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บทคัดย่อ 

สุนัขบ้าน (Canis familiaris) เป็นสัตว์ชนิดแรก
บนโลกที่น ามาเล้ียงโดยมนุษย์ หลักฐานทางโบราณคดี
และพันธุศาสตรร์ะบุว่าสุนัขบ้านสืบเชื้อสายมาจากสุนัขป่า 
แต่ประเด็นเรื่องถิ่นก าเนิดของสุนัขบ้านยังเป็นข้อถกเถียง
ระหว่างนักวิทยาศาสตร์และนักโบราณคดวี่าถิ่นก าเนิดของ
สุนัขบ้านอาจอยู่บริเวณตะวันออกกลางและยุโรป หรืออยู่
บริเวณเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ การศึกษาล่าสุดของล าดับ
นิวคลีโอไทด์ของดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียพบว่าสุนัขบ้านถือ
ก าเนิดขึ้นเพียงครั้งเดียวในบริเวณเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ 
เมื่อประมาณ 16,000 ปีที่ผ่านมา จากบรรพบรุษสุนัขป่า
เพศเมียจ านวนหนึ่ง ท าให้เกิดเป็นแฮโพลกรุ๊ปที่พบใน
สุนัขบ้านปัจจุบัน โดยเป็นแฮโพลกรุ๊ปหลักจ านวน 3 แฮ 
โพลกรุ๊ป (A, B และ C) และสามารถแบ่งเป็นแฮโพลกรุ๊ป 
ย่อยได้จ านวน 10 แฮโพลกรุ๊ป หลักจากที่สุนัขบ้านเริ่ม
แพร่กระจายออกจากเอเชียตะวันออกเฉียงใต้  ได้มี
หลักฐานการผสมผสานระหว่างสุนัขบ้านกับสุนัขป่าใน
บริเวณตะวันออกกลาง และเอเชียตะวันตกเฉียงใต้ ท าให้
เกิดแฮโพลกรุ๊ปย่อยเพิ่มขึ้นอีก 3 ถึง 4 กลุ่ม  ในขณะที่
ข้อมูลจากการศึกษาด้วยหลักฐานทางโบราณคดีและพันธุ
ศาสตร์อีกจ านวนหนึ่ง ระบุว่าถิ่นก าเนิดของสุนัขบ้านอยู่
บริเวณทวีปยุโรปและตะวันออกกลาง แต่ข้อมูลเหล่านี้ยังมี
ข้อด้อยหลายประการ เช่น ขาดการศึกษาตัวอย่างสุนัขใน
บริเวณเอเชียตะวันออกใต้ และความผิดพลาดในการระบุ
ฟอสซิลของสุนัขโบราณ  การศึกษาพันธุกรรมของสุนัข
บ้านด้วยเครื่องหมายทางพันธุกรรมที่มี รูปแบบการ
ถ่ายทอดแบบอื่น จะท าให้การสืบประวัติทางเชื้อสายและ
เส้นทางการอพยพของสุนัขบ้านมีความสมบูรณ์มากยิ่งขึ้น  

ABSTRACT 
The domestic dog (Canis familiaris) is 

regarded as the oldest domestic animal in the 
world. The archaeological and genetic evidence 
indicate that the wolf is the only ancestor of the 
dog. The considerable controversy among 
scientists and archaeologists about dog origin was 
arisen whether the dog has been domesticated 
from Middle East and mainly Europe or Southeast 
Asia. Recent mitochondrial DNA investigation 
clearly exhibited a single origin in time and place 
of dog domestication in Southeast Asia less than 
16,000 years ago, including a high number of 
female foundation wolves resulting in 10 
subhaplogroups within three haplogroups (A, B 
and C). After spread from East Asia, the dog in 
the Middle East and Southwest Asia formed 3 to 4 
small haplogroups, indicated hybridization between 
dogs and wolves. Conversely, some studies based 
on archaeological record and genetic result 
described that dog origin occurred in multiple 
regions. However, lacking of samples from 
Southeast Asia and erroneous identification of 
fossil remains were the disadvantage of such 
studies. In the future, other genetic markers which 
differ in modes of inheritance may provide more 
insight into genetic history and migration of 
domestic dog.  
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บทน ำ 
การท าการเกษตรหมายรวมถึงการเล้ียงสัตว์

และเพาะปลูกพืช เป็นกระบวนการส าคัญมากในการ
เปล่ียนวิถีชีวิตของมนุษย์โบราณในยุคหินใหม่ (Neolithic 
Period) (มีอายุราว 9,500 ปีที่ผ่านมา) (ธนิก, 2551) จาก
การใช้ชีวิตแบบเร่ร่อนย้ายถิ่น มีการเก็บของป่าและล่า
สัตว์เพื่อด ารงชีพ (hunter gatherer) เปล่ียนมาใช้ชีวิต
แบบตั้งหลักปักฐาน อาศัยอยู่รวมกันเป็นหมู่บ้าน มีการ
พัฒนาระบบสังคมแบบเกษตรกรรม จนกระทั่งสร้างอารย
ธรรมที่ปรากฎในมนุษย์ยุคปัจจุบัน ดังนั้นเกษตรกรรมจึง
ถือเป็นนวัตกรรมที่ส าคัญมากต่อประวัติศาสตร์การพัฒนา
สังคมของมนุษย์โบราณ (Diamond, 2002) การศึกษา
ประวัติศาสตร์การเล้ียงสัตว์ นอกจากจะเข้าใจถึงต้น
ก าเนิดของสัตว์ เ ล้ียงแล้ว ยังสามารถเชื่อมโยงถึง
วัฒนธรรมสมัยแรกของมนุษย์โบราณอีกด้วย (Bruford et 
al., 2003)  

จ ากห ลัก ฐ านทา ง โบ ร าณคดี  สุ นั ข บ้ า น 
(domestic dog) (Canis familiaris) เป็นสัตว์ชนิดแรกที่
น ามาเล้ียงโดยมนุษย์ (Zeder et al., 2006; Wang and 
Tedford, 2008) สุนัขบ้านเป็นสัตว์เล้ียงที่มนุษย์น าไป
ด้วยเมื่อมีการเดินทางไกลหรือย้ายถิ่นฐาน วัตถุประสงค์
ของการเ ล้ียงสุนัขโดยมนุษย์ ในแต่ละพื้นที่มีความ
แตกต่างกันขึ้นอยู่กับวิถีชีวิต สังคม และวัฒนธรรม เช่น 
เพื่อล่าหรือควบคุมสัตว์เล้ียงชนิดอื่น ปกป้องส่ิงของ น า
ทาง และ ค้นหาส่ิงของ เป็นแหล่งอาหาร แหล่ง
เครื่องนุ่งห่ม (จากขน) และสัตว์ทดลองทางวิทยาศาสตร์ 
(Sutter and Ostrander, 2004; Ostrander and Wayne, 
2005) 

เป็นเวลากว่า 20 ปีแล้ว ที่นักวิทยาศาสตร์และ
นักโบราณคดีได้ศึกษาต้นก าเนิดของสุนัขบ้านว่าสืบเชื้อ
สายมาจากบรรพบุรุษสุนัขชนิดใด โดยมีข้อเสนอว่าสุนัข
บ้านอาจมีต้นก าเนิดมาจากสุนัขป่า (wolf,Canis lupus) 

สุนัขจิ้งจอก (jackal,  Canis aureus) หรือ สุนัขโคโยตี้ 
(coyote, Canis latrans) ชนิดใดชนิดหนึ่ง หรืออาจเกิด
จากการผสมระหว่างสุนัขทั้ง 3 ชนิด (Figure 1) นอกจาก
การสืบเชื้อสายของสุนัขบ้านแล้ว นักวิทยาศาสตร์จ านวน
มากได้พยายามค้นคว้าและศึกษาเพื่อหาค าตอบว่าการ
เล้ียงสุนัขบ้านเกิดขึ้นเมื่อไร และเกิดขึ้นที่ส่วนใดของโลก 
(Clutton-Brock, 1995; Klütsch and Savolainen, 2011)  
ในปัจจุบันนักโบราณคดีและนักพันธุศาสตร์ได้เสนอ
ข้อสรุปร่วมกันว่าสุนัขบ้านสืบเชื้อสายมาจากสุนัขป่า 
(Olsen and Olsen, 1977; Wayne, 1993; Vilà et al., 
1997; Leonard et al., 2002; Lindblad-Toh et al., 
2005)  อย่างไรก็ตามสมมุติฐานเกี่ยวกับเวลาและสถานที่
ของการเริ่มเ ล้ียงสุนัขยังคงหาข้อสรุปไม่ได้จากนัก
โบราณคดี เนื่องจากข้อจ ากัดหลายประการ (จะกล่าวใน
หัวข้อถัดไป) และในกลุ่มของนักวิทยาศาสตร์เองก็ยังมีข้อ
โต้เถียงกันอยู่ แต่จากหลักฐานทางวิทยาศาสตร์ที่ปรากฎ
ในปัจจุบันสามารถเสนอสมมุติฐานของต้นก าเนิดสุนัข
บ้านได้ 2 ข้อ คือสุนัขบ้านถือก าเนิดขึ้นเพียงครั้งเดียว
และในพื้นที่เดียว (single origin) ในเอเชียตะวันออกตอน
ใต้ จากนั้นจึงค่อยมีการแพร่กระจายไปทั่วโลก 
(Savolainen et at., 2002; Pang et al., 2009) และต้น
ก าเนิดของสุนัขบ้านมีมากกว่า 1 ครั้งและเกิดขึ้นในหลาย
พื้นที่ (Vilà et al., 1997; Boyko et al., 2009; von-Holdt 
et al., 2010)  ดังนั้นบทความนี้จะกล่าวถึงการศึกษาต้น
ก าเนิดของสุนัขบ้าน ด้วยหลักฐานทางโบราณคดีและ
พันธุศาสตร์  
 
หลักฐำนทำงโบรำณคดี 
 การศึกษาหลักฐานทางโบราณคดี เช่น กระดูก
โบราณของสุนัขบ้านที่พบในแหล่งโบราณคดีในพื้นที่
ต่างๆ อาจช่วยให้สามารถทราบถึงประวัติศาสตร์ของการ
เล้ียงสุนัข และตอบค าถามว่าการเล้ียงสุนัขเกิดขึ้นเมื่อไร 
และสถานที่ใด แต่ข้อจ ากัดที่ส าคัญมากของการศึกษา
ด้านโบราณคดี คือการพบหลักฐานทางโบราณคดีที่จ ากัด
เฉพาะบริเวณที่มีการขุดค้นอย่างมากในพื้นที่แถบทวีป
ยุโรปและเอเชียตะวันออกกลาง ส่งผลให้พบซากโบราณ
ของสุนัขจ านวนมากในบริ เวณดังกล่าว  ท าให้นัก
โบราณคดีบางกลุ่มเชื่อว่าต้นก าเนิดของสุนัขบ้านอยู่ใน
บริ เวณยุโรปและเอเชียตะวันออกกลาง  แม้ว่าจะมี 
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Figure 1 The images of wolf (Canis lupus) (http://es.wikipedia.org/wiki/Canis_lupus), jackal (Canis aureus) 
(http://en.wikipedia.org/wiki/Golden_jackal), coyote (Canis latrans) (http://en.wikipedia.org/wiki/Coyote#mediaviewer/ 
File:2009-Coyote-Yosemite.jpg) and domestic dog (Canis familiaris) (Image courtesy of Wibhu Kutanan). 
 
หลักฐานคัดค้านว่าสุนัขป่า ซึ่งเป็นต้นก าเนิดของสุนัขบ้าน 
เคยอาศัยกระจายอยู่ในบริเวณทวีปอเมริกาเหนือและยูเรเซีย
มาก่อน (Nowak, 2003; Napierala and Uerpmann, 2010) 
นอกจากนี้ความไม่สมบูรณ์ของซากโบราณที่พบยังเป็น
ข้อจ ากัดอีกประการหนึ่ง เช่น พบเฉพาะส่วนของกระดูกเคร
เนียม (cranium) (Sablin and Khlopachev, 2002) หรือพบ
เพียงบางชิ้นส่วนของกะโหลกได้แก่ส่วนของแมคซิลลา 
(maxilla) ไซโกมาติกัม (zygomaticum) และพาลาทินัม 
(palatinum) (Napierala and Uerpmann, 2010)  ท าให้การ
ระบุว่าซากโบราณที่พบว่าเป็นของสุนัขบ้านหรือสุนัขป่า
โบราณอาจเกิดความสับสนได้ (Wang and Tedford, 2008) 
โดยเฉพาะสุนัขป่าที่อาศัยอยู่ในบริเวณโลกเก่า (old World) 
ซึ่งมีขนาดตัวใกล้เคียงกันกับสุนัขบ้าน เนื่องจากมีการลด
ขนาดของสุนัขป่าและสัตว์เล้ียงลูกด้วยน้ านมอื่นๆ อีกหลาย
ชนิด ในสมัยไพลส์โตซีน (Pleistocene) ราว 10,000 ถึง 

12,000 ปีที่ผ่านมา เพื่อปรับตัวให้เข้ากับสภาพภูมิอากาศ
ของโลกที่มีอุณหภูมิสูงขึ้นหลังจากยุคน้ าแข็งยุคสุดท้าย 
(Davis, 1981) นอกจากนี้การเล้ียงสุนัขป่าของมนุษย์โบราณ
จะมีการคัดเลือกสุนัขป่าที่มีขนาดตัวเล็กไว้ขยายพันธุ์ 
เนื่องจากสามารถขนย้ายได้สะดวก และจ านวนมากในพื้นที่
จ ากัด ทั้งยังสิ้นเปลืองอาหารน้อยกว่าสุนัขป่าที่มีขนาดตัว
ใหญ่  ดังนั้นปัจจัยการคัดเลือกตามธรรมชาติและการ
คัดเลือกโดยมนุษย์จึงเป็นสาเหตุท าให้สุนัขบ้านในปัจจุบันมี
ขนาดตัวเล็กลง (Davis, 1981) ในปี ค.ศ. 2000 ทฤษฎีการ
ลดขนาดตัวของสุนัขได้มีการทดลองยืนยัน โดย Musil 
(2000) ซึ่งแสดงให้เห็นว่าโครงสร้างร่างกายของสุนัขป่าที่ถูก
กักขัง เช่น ขนาดตัว ความยาวของปาก ส่วนของกะโหลก
ด้านหน้า ฟัน และขนาดของสมอง จะมีขนาดเล็กลงภายใน
ระยะเวลาไม่กี่ชั่วรุ่น จึงยืนยันได้ว่าการลดขนาดของสุนัขป่า
สามารถเกิดขึ้นได้จริง 
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 Olsen and Olsen (1977) เสนอว่าสุนัขป่าใน
ประเทศจีน (Chinese wolves) มีลักษณะทางสัณฐาน
วิทยาบางอย่าง เช่น ส่วนของขากรรไกรล่าง คล้ายกับ
สุนัขบ้าน ดังนั้นจึงคาดว่าสุนัขบ้านสืบเชื้อสายมาจากสุนัข
ป่าในประเทศจีน ต่อมาได้มีการประมาณอายุของกระดูก
สุนัขโบราณที่พบทางตอนเหนือของประเทศจีน พบว่ามี
อายุประมาณ 10,000 ปี (Underhill, 1997; Jing, 2008)  
อย่างไรก็ตามเนื่องจากสภาพทางกายภาพของดินใน
ประเทศจีนส่วนใหญ่มีสภาวะเป็นกรด ส่งผลให้ซาก
ส่ิงมีชีวิตสลายตัวเร็วกว่าดินในพื้นที่อื่น ดังนั้นหลักฐาน
ทางโบราณคดีที่พบในแหล่งโบราณคดี ประเทศจีน จะพบ
เครื่องปั้นดินเผาและเครื่องมือหินเป็นส่วนใหญ่ แต่พบ
กระดูกของสัตว์จ านวนน้อย และแม้ว่าจะพบซากโบราณ
ของสุนัขในประเทศจีนจ านวนหนึ่ง แต่ตัวอย่างเหล่านีเ้ป็น
ของสุนัขป่าไม่ใช่สุนัขบ้าน (Klütsch and Savolainen, 
2011)  ดังนั้นจากหลักฐานกระดูกสุนัขโบราณที่พบใน
ประเทศจีนจึงไม่เพียงพอที่จะระบุว่าสุนัขบ้านมีต้นก าเนิด
อยู่ในพื้นที่บริเวณประเทศจีนปัจจุบัน แต่กระดูกโบราณที่
พบในหลุมฝังศพ สามารถประมาณอายุได้ประมาณ 
10,000 ปี (Morey, 2006) จึงสรุปได้เพียงว่าสุนัขและ
มนุษย์มีความสัมพันธ์มาอย่างน้อย 10,000 ปี 

หลักฐำนทำงพันธุศำสตร์ 
 เครื่องหมายทางพันธุกรรมที่ใชศ้ึกษาประวัติการ
สืบเชื้อสายของสุนัขบ้านมีหลายชนิดทั้งดีเอ็นเอบนออโต
โซม โครโมโซมวาย และดีเอ็นเอไมโทคอนเดรีย แต่ชนิด
ที่ได้รับความนิยมมากที่สุดคือดีเอ็นเอไมโทคอนเดรีย 
เนื่องจากมีคุณสมบัติที่เหมาะสมหลายประการ เช่น มี
จ านวนชุดมากในเซลล์ จึงสามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอได้
ส าเร็จทั้งในตัวอย่างจากสุนัขปัจจุบัน และจากตัวอย่าง
กระดูกโบราณ และมีความผันแปรสูงสามารถแยกแยะ
สุนัขแต่ละตัวได้ นอกจากนั้นดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียไม่
เกิดรีคอมบิเนชั่น และถ่ายทอดผ่านทางเพศเมียเท่านั้น 
ท าให้การแปลผลไม่ยุ่งยาก ดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียของ
สุนัขบ้าน มีขนาด 16,727 คู่เบส ประกอบด้วยบริเวณ
ควบคุม (control region, CR) หรือ D-loop ขนาด 1,270 
คู่เบส (ต าแหน่ง 15,458 ถึง 16,127) ซึ่งภายในบริเวณ
ควบคุมประกอบด้วยบริเวณที่มีความหลากหลายสูง 
(hypervariable region, HV) อยู่ 2 บริเวณ (HVI และ 
HVII) และมีบริเวณ Variable Number of Tandem 
Repeats (VNTR) ขั้นอยู่ระหว่างกลาง (Figure 2) 
(Verscheure et al., 2013) 
 

 

 
 

Figure 2 Mitochondrial DNA of domestic dog and its 1,200 bp non-coding control region comprising of two 
hypervariable regions (HV-I and HV-II) separated by a Variable Number of Tandem Repeats (VNTR) region 
(Modified from Verscheure et al., 2013). 
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เนื่องจากดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียไม่เกิดรีคอมบิ
เนชัน และถ่ายทอดไปด้วยกันจากรุ่นสู่รุ่นผ่านทางเพศ
เมีย ในรูปแบบของแฮโพลไทป์ (haplotype) ดังนั้น
กา รศึ กษาต้นก า เนิ ดของ สุนั ข จึ ง อ าศั ย ห ลักการ
เปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของดีเอ็นเอไมโทคอน   
เดรียระหว่างสุนัขบ้านจากทั่วโลก และ/หรือสุนัขป่า ถ้า
รูปแบบของแฮโพลไทป์ที่ศึกษาทั้งหมดมีความคล้ายคลึง
กัน อาจสันนิษฐานได้ว่าสุนัขบ้านทั่วโลกมีต้นก าเนิด
ร่วมกัน แต่ถ้าหากรูปแบบแฮโพลไทป์ที่ศึกษามีความ
แตกต่างกันมาก แสดงว่าสุนัขบ้านในแต่ละพื้นที่ก็น่าจะมี
ต้นก าเนิดที่ต่างกัน (Klütsch and Savolainen, 2011) 
การศึกษาดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียของสุนัขบ้านเริ่มตั้งแต่ปี 
ค.ศ. 1997 โดย Vilà et al. ซึ่งเสนอว่าสุนัขบ้านมีต้น
ก าเนิดหลายครั้ง (multiple origin) จากหลายพื้นที่ทั่วโลก 
ราว 100,000 ปีที่ผ่านมา โดยสมมุติฐานนี้ได้รับการ
สนับสนุนจากผลงานวิจัยมากมาย (Lindblad-Toh et al., 
2005; Ostrander and Wayne, 2005; Vilà et al., 
2005; Morey, 2006; Zeder et al., 2006; Boyko et al., 
2009) แต่ก็มีการคัดค้ านสมมุติ ฐานดั งก ล่าว  โดย 
Savolainen et al. (2002) เสนอว่าต้นก าเนิดของสุนัข
น่าจะเกิดขึ้นเพียงครั้งเดียวเมื่อประมาณ 15,000 ปีก่อน 
ในแถบเอเชียตะวันออกเพราะเป็นบริเวณที่สุนัขบ้านมี

ความหลากหลายของดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียสูงที่สุด 
อย่างไรก็ตามสมมุติฐานทั้งสองยังไม่สามารถระบุพื้นที่
จ าเพาะซึ่งเป็นต้นก าเนิดของสุนัขบ้านได้ เนื่องจากมี
ข้อจ ากัดทั้งจ านวนตัวอย่างของสุนัขที่ศึกษา และความ
ยาวของล าดับนิวคลีโอไทด์ดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียซึ่งใช้
เพียงบริเวณควบคุมเท่านั้น ในปี ค.ศ. 2009 Pang et al. 
ไดศ้ึกษาดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียของสุนัขบ้านที่ครอบคลุม
มากที่สุด โดยสุนัขบ้านจากทั่วทั้งยูเรเซียและแอฟริกา 
จ านวน 1,543 ตัว และสุนัขบ้านจากอเมริกา จ านวน 33 
ตัว รวมทั้งสุนัขป่าอีกจ านวน 40 ตัว ด้วยการหาล าดับนิว 
คลีโอไทด์ดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียทั้งบริเวณควบคุม 
(ความยาว 582 คู่เบส) และเกือบทั่วทั้งจีโนม (ความยาว 
16,195 คู่เบส) ผลการศึกษาพบว่าสามารถแบ่งดีเอ็นเอไม
โทคอนเดรียของสุนัขออกเป็น 6 เคลดหลัก (clade) คือ A 
ถึง F (Figure 3) โดยสุนัขบ้านเกือบทั้งหมด ถูกจัดอยู่
ในเคลด A B และ C ซึ่งภายในเคลดดังกล่าวมีแฮโพล
ไทป์จ านวนทั้งหมด 14 แฮโพลไทป์ ซึ่งจะเป็นแฮโพล
ไทป์ที่พบร่วมกันในเกือบทุกประชากรที่ศึกษา จึงเรียกแฮ
โพลไทป์เหล่านี้ว่า universally occurring haplotype 
(UT) การที่พบแฮโพลไทป์เพียงไม่กี่ชนิดและมีค่าความถี่
คล้ายกันในตัวอย่างของสุนัขบ้านทั่วโลก จึงอาจอนุมาน
ว่าต้นก าเนิดของสุนัขบ้านเกิดขึ้นเพียงครั้งเดียว  

 

 
 

Figure 3 The neighbor-joining tree based on maximum likelihood showing genetic relatedness among dog  
(unlabeled) and wolf (filled circle) haplotypes, rooted by coyote (coy) sequences. There are six main 
phylogenetic clades (A–F) of dog haplotypes. Within clade A, B and C, total ten subclades based on 
minimum spanning network were identified, including six subclades (a1 to a6) of A, 2 subclades (b1 and b2) 
of B and 2 subclades (c1 and c2) of C (Modified from Pang et al., 2009). 
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เมื่อพิจารณาล าดับนิวคลีโอไทด์ของดีเอ็นเอ 
ไมโทคอนเดรียทั้งจีโนม พบว่าภายในเคลดหลัก A B และ 
C ประกอบด้วยเคลดย่อยอีก จ านวน 10 เคลดย่อย คือ 6 
2 และ 2 เคลดย่อย ในเคลด A B และ C ตามล าดับ เมื่อ
เปรียบเทียบความถี่ของ UT และจ านวนเคลดย่อยที่พบ
ภายในแต่ประชากรพบว่า ประชากรสุนัขบ้านทางตอนใต้
ของแม่น้ าแยงซีเกียง (Yangtze River) ในประเทศจีน มี
ความถี่ของ UT ต่ าที่สุดและมีจ านวนเคลดย่อยสูงที่สุด 
แสดงถึงความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงสุด ดังนั้น 
Pang et al. (2009) จึงเสนอว่าสุนัขบ้านมีถิ่นก าเนิด
บริเวณตอนใต้ของแม่น้ าแยงซีเกียง (Yangtze River) ใน
ประเทศจีน (Figure 4) จากนั้นความหลากหลายทาง
พันธุกรรมจะค่อยๆ ลดลง เมื่อเข้าสู่บริเวณเอเชียตะวันตก 
ยุโรป และแอฟริกา เมื่อเปรียบเทียบรูปแบบของความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของสุนัขบ้านกับมนุษย์มี
ลักษณะคล้ายคลึงกัน แต่มนุษย์จะมีค่าหลากหลายทาง
พันธุกรรมสูงที่สุดในแอฟริกา จึงมีการเสนอทฤษฎีอพยพ
ออกจากแอฟริกา (Out of Africa) ของมนุษย์ นอกจากนี้
การศึกษาล าดับนิวคลีโอไทด์ของดีเอ็นเอไมโทคอนเดรีย
ทั้งจีโนม ท าให้สามารถประมาณได้ว่าสุนัขบ้านมีต้น

ก าเนิดมาจากสุนัขป่า เมื่อประมาณ 5,400 ถึง 16,300 ปีที่
แล้ว โดยมีจ านวนสุนัขป่าที่เป็นต้นก าเนิดอย่างน้อย 51 ตัว 

การอพยพของสุนัขบ้านจากถิ่นก าเนิดในเอเชีย
ตะวันออกตอนใต้เข้า สู่ทวีปอื่น ได้มีรายงานจากผล
การศึกษาของ Savolainen et al. (2004) พบว่าดินโก้ 
(dingo) (Figure 5) สุนัขจรจัดที่พบในทวีปออสเตรเลีย มี
เชื้อสายทางเพศเมียร่วมกับสุนัขในเอเชียตะวันออกตอน
ใต้ จากการศึกษาดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียของสุนัขดินโก้
จ านวน 211 ตัว ในทวีปออสเตรเลีย และเปรียบเทียบกับ 
ดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียของสุนัขบ้านทั่วทุกทวีปและสุนัข
ป่า พบแฮโพลไทป์ที่ตั้งชื่อว่า A29 เป็นแฮโพลไทป์หลักที่
พบในดินโก้และสุนัขบ้านในเอเชียตะวันออก หมู่เกาะ
เอเชียตะวันออกเฉียงใต้ และอเมริกา ส่วนแฮโพลไทป์ที่
พบเฉพาะในดินโก้ อีกจ านวน 19 แฮโพลไทป์ จะเป็นแฮโพล
ไทป์ที่สืบสาย (derived haplotype) มาจาก A29 จากการ
ประมาณอายุของแฮโพลไทป์พบว่าดินโก้อพยพเข้าสู่ทวีป
ออสเตรเลียเมื่อประมาณ 5,000 ปีที่ผ่านมา สอดคล้องกับ
การอพยพของมนุษย์กลุ่มที่พูดภาษาตระกูลออสโตรนี
เชียนจากทางประเทศจีนตอนใต้เข้าสู่หมู่เกาะในเอเชีย
ตะวันออกเฉียงใต้ (Austronesion expansion) โดยอพยพ

 

 
Figure 4 mtDNA haplogroup distribution of dogs across the Old World. The proportion of individuals in bar 
chart having clades A, B, and C exhibit by blue pink and yellow, respectively. UT is the proportion of 
individuals having one of the 14 universally occurring haplotypes. UTd refers to the proportion having a UT-
derived haplotype, that is, a haplotype that is either a UT or differs by a single substitution from a UT. SC 
means the representation of the 6 nonuniversal (of the totally 10) subclades of clades A, B, and C (Modified 
from Pang et al., 2009).  
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ผ่านเกาะไต้หวัน ฟิลิปปินส์ อินโดนีเชีย ติมอร์ และเข้าสู่
ทวีปออสเตรเลียในที่สุด นอกจากสุนัขบ้านแล้ว ไก่ และ
หมู ยังมีรูปแบบของการอพยพเข้าสู่ทวีปออสเตรเลีย
เช่นเดียวกับสุนัข ซึ่งเป็นผลมาจากการอพยพของมนุษย์
นั่นเอง Savolainen et al. (2004) พบว่าในช่วงเวลาการ
อพยพ ดินโก้มีการแยกตัวจากสุนัขประชากรอื่นเป็น
ระยะเวลากว่าหลายพันปี ท าให้มีการสะสมแฮโพลไทป์ที่
จ าเพาะจ านวนมาก การศึกษาครั้งนี้ยังพบประเด็นส าคัญ 
คือสุนัขนิวกินี (the new Guinea Singing dog) ซึ่งอาศัย
อยู่ในป่าบนที่ราบสูงนิวกินีมีดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียที่อยู่
ในแฮโพลไทป์ A29 ร่วมกับดินโก้และสุนัขบ้านจากเอเชีย
ตะวันออกตอนใต้ ซึ่งผลดังกล่าวสอดคล้องกับการศึกษา
ทางด้านพฤติกรรม (Koler-Matznick et al., 2003) ดังนั้น
ทั้งดินโก้และสุนัขนิวกินีน่าจะมีต้นก าเนิดมาจากสุนัขใน
เอเชียตะวันออกตอนใต้ 

ส าหรับในบริเวณเอเชียตะวันตก Ardalan et al. 
(2011) ศึกษาดีเอ็นเอไมโทเดรียของสุนัขบ้านในเอเชีย
ตะวันตกเฉียงใต้ จ านวน 345 ตัวและเปรียบเทียบกับ    
ดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียของสุนัขบ้านทั่วโลก จ านวน 
1,556 ตัว ผลการศึกษายังยืนยันต้นก าเนิดของสุนัขบ้าน
ว่าอยู่ในบริเวณทางตอนใต้ของประเทศจีน นอกจากนี้ยัง
มีประเด็นที่ส าคัญ คือการปรากฎของแฮโพลกรุ๊ป d2 
จ านวน 4 แฮโพลไทป์ (ร้อยละ 2.6) ซึ่งจ าเพาะต่อสุนัข
บ้านแถบเอเชียตะวันตกตอนใต้ คือ working mastiffs 
(Kangal และ Torkaman) และ sighthound (Persian 
Greyhouse) และพบในสุนัขที่แอฟริกาตอนเหนือ คือ 
sighthound (Azawakh) (Figure 5) การปรากฏของแฮโพ
ลกรุ๊ป d2 นี้ไม่น่าจะเกิดจากการแยกตัวของประชากร
สุนัขในเอเชียตะวันตก เพราะถ้าเกิดเหตุการณ์ดังกล่าวจะ
ท าให้ค่าความถี่ของแฮโพลกรุ๊ป d2 มีค่าสูง ดังนั้นการพบ
แฮโพลกรุ๊ป d2 จ านวนน้อย จึงคาดว่าเกิดจากการ
ผสมผสานระหว่าง สุนัขบ้านกับสุนัขป่า  ( dog-wolf 
hybridization)  
 
กำรศึกษำดีเอ็นเอโบรำณ 

ประวัติการสืบเชื้อสายและการอพยพของสุนัข
บ้านจากถิ่นก าเนิดในเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ จะมีความ
สมบูรณ์มากยิ่งขึ้นถ้ามีการเปรียบเทียบดีเอ็นเอโบราณที่
ได้จากโครงกระดูกที่ขุดค้นพบ และดีเอ็นเอปัจจุบันของ

สุนัขบ้านและสุนัขป่า เพราะการเปรียบเทียบดีเอ็นเอ
โบราณและดีเอ็นเอปัจจุบันของสุนัขบ้านอาจท าให้ทราบ
ข้อมูลพันธุกรรมว่าสุนัขบ้านในอดีตมีแฮโพลกรุ๊ป A, B 
และ C ดังที่ปรากฎในสุนัขปัจจุบันหรือไม่ นอกจากนี้ยัง
อาจท าให้ทราบถึงพันธุกรรมของสุนัขป่าในอดีตว่าเป็น
อย่างไร เหมือนกับสุนัขป่าและสุนขับ้านในปัจจุบันหรือไม่ 
จากสมมุติฐานที่กล่าวว่าสุนัขป่าปัจจุบันมีการผสมผสาน
กับสุนัขบ้าน (Wronski and Macasero, 2008; Anderson 
et al., 2009; Iacolina et al., 2010) และการปรากฎของ
แฮโพลกรุ๊ป d2 ในสุนัขแถบเอเชียตะวันตกตอนใต้ 
(Ardalan et al., 2011) ตะวันออกกลาง และทะเลเมดิ
เตอร์เรเนียน (Klütsch et al., 2011) ซึ่งคาดว่าเกิดจาก
การผสมผสานระหว่างสุนัขบ้านกับสุนัขป่า สมมุติฐาน
ดังกล่าวจะสามารถพิสูจน์ได้เมื่อมีการศึกษาดีเอ็นเอ
โบราณของสุนัขบ้านและสุนัขป่า แต่จนกระทั่งปัจจุบัน ยัง
ไม่พบการศึกษาใดที่ระบุว่าสุนัขป่าปัจจุบัน สุนัขป่า
โบราณ และสุนัขบ้านโบราณมีแฮโพลกรุ๊ป d2 ดังนั้น
การศึกษาดีเอ็นเอโบราณจากโครงกระดูกสุนัขให้มากขึ้น
ในอนาคต จะช่วยยืนยันและชี้ให้เห็นภาพการผสมผสาน
ระหว่างสุนัขบ้านกับสุนัขป่าในอดีตได้ดียิ่งขึ้น (Flagstad 
et al., 2003; Malmström et al., 2008)  

การศึกษาต้นก าเนิดของสุนัขบ้านปัจจุบันใน
ทวีปอเมริกาเหนือมีความยากล าบาก เนื่องจากยีนพูล
ได้รับการผสมจากสุนัขบ้านในทวีปยุโรป ซึ่งเกิดจาก
อิทธิพลของการอพยพของมนุษย์จากยุโรปเข้าสู่อเมริกา 
ดังนั้นการวิเคราะห์ดีเอ็นเอของสุนัขโบราณในอเมริกาจะ
ท าให้ศึกษาต้นก า เนิดของสุนัขบ้านในอเม ริกาได้
น่าเชื่อถือมากยิ่งขึ้น (Klütsch and Savolainen, 2011)  

Leonard et al. (2002) วิเคราะห์ดีเอ็นเอไมโท
คอนเดรียของชิ้นส่วนสุนัขบ้านโบราณ จ านวน 23 ชิ้น ที่
ขุดค้นพบในแหล่งโบราณคดี ที่อะลาสก้า แมคซิโก เปรู 
และโบลิเวีย โดยเปรียบเทียบข้อมูลกับดีเอ็นเอของสุนัข
ป่าและสุนัขบ้านในปัจจุบัน พบว่าตัวอย่างสุนัขบ้าน
โบราณในอเมริกา (โลกใหม่) มีต้นก าเนิดมาจากสุนัขที่
อาศัยอยู่ในโลกเก่า เนื่องจากมีแฮโพลกรุ๊ป A, B และ C 
นอกจากนี้ Deguilloux et al., (2009) ศึกษาดีเอ็นเอของ
สุนัขบ้านโบราณและสุนัขป่าโบราณ ที่พบใน Villeneuve-
Tolosane ทางตะวันออกเฉียงใต้ของยุโรป ซึ่งมีอายุอยู่ใน
สมัยยุคหินใหม่ตอนกลาง (อายุราว 6,000 ถึง 5,800 ปีที่
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ผ่านมา) ผลการศึกษาพบว่ามีแฮโพลไทป์ที่ถูกจัดอยู่ใน 
แฮโพลกรุ๊ป C นอกจากนี้ Malmström et al. (2008) ยัง
รายงานการศึกษาตัวอย่างของสุนัขโบราณในแหล่ง
โบราณคดีที่อยู่ในสมัยหินใหม่ (อายุราว 5,300 ถึง 4,500 
ปีที่ผ่านมา) และสมัยกลาง (Medieval) (อายุราว 1,000 
ถึง 500 ปีที่ผ่านมา) ที่พบในประเทศสวีเดน พบว่าดีเอ็น
เอไมโทคอนเดรียของตัวอย่างทั้งหมดจัดในแฮโพลกรุ๊ป A 
และ C 

Verginelli et al., (2005) ได้วิเคราะห์ตัวอย่าง
โบราณของสัตว์พวกเคนิด (canid) ที่พบในประเทศอิตาลี 
จ านวน 5 ตัวอย่าง พบว่ามีจ านวน 2 ตัวอย่าง ระบุว่าเป็น
ของสุนัขโบราณที่มีอายุระหว่าง 4,110 ถึง 3,040 ปีที่ผ่าน
มา จากการวิเคราะห์ดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียพบว่าถูกจัดให้
อยู่ในแฮโพลไทป์ A และ C ตามล าดับ ส่วนที่เหลืออีก 3 
ตัวอย่าง ไม่สามารถระบุได้ว่าเป็นของสุนัขบ้านหรือสุนัขป่า 
โดย 2 ตัวอย่างสามารถประมาณอายุได้ 10,000 ปี และ
ตัวอย่างสุดท้ายมีอายุราว 15,000 ปี โดยดีเอ็นเอไมโทคอน
เดรียของ 2 ตัวอย่างแรก จัดอยู่ในแฮโพลกรุ๊ป A และ B 
และตัวอย่างสุดท้ายอยู่ในกลุ่ม C จากการศึกษาดีเอ็นเอ
โบราณที่ผ่านมาพบว่าแฮโพลกรุ๊ป A, B และ C ถือก าเนิด
ขึ้นในสุนัขบ้านโบราณแถบทวีปยุโรปและอเมริกาเหนือ 
เหมือนกับแฮโพลกรุ๊ปของสุนัขบ้านในปัจจุบัน ดังนั้นสุนัข
ในปัจจุบันและสุนัขบ้านโบราณน่าจะมีเชื้อสายเดียวกัน 
 
กำรศึกษำดีเอ็นเอของสุนัขบ้ำนในประเทศไทย 

จากผลการศึกษาของ Savolainen et al. (2004) 
ที่ระบุเส้นทางการอพยพของสุนัขบ้านจากทางตอนใต้ของ
เอเชียตะวันออกเข้าสู่ทวีปออสเตรเลียว่าสอดคล้องกับ
วัฒนธรรมของประชากรทีพู่ดภาษาตระกูลออสโตรนีเชียน 
โดยมีการอพยพผ่านทางเกาะไต้หวัน ฟิลิปปินส์ และ
อินโดนีเซีย อย่างไรก็ตามการศึกษาดังกล่าวมีข้อด้อยคือ
ไม่มีตัวอย่างสุนัขบ้านในประเทศไทย ซึ่งเป็นหนึ่งใน
หลายประเทศที่ ตั้ งอยู่ บนแผ่นดินห ลักของเอเชีย
ตะวันออกเฉียงใต้ (mainland Southeast Asia) เปรียบ 
เสมือนสะพานเชื่อมระหว่างประเทศจีนทางตอนใต้และหมู่
เกาะในประเทศอินโดนีเซีย ดังนั้นจึงอาจเป็นไปได้ว่าการ
อพยพของสุนัขอาจจะผ่านเส้นทางที่เป็นแผ่นดินหลักของ
เอเชียตะวันออกเฉียงใต้ด้วยกลุ่มคนอีกกลุ่มที่ไม่ใช่พวก
ออสโตรนีเชีย จากหลักฐานทางโบราณคดีพบว่าดินแดน

ที่ เป็นประเทศไทยในปัจจุบัน มีก ลุ่มคนเก่าแก่ที่ มี
วัฒนธรรม อาศัยอยู่ตั้ งแต่สมัยก่อนประวัติศาสตร์ 
โดยเฉพาะในช่วงเวลาสมัยหินใหม่ (อายุราว 7,000 ถึง 
5 ,000 ปีที่ผ่านมา) ซึ่ ง เป็นช่วงเวลาที่ สุนัขบ้านได้
แพร่กระจายจากทางตอนใต้ของประเทศจีนไปยังพื้นที่อื่น
ของโลก จากการขุดค้นแหล่งโบราณคดีในประเทศไทย 
พบกระดูกของสุนัข ที่แหล่งขุดค้นบ้านเชียง อ าเภอหนอง
หาน จังหวัดอุดรธานี (พลาดิสัย, 2547) แสดงถึงการ
ปรากฏของสุนัขในช่วงเวลาและสถานที่ที่อาจเป็น
ทางผ่านของสุนัขเหล่านั้นได้ ดังนั้นการศึกษาเพิ่มเติมดี
เอ็นเอของสุนัขบ้านในประเทศไทย ซึ่งมีหลากหลายสาย
พันธุ์ เช่น พันธุ์หลังอาน และพันธุ์บางแก้ว (Figure 5) จะ
สามารถช่วยให้การสืบประวัติทางเชื้อสายและการอพยพ
ของสุนัขมีความสมบูรณ์มากยิ่งขึ้น  
 

บทสรุป 
 จากการศึกษาดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียของสุนัข
บ้าน พบว่าสุนัขบ้านมีถิ่นก าเนิดในแถบเอเชียตะวันออก
เฉียงใต้ เมื่อประมาณ 10,000 ถึง 16,000 ปีที่ผ่านมา ผล
การศึกษาดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียของสุนัขโบราณพบแฮโพ
ลกรุ๊ปทั้ง A, B และ C เหมือนกับที่พบในสุนัขบ้านปัจจุบัน 
แสดงถึงการมีเชื้อสายเดียวกัน นอกจากนี้ยังพบว่าจ านวน
สุนัขป่าที่เป็นต้นก าเนิดของสุนัขบ้าน มีอย่างน้อย 50 ตัว 
อย่ างไรก็ตามผลการศึกษาจากนักโบราณคดีและ
นักวิทยาศาสตร์อีกกลุ่ม ระบุว่าถิ่นก าเนิดของสุนัขบ้านอาจ
อยู่บริเวณตะวันออกกลาง และ ยุโรป แต่การศึกษาเหล่านี้
ยังไม่สมบูรณ์ เน่ืองจากไม่มีตัวอย่างของสุนัขจากบริเวณ
เอเชียตะวันออกเฉียงใต้ และปัญหาการระบุซากฟอสซิล
ของสุนัขโบราณ แม้ว่าการศึกษาจากพหุสาขาวิชาเพื่อ
ติดตามต้นก าเนิดของสุนัขบ้านยั งคงไม่ชัดเจน แต่
การศึกษาล่าสุดโดยอาศัยดเีอ็นเอไมโทคอน  เดรีย สามารถ
อนุมานว่าสุนัขบ้านมีถิ่นก าเนิดอยู่ ในเบริเวณเอเชีย
ตะวันออกเฉียงใต้ การศึกษาพันธุกรรมของสุนัขบ้านจาก
ตัวอย่างสุนัขที่มากขึ้นจากทุกพื้นที่ทั่วโลกและทุกสายพันธุ์ 
ด้วยเครื่องหมายทางพันธุกรรมหลากหลายรูปแบบ ทั้งที่มี
การถ่ายทอดผ่านทางเพศผู้ เช่น ล าดับเบสบนโครโมโซม
วาย และที่มีการถ่ายทอดผ่านทางเพศผู้และเพศเมีย เช่น 
สนิปบนออโตโซม จะช่วยท าให้เข้าใจต้นก าเนิดและการ
อพยพของสุนัขบ้านจะมีความสมบูรณ์มากยิ่งขึ้นต่อไป  
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Figure 5 The domestic dogs (Canis familiaris). (a) the working mastiffs (Kangal) (http://en.wikipedia.org/wiki/ 
Kangal_dog#mediaviewer/File:Kral_jrrrrrrrrrrrrrrrrrrrr.jpg) (b) the sighthound (Persian Greyhouse) (http://en.wikipedia.org/ 
wiki/Saluki#mediaviewer/File:Chart_perski_f444.jpg) (c) the sightound (Azawakh) (http://en.wikipedia.org/wiki/ 
Azawakh#mediaviewer/File:Azawakh_bitch_Shira-tb.jpg) (d) the dingo (http://en.wikipedia.org/wiki/Dingo# 
mediaviewer/File:Dingo_walking.jpg) (e) the Thai Ridgeback (Image courtesy of Wibhu Kutanan) (f) the Thai 
Bangkaew (Image courtesy of Wibhu Kutanan). 
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