, CSF1PO, D3S1358, THO1, D13S317, 
D16S539, vWA, TPOX, D18S51, D5S818, FGA, 
D19S433 and D2S1338) of 53 Thai-Isan subjects 
from Buriram Province. The studied population 
showed high genetic diversity (122 total alleles   
and gene diversity = 0.7094±0.4406). When genetic 
relationship of the studied population was compared 
with other northeastern Thai populations, the    
Thai-Isan from Buriram and Roi-Ed exhibited the 
greatest genetically relatedness. Both of them 
displayed a signal of an admixed population owing 
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to intermediated positions between the other 
populations as depicted in neighbor joining tree and 
multidimensional scaling plot. Admixture proportions 
observed in Thai-Isan from Buriram Province (Isan-
Bu) exhibited a higher contribution from the parental 
Kra-Dai speaking group (Nyo and Kaleung) (65%) 
than the Austroasiatic speaking group (Chaobon 
Khmer and Suay) (35%).  

 
คําสําคัญ: ไทยอีสาน; ไมโครแซทเทลไลต; โครงสราง
ทางพันธุกรรม; กระได; ออสโตรเอเชียติค 
Keywords: Thai-Isan; microsatellite; genetic structure; 
Kra-Dai; Austroasiatic 
 
บทนํา  

“อีสาน” เปนคําท่ีคนไทยใชเรียกคนหรือพ้ืนท่ีท่ี
ต้ังอยูในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย  
คนไทยอีสาน (Thai-Isan) หมายถึงกลุมชาติพันธุลาวท่ี
อาศัยอยูในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย 
และมีสัญชาติไทย นอกจากชาวไทยอีสานซึ่งเปนกลุม
ชาติพันธุ ท่ีมีจํานวนมากที่ สุดแลว ในภาคอีสานยัง
ประกอบดวยประชากรอีกจํานวนมากท้ังประชากรดั้งเดิม
ท่ีพูดภาษาตระกูลออสโตรเอเชียติค (Austroasiatic 
family) เชน ชาวบน เขมร สวย และโส และประชากรที่
พูดภาษาตระกูลกระได (Kra-Dai family) เชน ภูไท แสก 
ญอ และกะเลิง (Lewis, 2009)  จากหลักฐานทาง
ประวัติศาสตร ชาวไทยอีสานถูกกวาดตอนใหอพยพมา
จากประเทศลาว เมื่อประมาณกลางศตวรรษที่ 14 และ
ปลายศตวรรษที่ 18 (Keyes, 1988) แตระยะเวลากอน
หนาท่ีชาวลาวจะอพยพโยกยาย ดินแดนแหงนี้ไดมีชาว
เขมรอาศัยอยูกอนดังมีหลักฐานทางโบราณคดีจํานวน
มากท่ีเปนของชาวเขมร ซึ่งยังคงปรากฎในปจจุบัน เชน 
ปราสาทหิน  โดยเฉพาะบริ เวณภาคอีสานตอนใต 
นอกจากนั้นหลักฐานทางวัฒนธรรมและภาษาไดระบุถึง
การผสมผสานวัฒนธรรมระหวางชาวไทยอีสานและชาว
เขมร (biculturalism) โดยเฉพาะในเขตจังหวัดสุรินทร 
ศรีษะเกษ และบุรีรัมย (Vail, 2007) จึงทําใหนักวิชาการ
จากหลากหลายสาขา เชน ภาษาศาสตร (Smalley, 
1988; 1994) โบราณคดี (Welch, 1998; Talbot and 

Chutima, 2001) วัฒนธรรมและประวัติศาสตร 
(Khanittanan, 2001; Wyatt, 2003) สนใจเขามาศึกษาใน
พ้ืนท่ีบริเวณนี้จํานวนมาก 

ท่ีผานมาไดมีการศึกษาพันธุศาสตรในประชากร
ท่ีอาศัยอยูในบริเวณภาคอีสานตอนใต (Boonsoda et al., 
2013; Kutanan et al.2014a; 2014b) แตการศึกษา
ดังกลาวอาศัยเพียงเครื่องหมายทางพันธุกรรมดีเอ็นเอไม
โทคอนเดรี ย  แม ว า ดี เอ็น เอไมโทคอนเดรี ยจะมี
ประสิทธิภาพในการแยกประชากร แตเนื่องจากการมี
ขนาดของประชากรในอุดมคติ (effective population size) 
เพียง ¼ เทาของดีเอ็นเอบนออโทโซม ทําใหเครื่องหมาย
ทางพันธุกรรมชนิดนี้ไวตอการเกิดเจเนติกดริฟท จึง
สงผลใหประชากรเกิดความแตกตางทางพันธุกรรม 
(genetic differentiation) มากกวาความเปนจริง 
(Kayser, 2007) ดังนั้นการศึกษาครั้งนี้จึงตองการศึกษา
พันธุกรรมของประชากรเพิ่มเติม โดยอาศัยเครื่องหมาย
พันธุกรรมชนิดไมโครแซทเทลไลตบนออโทโซม 
(autosomal microsatellite) ซึ่งมีรูปแบบการถายทอดท่ี
แตกตางออกไปจากดีเอ็นเอไมโทคอนเดรีย กลาวคือดี
เอ็นเอบนออโทโซมมีการถายทอดผานทางฝายพอและ
แม และเกิดรีคอมบิเนชัน ดังนั้นจึงไมไวตอเจเนติกดริฟท 
นอกจากนั้นวิธีการท่ีใชวิเคราะหโครงสรางทางพันธุกรรม
ดวยดีเอ็นเอบนออโทโซม จะมีวิธีท่ีซับซอนและใหขอมูล
มากกวาดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียอีกดวย ไมโครแซเทล
ไลทบนออโทโซมที่ เลือกใชเปนชุดเคร่ืองหมายทาง
พันธุกรรมท่ีนิยมใชในงานดานนิติวิทยาศาสตร ซึ่ง
ประกอบดวยไมโครแซเทลไลท จํานวน 15 ตําแหนง คือ 
D8S1179, D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358, 
TH01, D13S317, D16S539, vWA, TPOX, D18S51, 
D5S818, FGA, D19S433 และ D2S1338  โดยชุด
เครื่องหมายพันธุกรรมนี้ไดพิสูจนแลววาสามารถแยก
ความแตกต างของประชากรในระดับภูมิภาคได 
(Crossetti et al., 2008; Gaibar et al., 2010; Babiker et 
al., 2011; Kraaijenbrink et al., 2014) ผูวิจัยจึงสนใจท่ี
จะนําชุดเครื่องหมายทางพันธุกรรมดังกลาวมาใช
วิเคราะหโครงสรางทางพันธุกรรมของประชากรชาวไทย
อีสาน จากจังหวัดบุรีรัมย และยังใชศึกษาความสัมพันธ
ทางเชื้อสายระหวางประชากรท่ีศึกษากับประชากรอื่นท่ี
ใชเปรียบเทียบ 
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อุปกรณและวิธีการ 
กลุมตัวอยางท่ีศึกษา 

อาสาสมัครชาวไทยอีสาน จากบานทางาม ตําบล
พุทไธสง อําเภอพุทไธสง จังหวัดบุรีรัมย จํานวน 53 คน 
โดยมีเกณฑการคัดเลือกอาสาสมัคร คือ อาสาสมัครและ
บรรพบุรุษ 2 ชั่วรุนจะตองเปนชาวไทยอีสานท่ีสามารถพูด
ภาษาอีสาน และจะตองมีภูมิลําเนาอยูท่ีอําเภอพุทไธสง 
นอกจากน้ันอาสาสมัครท้ังหมดจะตองไมมีความสัมพันธ
กันทางเครือญาติอยางนอย 2 ชั่วรุน แลวเก็บตัวอยางเยื่อ
บุกระพุ งแก มโดยใช แปรงเก็ บตั วอย าง  (Qiagen, 
Germany) ถูเนื้อเยื่อบริเวณกระพุงแกมประมาณ 30 ครั้ง 
งานวิจัยนี้ไดผานการรับรองจริยธรรมการวิจัยในมนุษย
จ ากคณะกรรมการจริ ยธรรมการวิ จั ย ในมนุ ษย
มหาวิทยาลัยขอนแกน (รหัสโครงการ HE55167) 

 
การสกัดดีเอ็นเอและการหาจีโนไทป  

นําตัวอยางเยื่อบุกระพุงแกมมาสกัดดีเอ็นเอ
ดวยชุดสกัดสําเร็จรูป (Qiagen) วัดปริมาณดีเอ็นเอดวย
เครื่อง Nanodrop 2000 spectrophotometer (Thermo 
scientific, USA) จากนั้นปรับลดปริมาณดีเอ็นเอใหมี
ความเขมขนประมาณ 1 ถึง 5 นาโนกรัมตอไมโครลิตร 
เ พ่ิมปริมาณดี เอ็น เอดวยวิธีมั ลติ เพล็กซ  พีซีอาร 
(multiplex PCR) โดยใชชุดน้ํายา AmpFℓSTR Identifiler 
kit (Applied Biosystem, USA) วิธีการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ
จะทําตามท่ีบริษัทแนะนํา แตผูวิจัยไดทําการปรับลด
ปริมาตรในการทําพีซีอารจากเดิมลงครึ่งหนึ่ง เปน
ปริมาตรรวม 12.5 ไมโครลิตร นําผลผลิตพีซีอารไป
วิเคราะหขนาดของไมโครแซทเทลไลตแตละตําแหนง 
(fragment analysis) ดวยเครื่องหาลําดับเบสอัตโนมัติ 
รุน 3130xl Genetic Analyzer (Applied Biosystem) 
โดยเปรียบเทียบกับดีเอ็นเอท่ีทราบขนาด (GeneScan-
500 LIZ dye และ Identifiler allelic ladder) (Applied 
Biosystem) อานผลท่ีไดดวยโปรแกรม Gene Mapper 
v.3.7 (Applied Biosystem) 

 
การวิเคราะหขอมูล  

คํานวณคาความหลากหลายทางพันธุกรรม
ภายในประชากร เชน จํานวนแอลลีลท้ังหมด ความถ่ี
แอลลีล คา observed และ expected heterozygosity 

(Ho และ HE ตามลําดับ) คาความหลากหลายของยีน 
(gene diversity, GD) (Nei, 1987) ดวยโปรแกรม 
ARLEQUIN 3.5 (Excoffier and Lischer, 2010) คํานวณ
คาพารามิเตอรสําหรับงานนิติวิทยาศาสตร เชน power of 
discrimination (PD), polymorphism information content 
(PIC), combined matching probability (CMP), combined 
power of exclusion (CPE) และ combined power of 
discrimination (CPD) ดวยโปรแกรม PowerStats 
(www.promega.com)  

ประเมินความสัมพันธระหวางประชากรชาว
ไทยอีสาน จังหวัดบุรีรัมย (Isan-Bu) กับประชากรอื่นท่ี
อาศัยอยูในภาคอีสานของประเทศไทย จํานวน 8 ประชากร 
ประกอบดวยประชากรที่พูดภาษาตระกูลออสโตรเอเชีย
ติค จํานวน 4 ประชากร คือ เขมร (Khmer) สวย (Suay) 
ชาวบน (Chaobon) และโส (So) (Unpublished data) 
และประชากรท่ีพูดภาษาตระกูลกระไดอีก 4 ประชากร 
คือ ภูไท (Phu Thai) ญอ (Nyo) กะเลิง (Kaleung) และ 
ไทยอีสาน จากจังหวัดรอยเอ็ด (Isan-Ro) (Srithawong 
et al., 2015) ผูวิจัยเลือกใชการวิเคราะหการจัด      
กลุม (clustering analysis) เพ่ือประเมินความสัมพันธ
ระหวางประชากร โดยใชวิธี distance based clustering      
และ model based clustering ในวิธี distance based 
clustering คํานวณระยะหางทางพันธุกรรมระหวาง
ประชากร (genetic distance) แบบ Fst ดวยโปรแกรม 
ARLEQUIN 3.5 จากนั้นนําคาระยะหางพันธุกรรมไป
สรางเปนแผนภูมิ multidimensional scaling (MDS) 
ดวยโปรแกรม STATISTICA v.10 (Statsoft.) และยัง  
ใชคาระยะหางทางพันธุกรรมดังกลาวมาสรางเปน
แผนภูมิตนไมแสดงความสัมพันธทางวิ วัฒนาการ 
(phylogenetic tree) แบบ neighbor joining (NJ) ดวย
โปรแกรม MEGA v.5 (Tamura et al., 2011) ในวิธี model 
based clustering จะใชวิธีการจัดกลุมท่ีอาศัยทฤษฎีของ
เบย (Bayesian clustering method ดวยโปรแกรม 
STRUCTURE 2.3 (Pritchard et al., 2000; Falush et 
al., 2003; Hubisz et al., 2009) ในขั้นตอนการตั้งคา
เพ่ือคํานวณคา posterior probability ในแตละคร้ัง จะใช
จํานวนซ้ําของ Markov Chain Monte Carlo (MCMC) 
ในชวง burn-in จํานวน 50,000 ครั้ง ตามดวยจํานวนซ้ํา 
(replication) อีก 50,000 ครั้ง และเลือกใชโมเดล 3  
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ชนิดคือ admixture, correlated allele frequency และ 
LOCPRIOR (Hubisz et al., 2009) ทําการทดลอง 
จํานวน 10 ซ้ํา ในทุกๆ จํานวนกลุม (cluster, K) ต้ังแต 
1 ถึง 9 รวมท้ังหมด 90 ครั้ง จากนั้นคํานวณหาจํานวน
กลุมท่ีเหมาะสมท่ีสุด ดวยวิธีของ Evanno et al.   
(2005) ดวยโปรแกรม Structure Harvester (Earl and 
vonHoldt, 2011) 

วิ เ คราะห การผสมผสานทางพันธุ ก ร รม 
(admixture coefficient, mY) ดวยโปรแกรม ADMIX 2.0 
เนื่องจากการคํานวณ mY อาศัยคาความถ่ีแอลลีลของไม
โครแซทเทลไลตและเวลาในการเกิดการผสมผสานทาง
พันธุกรรมระหวางประชากรในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ
ไมยาวนานมากนัก  ดังนั้นในการคํานวณจะไม ใช   
โมเดลการกลายพันธุ (no mutation model) และโมเดล 
divergence of allele (Bertorelle and Excoffier, 1998; 
Dupanloup and Bertorelle, 2001; Belle et al., 2006) 
เพ่ือใหไดคา mY แมนยํามากท่ีสุด 
 

ผลการทดลองและวิจารณ  
ความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากร 

จากการศึกษาไมโครแซทเทลไลต จํานวน 15 
ตําแหนง ของประชากรชาวไทยอีสาน จากจังหวัด
บุรีรัมย จํานวน 53 คน พบวามีจํานวนอัลลีลท้ังหมด 
122 อัลลีล คา Ho และ HE เทากับ 0.6806 และ 0.7862 
ตามลําดับ และคา GD เทากับ 0.7094 ± 0.4406 โดยคา
ดังกลาวอยูในชวงเดียวกับประชากรท่ีพูดภาษาตระกูล
กระไดที่เคยมีรายงานมากอนหนานี้ (Srithawong et al., 
2015) เนื่องจากเคร่ืองหมายทางพันธุกรรมท่ีเลือกใช 
เปนเครื่องหมายทางพันธุกรรมดานนิติวิทยาศาสตร ผล
การศึกษาพบวา คา CMP, CPE และ CPD มีคาเทากับ 
1 ใน 1.15×10-15, 0.999049 และ 0.99999999977 
ตามลําดับ  

เมื่อพิจารณาไมโครแซทเทลไลตแตละตําแหนง 
พบวา คา PD มีคาสูงท่ีสุด (0.944) และตํ่าสุด (0.765) 
ใน FGA และ D3S1358 ตามลําดับ  คา PIC มีคา
ระหวาง 0.55 (D3S1358 และ TPOX) ถึง 0.83 (FGA) 
ผลดังกลาวแสดงใหเห็นวา FGA เปนตําแหนงท่ีมี
ความสามารถในการแยกความแตกตางระหวางบุคคลได
ดีท่ีสุด (Table 1) หลังจากการปรับระดับนัยสําคัญดวย

วิธีของ Bonferroni (P = 0.05/15) พบวามีเพียง D18S51 
ตําแหนงเดียวเทานั้นท่ีไมอยูในสมดุลของฮารดีและไวนเบิรก 

 
ความสัมพันธระหวางประชากร 

จากค าระยะห างทางพันธุกรรมแบบ  Fst  
ระหวางคูประชากรจํานวน 36 คู มีเพียง 1 คูเทานั้นท่ีไม
แตกตางอยางมีนัยสําคัญ หลังจากปรับระดับนัยสําคัญ
ดวยวิธีของ Bonferroni ( P < 0.001388) คือ คูของชาว
ไทยอีสาน จากจังหวัดบุรีรัมย (Isan-Bu) และชาวไทย
อีสาน จากจังหวัดรอยเอ็ด (Isan-Ro) แสดงถึงการมี
ความสัมพันธทางเชื้อสายท่ีใกลชิดกันมากระหวาง 2 
ประชากรนี้ เมื่อนําคาระยะหางทางพันธุกรรมดังกลาว 
ไปสรางเปนแผนภูมิ MDS และ แผนภูมิตนไมแสดง
ความสัมพันธทางวิวัฒนาการ แบบ NJ พบวา         
จากแผนภูมิ MDS (Figure 1) ประชากรท่ีพูดภาษา
ตระกูลกระได (Isan-Bu, Isan-Ro, Phu Thai, Nyo, และ 
Kaleung) มีตําแหนงท่ีใกลชิดกันตรงกลางของแผนภูมิ 
ในขณะท่ีประชากรที่พูดภาษาตระกูลออสโตรเอเชียติค 
(Khmer, Suay, So และ Chaobon) มีตําแหนงกระจาย
อยูบริเวณขอบของแผนภูมิ และจากแผนภูมิตนไมพบวา
ประชากรท่ีพูดภาษาตระกูลกระไดมีระยะหางระหวางกัน
บนแผนภูมิตนไมนอยกวาประชากรที่พูดภาษาตระกูล
ออสโตรเอเชียติค จากผลของการวิเคราะหการจัดกลุม
แบบ distance based clustering (Figure 1) แสดงให
เห็นวาประชากรท่ีพูดภาษาตระกูลกระได มีความ
เหมือนกันทางพันธุกรรม (genetic homogeneity) ซึ่ง
อาจเกิดจากการมีบรรพบุรุษรวมกันในอดีต (ไดอภิปราย
ไวในการศึกษาของ Srithawong et al. (2015)) ในขณะ
ท่ีประชากรที่ พูดภาษาตระกูลออสโตรเอเชียติคมี
พันธุกรรมท่ีแตกตางไปจากประชากรกระไดและแตกตาง
กันเองดวย แสดงให เห็นถึงความแตกตางกันทาง
พันธุกรรม (genetic heterogeneity) ซึ่งอาจเกิดมาจาก
หลายปจจัย เชน การเกิดเจเนติกดริฟท ซึ่งเคยมีรายงาน
จากการศึกษาดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียในประชากร
เดียวกัน (Kutanan et al., 2014b) หรืออาจเกิดจาก
อิทธิพลของประเพณีนิยมในการแตงงาน และ/หรือ การ
ผสมเลือดชิด (Kutanan et al., 2011a and 2011b) 
รูปแบบการมีความใกลชิดทางพันธุกรรมในประชากรที่
พูดภาษาตระกูลกระได และความแตกตางระหวางกัน
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ของประชากรที่ พูดภาษาตระกูลออสโตรเอเชียติค 
นอกจ ากจ ะพบ ในปร ะช าก รที่ อ า ศั ย อยู ใ นภ าค
ตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทยแลว ยังมีรายงาน
ในประชากรท่ีอาศัยอยูในภาคเหนือของประเทศไทยอีก
ดวย (Kutanan et al., 2011a; 2011b) นอกจากนั้น จาก 
Figure 2 ยังพบวาคูของชาวไทยอีสาน (Isan-Bu และ 

Isan-Ro) จัดอยูบนกิ่งกานสาขาเดียวกัน แสดงถึงการมี
ความใกลชิดทางพันธุกรรมกันมากท่ีสุด และท้ังสอง
ประชากรมีตําแหนงบนแผนภูมิตนไมอยูตรงกลาง
ระหวางประชากรอ่ืน แสดงถึงการมีพันธุกรรมของ
ประชากรลูกผสม (admixed population) (Di Benedetto 
et al., 2001) 

 

 
Figure 1 Multidimensional scaling scatter plot (MDS) two dimensions based on the Fst values between the 
studied population and comparable populations (: Kra-Dai speaking populations, : Austroasiatic speaking 
populations). 
 

 
Figure 2 Unrooted neighbor joining tree (NJ)  based on the Fst values between the studied population and 
comparable populations (: Kra-Dai speaking populations, : Austroasiatic speaking populations). 
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Table 1 Microsatellite allele frequency of 15 loci in the Thai-Isan from Buriram Province (n = 53).  
Allele D8S1179 D21S11 D7S820 CSF1PO D3S1358 TH01 D13S317 D16S539 D2S1338 D19S433 vWA TPOX D18S51 D5S818 FGA
5.3 -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- --
6 -- -- -- -- -- 10.0 -- -- -- -- -- -- -- 1.0 --

6.3 -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- --
7 -- -- -- -- -- 40.0 1.0 -- -- -- -- -- -- 6.0 --
8 -- -- 18.9 -- -- 6.0 39.8 1.0 -- -- -- 56.7 -- 1.0 --

8.2 -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- --
9 -- -- 8.9 -- -- 28.0 12.2 21.0 -- -- -- 16.3 -- 3.0 --

9.2 -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- --
9.3 -- -- -- -- -- 6.0 -- -- -- -- -- -- -- -- --
10 12.1 -- 17.8 28.1 -- 10.0 10.2 28.0 -- -- -- 4.8 -- 29.0 --
11 15.5 -- 30.0 34.4 -- -- 26.5 16.0 -- 1.1 1.0 21.2 -- 28.0 --
12 15.5 -- 21.1 27.1 -- -- 9.2 22.0 -- 11.1 -- 9.6 14.0 --
13 32.8 -- 3.3 9.4 2.0 -- -- 11.0 -- 26.7 2.0 1.0 15.4 15.0 --

13.2 -- -- --  -- -- -- -- -- 4.4 -- -- -- -- --
14 20.7 -- -- 1.0 2.0 -- 1.0 1.0 -- 22.2 28.4 -- 32.7 3.0 --

14.2 -- -- -- -- -- -- -- -- -- 18.9 -- -- -- -- --
15.2 -- -- -- -- 2.0 -- -- -- -- 14.4 -- -- -- -- --
16 3.4 -- -- -- 56.0 -- -- -- 3.1 -- 18.6 -- 25.0 -- 1.1

16.2 -- -- -- -- -- -- -- -- -- 1.1 -- -- -- -- --
17 -- -- -- -- 26.0 -- -- -- 14.6 -- 25.5 -- 3.8 -- --
18 -- -- -- -- 12.0 -- -- -- 7.3 -- 16.7 -- -- -- 1.1
19 -- -- -- -- -- -- -- -- 22.9 -- 7.8 -- 7.7 -- 5.6
20 -- -- -- -- -- -- -- -- 5.2 -- -- -- 3.8 -- 6.7

20.2 -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- 2.2
21 -- -- -- -- -- -- -- -- 3.1 -- -- -- -- -- 30.0
22 -- -- -- -- -- -- -- -- 3.1 -- -- -- -- -- 13.3

22.2 -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- 3.3
23 -- -- -- -- -- -- -- -- 16.7 -- -- -- -- -- 10.0

23.2 -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- 3.3
24 -- -- -- -- -- -- -- -- 24.0 -- -- -- -- -- 14.4

24.2 -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- 1.1
25 -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- 1.9 -- 4.4

25.2 -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- --
26 -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- 2.2

26.2 -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- 1.1
27 -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- --
28 -- 4.3 -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- --

28.2 -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- --
29 -- 31.5 -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- --
30 -- 25.0 -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- --

30.2 -- 5.4 -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- --
31 -- 7.6 -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- --

31.2 -- 7.6 -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- --
32 -- 5.4 -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- --

32.2 -- 10.9 -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- --
33.2 -- 2.2 -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- -- --

Ho 0.833 0.820 0.667 0.646 0.620 0.560 0.755 0.620 0.646 0.804 0.654 0.442 0.617 0.816 0.708
He 0.835 0.835 0.798 0.728 0.745 0.742 0.745 0.799 0.838 0.837 0.796 0.610 0.826 0.795 0.864
HWE 0.908 0.153 0.030 0.243 0.024 0.028 0.809 0.004 0.050 0.201 0.046 0.013 0.003 0.331 0.043
PM 0.089 0.077 0.087 0.140 0.235 0.114 0.113 0.091 0.060 0.081 0.088 0.213 0.107 0.092 0.056
PD 0.911 0.923 0.913 0.860 0.765 0.886 0.887 0.909 0.940 0.919 0.912 0.787 0.893 0.908 0.944
PIC 0.75 0.78 0.76 0.67 0.55 0.70 0.70 0.76 0.81 0.78 0.75 0.55 0.76 0.76 0.83
PE 0.525 0.607 0.379 0.350 0.140 0.246 0.519 0.316 0.350 0.558 0.351 0.142 0.264 0.637 0.411
TPI 2.07 2.56 1.50 1.41 0.89 1.14 2.04 1.32 1.41 2.25 1.42 0.90 1.18 2.78 1.61
Het 75.90 80.40 66.70 64.60 44.00 56.00 75.50 62.00 64.60 77.80 64.70 44.20 57.70 82.00 68.90

Ho = observed heterozygosity, He = expected heterozygosity, HWE = Hardy-Weinberg p value, MP = matching probability, PD = power of 
discrimination, PIC = polymorphic information content, PE = power of exclusion, TPI = paternity index, Het = percent heterozygote 
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ผลการวิเคราะหการจัดกลุมแบบ model based 
clustering ดวยโปรแกรม STRUCTURE โดยประชากรที่
นํามาวิเคราะหดวย STRUCTURE ในครั้งนี้ มีคา overall 
Fst เทากับ 0.017 ดังนั้นจึงตองอาศัยโมเดล LOCPRIOR 
ซึ่งถูกสรางขึ้นมาสําหรับการวิเคราะหประชากรท่ีมี
ระยะทางพันธุกรรมรวมคอนขางนอย (overall Fst <0.02) 
พบวาจํานวนกลุม (K) ท่ีเหมาะสมท่ีสุด มีคาเทากับ       
2 ตามวิธีของ Evanno et al. (2005) (Figure 3) โดย 
Figure 4 แสดงถึงพันธุกรรมท่ีแตกตางระหวาง 2 กลุม  
(สีเขียวและสีแดง) โดยประชากรท่ีจัดอยูในกลุมเดียวกัน
จะมีสีท่ีเหมือนกัน จากภาพเห็นไดวาชาวสวยมีสีแดงใน
สัดสวนท่ีมากท่ีสุด แตกตางจากประชากรอื่นๆ ท่ีเหลือ 
ซึ่งมีสีเขียว แสดงถึงการมีโครงสรางทางพันธุกรรมของ

ชาวสวยท่ีแตกตางจากประชากรอื่นมากที่สุด นอกจากนี้
พบวาชาวโสมีสัดสวนของสีแดงและเขียวประมาณรอย
ละ 34 และ 66 ตามลําดับ แสดงถึงการมีพันธุกรรมท่ี
แตกตางจากประชากรอื่นรองลงมาจากชาวสวย อยางไร
ก็ตามเนื่องจากประชากรที่ศึกษามี overall Fst คอนขาง
นอย การอาศัยไมโครแซทเทลไลตเพียง 15 ตําแหนง ใน
ครั ้งนี ้ ยังไมสามารถจัดกลุมประชากรดวยวิธี model 
based clustering จึงทําใหไมสามารถเห็นโครงสรางทาง
พันธุกรรมท่ีแทจริงของประชากร ในอนาคตการศึกษาไม
โครแซทเทลไลตตําแหนงที่เพิ่มมากขึ้น ดังเชนตัวอยาง
ในการศึกษากอนหนานี้ (Listman et al., 2007) จะ
สามารถวิเคราะหโครงสรางของประชากรอยางแมนยํา
ไดมากขึ้น 

 

 
Figure 3 Optimal K in the data was identified by a second order rate of change in logarithmic probability 
between the subsequent K values (delta K). 
 

 
 

Figure 4 Bar plot estimation of the studied and compared populations, with K = 2, inferred from STRUCTURE 
2.3 analyses. Each individual is represented by a thin vertical line, which is partitioned into K colored segments 
that represent the individual’s estimated membership fractions in each of the K. r value is 0.8926. 
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การผสมผสานทางพันธุกรรม 
จ า ก ผ ล ก า ร ศึ ก ษ า แ ผ น ภู มิ ต น ไ ม แ ส ด ง

ความสัมพันธทางวิวัฒนาการ แบบ NJ (Figure 2) ท่ี
แสดงถึงการมี ลักษณะทางพันธุกรรมของประชากร
ลูกผสมในชาวไทยอีสาน บุรีรัมย และรอยเอ็ด (Isan-Bu 
และ Isan-Ro) ดังนั้นผูวิจัยจึงทําการวิเคราะหการ
ผสมผสานทาง พันธุ ก รรม  โดยใช ป ร ะชากร ท่ี ใช
เปรียบเทียบความสัมพันธระหวางประชากร  เปน
ประชากรพอแม (parental population) ดังนี้ เขมร 
(Khmer) สวย (Suay) ชาวบน (Chaobon) และโส (So) ภู
ไท (Phu Thai) ญอ (Nyo) และกะเลิง (Kaleung) ผล
การศึกษาพบวาคา mY ซึ่งเปนพารามิเตอรท่ีแสดงถึง
สัดสวนทางพันธุกรรมท่ีประชากรลูกผสมไดรับจาก
ประชากรพอแม มีคาติดลบในประชากรชาวภูไทและโส 
ผลดังกลาวแสดงวาชาวภูไทและโส ไมไดเปนประชากร
พอแมของชาวไทยอีสาน บุรีรัมย และรอยเอ็ด ผูวิจัยจึงได
วิเคราะหการผสมผสานทางพันธุกรรมอีกครั้งโดยใช
ประชากรพอแมเพียง 5 ประชากร คือ เขมร สวย ชาวบน 

ญอ และกะเลิง ผลการศึกษาพบความแตกตางในสัดสวน
พันธุกรรมท่ีไดรับจากประชากรพอแมในประชากรชาว
ไทยอีสานท้ังสองจังหวัด (Figure 5) ชาวไทยอีสาน
บุรีรัมยไดรับสัดสวนพันธุกรรม รอยละ 65 จากชาวญอ
และกะเลิง (พูดภาษาตระกูลกระได) ซึ่งมากกวาสัดสวน
รอยละ 35 จากชาวเขมร สวย และชาวบน (พูดภาษา
ตระกูลออสโตรเอเชียติค) ในขณะท่ีชาวไทยอีสานรอยเอ็ด
ไดรับสัดสวนพันธุกรรมจากกลุมประชากรออสโตรเอเชีย
ติค รอยละ 58 ซึ่งมากกวากลุมประชากรกระได (รอยละ 
42) เปนท่ีนาสนใจวาผลการวิเคราะหการผสมผสานทาง
พันธุกรรมไมสอดคลองกับหลักฐานทางประวัติศาสตรและ
โบราณคดี จังหวัดบุรีรัมยและบางสวนของจังหวัดรอยเอ็ด
เปนจังหวัดท่ีมีอารยธรรมดั้งเดิมของชาวเขมรและมี
ประชากรที่พูดภาษาเขมรจํานวนมาก แตประชากร
ดังกลาวกลับไมไดผสมผสานกับชาวไทยอีสานมากนัก 
ท้ังนี้อาจเกิดจากชาวเขมรท่ีใชเปรียบเทียบเปนชาวเขมร
จากจังหวัดสุรินทร ซ่ึงอาจมีพันธุกรรมไมเหมือนกับชาว
เขมรจังหวัดบุรีรัมย ดังนั้นในอนาคตการศึกษาพันธุกรรม 

 

 
Figure 5 Pie diagrams showing the distribution of Chaobon (black), Khmer (light grey), Suay (dark grey), Nyo 
(yellow) and Kalueang (red) contributing to the Thai-Isan populations. Table under the pie diagram shows 
weighted average across loci and standard deviation (s.d.), generated by ADMIX 2, of the estimated 
contributions of five parental populations to the Thai-Isan populations. 
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ของชาวเขมรจากหลายพื้นท่ีในภาคอีสานตอนใตจะชวย
ใหการวิเคราะหการผสมผสานทางพันธุกรรมชัดเจนมาก
ย่ิงขึ้น นอกจากนั้นผลการศึกษาคร้ังนี้ไมสอดคลองกับ
งานวิจัยกอนหนาท่ีศึกษาการผสมผสานทางพันธุกรรม
โดยใชดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียเปนเครื่องหมายทาง
พันธุกรรม (Kutanan et al., 2014b) อาจเนื่องมาจาก
เครื่องหมายทางพันธุกรรมท่ีเลือกใชมี รูปแบบการ
ถายทอดท่ีไมเหมือนกัน รวมถึงความแตกตางของ
ประชากรพอแมท่ีใชในการคํานวณ โดยงานวิจัยกอนหนา
ไดใชชาวลาว จากประเทศลาว เปนประชากรพอแม 
เนื่องจากชาวไทยอีสานเปนกลุมชาติพันธุเดียวกับชาว
ลาวและไดอพยพเขาสูประเทศไทย เริ่มตั้งแตประมาณ 
500 ปท่ีผานมา (Keyes, 1988) แตงานวิจัยครั้งนี้ขอมูล
ไมโครแซทเทลไลตของชาวลาว  ยั งไมมี รายงาน
การศึกษา ดังนั้นการศึกษาพันธุกรรมของชาวลาวใน
อนาคตจะสามารถประเมินสัดสวนทางพันธุกรรมท่ีมีอยูใน
ประชากรชาวไทยอีสานไดแมนยํามากขึ้น 
 
สรุปผลการวิจัย 

การวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรม
ระหวางประชากรชาวไทยอีสาน จังหวัดบุรีรัมยและ
ประชากรอื่นท่ีอาศัยอยูในภาคตะวันเฉียงเหนือของ
ประเทศไทย ดวยชุดไมโครแซทเทลไลตบนออโทโซม
จํานวน 15 ตําแหนง พบวาประชากรชาวไทยอีสาน 
จังหวัดบุรีรัมย มีความใกลชิดกับประชากรชาวไทยอีสาน 
จากจังหวัดรอยเอ็ดมากท่ีสุด โดยประชากรชาวอีสานจาก
ท้ังสองจังหวัดมีลักษณะพันธุกรรมของประชากรลูกผสม 
และเมื่อวิเคราะหระดับการผสมผสานทางพันธุกรรม พบ
ความแตกตางสัดสวนทางพันธุกรรมของทั้งสองประชากร  
อยางไรก็ตามการศึกษาครั้ งนี้ ยังไมสามารถทราบ
โครงสรางทางพันธุกรรมของประชากรไดมากนัก 
เนื่องจากขอจํากัดของเครื่องหมายทางพันธุกรรมท่ี
เลือกใช เพราะมีเพียง 15 ตําแหนง ในอนาคตอาจมี
การศึกษาตําแหนงไมโครแซทเทลไลตบนออโทโซมที่ใช
ในงานนิ ติ วิทยาศาสตร เ พ่ิมเติม เชน จากชุดตรวจ 
GlobalFiler PCR Amplification kit หรือการวิเคราะหจีโน
ไทปของพหุนิวคลีโอไทดเด่ียว จะชวยใหการศึกษา
โครงสรางของประชากรในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของ
ประเทศไทย มีความชัดเจนมากขึ้น  
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