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บทคดัย่อ 
 ชาวเขมรเป็นกลุ่มชนดัง้เดมิที่อาศยัอยู่ใน
พืน้ทีภ่าคตะวนัออกเฉียงเหนือ ภาษาของชาวเขมร
ถูกจัดอยู่ ในตระกูลภาษากลุ่มย่อยมอญ-เขมร 
เช่นเดยีวกบัประชากรดัง้เดมิมอญ-เขมรกลุ่มอื่นใน
ประเทศไทย เช่น ชาวละวา้ ชาวพล่าง ชาวขมุ และ
ชาวถิน่ จนถงึปจัจุบนัยงัไม่มรีายงานโครงสรา้งทาง
พันธุกรรม ของชาวเขมรในพื้นที่ภาคตะวันออก                                              
เฉียงเหนือ ดังนัน้งานวิจยันี้จึงวิเคราะห์ความผัน
แปรของดเีอน็เอไมโทคอนเดรยี บรเิวณ HVR-I ของ
ชาว เขมร  จังหวัดสุ รินทร์  เพื่ อ ศึกษาความ
หลากหลายและโครงสร้างทางพนัธุกรรม รวมถึง
ความสัมพันธ์ทางเชื้อสายระหว่างประชากรชาว
เขมร กบัประชากรอื่นที่ใช้เปรยีบเทยีบจ านวน 31 
ประชากร (14 ประชากรทีพ่ดูภาษามอญ-เขมร และ 
17 ประชากรทีพู่ดภาษาไท-กระได) ผลการศกึษา
พบความหลากหลายของแฮโพลไทป์ (0.9444 ± 
0.0278) และความหลากหลายนิวคลโีอไทด์ (0.0127 

 

± 0.0068) ของชาวเขมรมคี่าสูง ผลระยะห่างทาง
พนัธุกรรมระบุว่า ชาวเขมรมคีวามสมัพนัธท์างเชื้อ
สายใกล้ชิด กบัชาวถิ่นกลุ่มย่อยปรยัมากที่สุด ผล
ของแผนภูมิ MDS แสดงถึงความแตกต่างทาง
พันธุกรรมของประชากรที่พูดภาษามอญ-เขมร
ด้วยกัน และระหว่างประชากรที่พูดภาษามอญ-
เขมร กับประชากรที่พูดภาษาไท-กระได ผลการ
วิเคราะห์ AMOVA และแผนภูมิต้นไม้แบบ NJ 
แสดงถงึอทิธพิลของภาษาพูดที ่มต่ีอโครงสรา้งทาง
พนัธุกรรมของประชากรที่พูดภาษามอญ-เขมร ซึ่ง
อาจเกดิจากการมบีรรพบุรุษร่วมกนัในอดตี 
 
ABSTRACT 
 The Khmer was recognized as the 
local inhabitant in the Northeast of Thailand. 
Khmer language was classified to Mon-Khmer 
sub-family, which is linguistically similar to 
languages of other local Mon-Khmer speaking 
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groups in Thailand, e.g., Lawa, Palaung, 
Khamu and H’tin. Hitherto, genetic structure of 
the Khmer in Northeastern Thailand has not 
been reported yet.  Thus, this study analyses 
mtDNA-HVR-I variation of the Khmer from 
Surin province in order to determine genetic 
diversity and genetic structure of the Khmer. 
Moreover, genetic affinity between the Khmer 
and other 31 compared populations (14 Mon- 
Khmer speaking populations and 17 Tai-Kadai 
speaking populations) was investigated. The 
results showed that haplotype diversity (0.9444 
± 0.0278) and nucleotide diversity (0.0127 ± 
0.0068) of the Khmer were high. Genetic 
distance result indicated that the Khmer are 
most closely related to the H’tin, subgroup 
Pray, from Nan Province. MDS result revealed 
genetic differentiation among the Mon-Khmer 
speaking populations as well as between the 
Mon-Khmer speaking populations and the Tai-
Kadai speaking populations. AMOVA and NJ 
tree analyses exhibited the influence of 
language to genetic structure of the Mon-Khmer 
speaking population, suggesting their shared 
common ancestors.  
 
ค าส าคญั : ความผนัแปรของดเีอน็เอไมโทคอนเดรยี, ชาว
เขมร, โครงสรา้งทางพนัธุกรรม 
Keywords: mitochondrial DNA variation, the 
Khmer, genetic structure 
 

บทน า 
ดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียเป็นเครื่องหมาย

ทางพนัธุกรรม ทีน่ิยมน ามาประยุกต์ใช้ในงานด้าน
พันธุ ศ าสตร์ปร ะชากรและนิ ติวิทยาศาสตร ์

การศกึษาความผนัแปรของดเีอน็เอไมโทคอนเดรยี
ในประเทศไทยส่วนใหญ่ จะจ ากัดอยู่ในบริเวณ
ภาคเหนือ แต่ในภาคตะวันออกเฉียงเหนือซึ่งมี
ความหลากหลายของประชากรสูงเช่นกัน กลับมี
รายงานการศึกษาความผนัแปรของดีเอน็เอไมโท
คอนเดรยีเพยีง 4 ประชากรเท่านัน้ คอื ผูไ้ท ชาว
บน ไทยขอนแก่น และไทยโคราช (Fucharoen et 
al., 2001; Lertrit et al., 2008) กลุ่มชาตพินัธุท์ี่
อาศัยอยู่ในภาคตะวันออกเฉียงเหนือปจัจุบันมี
ประมาณ 20 กลุ่ม แบ่งเป็น 2 กลุ่มหลกัตามภาษา
พูด คือ กลุ่มประชากรที่พูดภาษากลุ่มย่อยมอญ-
เขมร (Mon-Khmer language subfamily) และ 
กลุ่มประชากรที่พูดภาษากลุ่มย่อยไท-กระได (Tai-
Kadai language subfamily) ชาวเขมรเป็นกลุ่มชน
กลุ่มแรกทีค่รอบครองดนิแดนแห่งนี้ ก่อนทีช่าวมอญ 
ชาวสว่ย และประชากรทีพ่ดูภาษาไท-กระไดกลุ่มอื่น 
จะอพยพโยกยา้ยมาตัง้ถิน่ฐาน จนถงึปจัจุบนัยงัไม่มี
รายงานความผนัแปรของดีเอ็นเอไมโทคอนเดรีย
ของชาวเขมร ในพื้นที่ภาคตะวันออกเฉียงเหนือ 
ดงันัน้งานวิจัยครัง้นี้จึงมีวัตถุประสงค์ เพื่อศึกษา
ความผันแปรของดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียใน
ประชากรชาวเขมร ทีอ่าศยัอยู่ในจงัหวดัสรุนิทร ์เพื่อ
สรา้งฐานขอ้มูลดเีอน็เอไมโทคอนเดรยีในประชากร
ภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ และศกึษาโครงสรา้งทาง
พนัธุกรรม และความสมัพนัธ์ทางเชื้อสายระหว่าง
ประชากรของชาวเขมร และประชากรอื่นทีอ่าศยัอยู่
ในประเทศไทย 

 

อปุกรณ์และวิธีการ 
กลุ่มตวัอย่าง 

ตวัอย่างชาวเขมรในการศกึษาครัง้นี้ จาก
บา้นสนบ ต าบลดม อ าเภอสงัขะ จงัหวดัสุรนิทร ์ท า
การสมัภาษณ์ประวตัิ เช่น ภาษา และประวตัิชาติ
พนัธุข์องครอบครวั จากนัน้จงึเกบ็ตวัอย่างเยื่อบุขา้ง
แกม้จากอาสาสมคัรชาวเขมร (เขมร1) ที่มสีุขภาพ
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แขง็แรง อายุ 20-60 ปี และไม่เป็นญาตพิี่น้องกนั 
อย่างน้อย 2 ชัว่รุ่น จ านวน 36 คน (ชาย 16 คน 
และหญงิ 20 คน) โครงการวจิยันี้ไดผ้่านการอนุมตัิ
จากคณะกรรมการจริยธรรมการวิจัยในมนุษย ์
มหาวทิยาลยัขอนแก่น (รหสัโครงการ HE552167)  
 

การหาล าดบัเบสของดีเอน็เอไมโทคอนเดรียบริ
เวณ HVR-1 

น าตวัอย่างเยื่อบุขา้งแกม้ทีไ่ดม้าสกดัดเีอน็
เอดว้ยชุดน ้ายา Gentra Puregene Buccal Cell kit 
(Qiagen, Germany) เพิม่ปรมิาณดเีอน็เอไมโทคอน
เดรยีบรเิวณ D-loop ดว้ยปฏกิริยิาลกูโซ่พอลเิมอเรส
โดยใช้คู่ไพรเมอร์ LLmt-A: 15704-CATAGCCA 
ATCACTTTATTG-15723 และ LHmt-E: 430-CTG 
TTAAAAGTGCATACCGCC-410 (Schurr et al., 
1999) จากนัน้ตรวจสอบผลผลติจากการท าปฏกิริยิา
ลกูโซ่พอลเีมอเรส ดว้ยเทคนิคอะกาโรสเจลอเิลก็โทร
โฟรีซิส ส่งผลผลิตที่ได้ไปหาล าดับเบส บริเวณ 
HVR-1 ทีบ่รษิทั Macrogen ประเทศเกาหลใีต้ โดย
ใช้คู่ไพรเมอร์ SeqLmt-A: 15897-GTATAAACT 
AATACACCAGTCTTGT-15921 และ SeqHmt-E: 
100-CAGCGTCTCGCAATGCTATCGCGTG-76 
(Kampuansai et al., 2007)  
 
การวิเคราะหข์้อมูล 

น าผลของล าดบัเบสที่ได้ทัง้สาย forward 
และ reverse มาเขา้คู่กนัดว้ยโปรแกรม SeqScape 
v.2.7 (Applied Biosystem, Foster City, CA) 
จากนัน้วิเคราะห์หาต าแหน่งที่มีความผันแปรของ
เบส (polymorphic site) โดยเทยีบกบัล าดบัเบส
อ้างอิง (Revised Cambridge Reference 
Sequence) (Andrew et al., 1999) ดว้ยโปรแกรม 
DnaSP v.5 (Librado and Rozas, 2009) ค านวณ
ความหลากหลายของแฮโพลไทป์ (haplotype 
diversity, h) และความหลากหลายของนิวคลโีอไทด ์

(nucleotide diversity, π) ด้วยโปรแกรม 
ARLEQUIN v.3.5 (Excoffier and Lischer, 2010) 
รวบรวมขอ้มูลดเีอน็เอไมโทคอนเดรยีของประชากร
ทีจ่ะใช้เปรยีบเทยีบ ซึง่เคยมรีายงานมาก่อนหน้านี้ 
จ านวนทัง้หมด 31 ประชากร ประกอบด้วย
ประชากรที่พูดภาษามอญเขมร จ านวน 14 
ประชากร และประชากรที่พูดภาษาไท-กระได 
จ านวน 17 ประชากร (Table 1) ค านวณระยะห่าง
ทา งพันธุ ก ร รมร ะหว่ า ง ป ร ะชาก ร  (pairwise 
difference, Fst) และวิเคราะห์โครงสร้างทาง
พนัธุกรรมดว้ยวธิ ีAnalysis of Molecular Variance 
(AMOVA) (Excoffier et al., 1992) ดว้ยโปรแกรม 
ARLEQUIN v.3.5 น าระยะห่างทางพนัธุกรรมมา
สร้างเป็นแผนภูม ิ2D multidimensional scaling 
(2D-MDS) ด้วยโปรแกรม STATISTICA v.10 
(Statsoft Ltd.) และแผนภูมติ้นไม้แบบ neighbor 
joining (NJ) ดว้ยโปรแกรม MEGA 5.0 (Tamura et 
al., 2007) 

 

ผลการทดลองและวิจารณ์ 
จากการศกึษาล าดบัเบสดีเอ็นเอไมโทคอน

เดรยี บรเิวณ HVR-I ความยาว 561 คู่เบส (ต าแหน่ง
ที ่16001 ถงึ 16561) ในประชากรชาวเขมร1 จ านวน 
36 คน พบแฮโพลไทป์ทีต่่างกนัทัง้หมด 24 แบบ ซึง่
เกิดจากต าแหน่งที่มีความผันแปรของเบส 40 
ต าแหน่ง (Figure 1) ค่าความหลากหลายของแฮโพล
ไทป์ และความหลากหลายนิวคลีโอไทด์ เท่ากับ 
0.9444 ± 0.0278 และ 0.0127 ± 0.0068 ตามล าดบั 
ค่าทัง้สองมีค่าสูงอยู่ในช่วงเดียวกับประชากรที่พูด
ภาษามอญ-เขมรกลุ่มอื่นทีเ่คยมรีายงานมาก่อนหน้านี้ 
(Kutanan et al., 2011a) 

ในการเปรียบเทียบความสมัพันธ์ระหว่าง
ประชากร จะใช้ล าดับเบสดีเอ็นเอไมโทคอนเดรีย 
บรเิวณ HVR-1 เพยีง 336 คู่เบส (ต าแหน่งที่ 16024 
ถงึ 16383) เมื่อวเิคราะห์ผลระยะห่างทางพนัธุกรรม 
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Table 1 General information of the studied Khmer population and compared populations. 
Populations Linguistic sub-

family 
Location 

(Province, Thailand) 
Sample size References Fst* 

Khmer1 Mon-Khmer Surin 36 Present study - 
Chong Mon-Khmer Chantaburi 25 Fucharoen et al., 2001 0.2219  

Laosong Tai-Kadai Supanburi 25 Fucharoen et al., 2001 0.1936  
Phutai Tai-Kadai Mukdahan 25 Fucharoen et al., 2001 0.0859  
Thai1 Tai-Kadai Chiang Mai 30 Fucharoen et al., 2001 0.1008  
Thai2 Tai-Kadai Khon Kaen 44 Fucharoen et al., 2001 0.1281  
Khuen Tai-Kadai Chiang Mai 60 Kampuansai et al., 2007 0.1702  
Lue1 Tai-Kadai Nan 51 Kampuansai et al., 2007 0.1806  
Lue2 Tai-Kadai Nan 44 Kampuansai et al., 2007 0.1966  
Lue3 Tai-Kadai Chiang Rai 50 Kampuansai et al., 2007 0.1567  
Lue4 Tai-Kadai Chiang Mai 46 Kampuansai et al., 2007 0.1975  
Yuan1 Tai-Kadai Chiang Mai 39 Kampuansai et al., 2007 0.155  
Yuan2 Tai-Kadai Chiang Mai 50 Kampuansai et al., 2007 0.1515  
Yuan3 Tai-Kadai Lamphun, 50 Kampuansai et al., 2007 0.1834  
Yuan4 Tai-Kadai Saraburi 44 Kampuansai et al., 2007 0.2142  
Yong Tai-Kadai Lamphun 62 Kampuansai et al., 2007 0.1147  

Khmer2 Mon-Khmer Chantaburi (Thailand-
Cambodia border ) 

22 Lertrit et al., 2008 
0.0953  

Chaobon Mon-Khmer Nakhorn-Ratchasima 20 Lertrit et al., 2008 0.2138  
Thai3 Tai-Kadai Nakhorn-Ratchasima 32 Lertrit et al., 2008 0.1129  
Laos Tai-Kadai Laos 213 Bodner et al., 2011 0.114  

Lawa1 Mon-Khmer Mae Hong Son 46 Kutanan et al., 2011a 0.1606  
Lawa2 Mon-Khmer Chiang Mai 50 Kutanan et al., 2011a 0.1513  
Mon Mon-Khmer Lamphun 41 Kutanan et al., 2011a 0.1536  

Paluang Mon-Khmer Chiang Mai 51 Kutanan et al., 2011a 0.2041  
Blang1 Mon-Khmer Chiang Rai 38 Kutanan et al., 2011a 0.1431  
Blang2 Mon-Khmer Chiang Rai 45 Kutanan et al., 2011a 0.0815  

H’tin1 (Mal) Mon-Khmer Nan 37 Kutanan et al., 2011a 0.2524  
H’tin2 (Pray) Mon-Khmer Nan 25 Kutanan et al., 2011a 0.0531 
H’tin3 (Pray) Mon-Khmer Nan 38 Kutanan et al., 2011a 0.0394  

Shan Tai-Kadai Mae Hong Son 43 Kutanan et al., 2011b 0.0939  
Khamu Mon-Khmer Nan 39 Kampuansai et al., 2012 0.1225  
Lawa3 Mon-Khmer Mae Hong Son 41 Kampuansai et al., 2013 0.1848  

* genetic distance value (Fst) between the Khmer1 and each population 
Bold numbers indicate statistical significance at P < 0.01 
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Figure 1 Nucleotide differences in the 24 distinct haplotypes of mtDNA HVR-I. Presented are 
nucleotides at 40 polymorphic sites based on a comparison of 561-bp in the Revised Cambridge 
Reference Sequence, illustrated below the order for polymorphic sites. For other 24 haplotypes, 
only differences from the Revised Cambridge Reference Sequence are shown. The number of 
individuals which are found in each haplotype is presented in Arabic numerals on the right. 

 
(Fst) ในแต่ละคู่ระหว่างประชากรชาวเขมร 1 กบั
ประชากรอื่นที่ใช้เปรยีบเทยีบ พบว่า ชาวเขมร1 มี
ระยะห่างทางพนัธุกรรมแตกต่างจากประชากรอื่นที่
ใชเ้ปรยีบเทยีบอย่างมนีัยส าคญั (P < 0.01) ยกเวน้
กบัประชากรชาวถิน่ กลุ่มย่อยปรยั (ถิน่2 และ ถิน่3) 
ซึง่แตกต่างอย่างไม่มนีัยส าคญั (Table 1) เมื่อน า
เมทรกิซข์อง Fst มาสรา้งเป็นแผนภูม ิMDS (Figure 
2) เพื่อหาความสัมพันธ์ทางเชื้อสายระหว่าง
ประชากร พบประเดน็ส าคญั 3 ประเดน็ คอื (1) ชาว
เขมร1 มีความแตกต่างทางพันธุกรรม (genetic 
differentiation) จากประชากรอื่นทีใ่ชเ้ปรยีบเทยีบ
อย่างมาก สังเกตจากสัญลักษณ์ต าแหน่งของ
ประชากร () ซึง่อยู่โดดเดีย่วทางดา้นขวามอืบน
แผนภูม ิMDS (2) ชาวเขมร1 มคีวามใกลช้ดิทาง

พนัธุกรรมกบัประชากรชาวถิน่2 และ ชาวถิน่3 มาก
ทีสุ่ด และ (3) ประชากรทีพู่ดภาษามอญ-เขมร ทีใ่ช้
เปรยีบเทยีบทัง้หมดมพีนัธุกรรมทีแ่ตกต่างกนัอย่าง
ชดัเจน สงัเกตจากการกระจายตวัที่ห่างกนั และอยู่
บรเิวณขอบของแผนภูม ิMDS ในขณะทีป่ระชากรที่
พูดภาษาไท-กระได จะมีพันธุกรรมที่ใกล้ชิดกัน
มากกว่า ประชากรที่พูดภาษามอญ-เขมร แสดงให้
เหน็จากการมตี าแหน่งบนแผนภูม ิMDS ที่อยู่ใกล้
กนับรเิวณตรงกลางของแผนภูม ิMDS ในขณะทีผ่ล
ของแผนภูมติน้ไมแ้บบ NJ (Figure 3) พบว่ามคีวาม
สอดคลอ้งกบัผลของแผนภูม ิMDS คอื ชาวเขมร1 มี
ความใกล้ชิดทางพนัธุกรรมกบัประชากรชาวถิ่น2 
และ ชาวถิน่3 มากทีส่ดุ และนอกจากนี้ยงัพบว่าชาว
เขมร1 ชาวถิ่น2 ชาวถิ่น3 ชาวขมุ และ ชาว
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Figure 2 Multidimensional scaling scatter plot (MDS) based on Fst distance of the studied Khmer 
population () and 31 compared populations ( Mon-Khmer speaking populations and  Tai-
Kadai speaking populations)  

 
พล่าง2 ถูกจดัอยู่ในกิง่กา้นสาขาเดยีวกนั ซึง่ทัง้ 5 
ประชากร มีภาษาพูดถูกจดัอยู่ในกลุ่มย่อยตระกูล
มอญ-เขมรแสดงถึงความสมัพนัธ์ระหว่างภาษาพูด
และพนัธุกรรม 

เมื่อวเิคราะห์ AMOVA (Table 2) โดย
พิจารณาค่าความผันแปรทางพันธุกรรมระหว่าง
ประชากรรวมทัง้หมด มีค่าเป็นร้อยละ 7.25 ซึ่ง
มากกว่าค่าความผันแปรทางพันธุกรรมระหว่าง
ประชากรในประชากรทีพู่ดภาษาไท-กระได (รอ้ยละ 
3.80) แต่น้อยกว่ากลุ่มของประชากรที่พูดภาษา
มอญ-เขมร (ร้อยละ 12.34) แสดงให้เหน็ถึงการมี
โครงสร้างทางพนัธุกรรมที่แตกต่างกนัอย่างมากใน
ประชากรทีพ่ดูภาษามอญ-เขมร และการมโีครงสรา้ง
ทางพนัธุกรรมทีค่ลา้ยกนัในประชากรทีพ่ดูภาษาไท-
กระได สอดคลอ้งกบัผลของแผนภูม ิMDS (Figure 
2) และเมื่อแบ่งประชากรเป็นสองกลุ่มตามตระกูล
ย่อยของภาษา พบว่าค่าความผนัแปรทางพนัธุกรรม

ระหว่างกลุ่มประชากร เท่ากบั รอ้ยละ 0.85 (P = 
0.0000) แสดงถงึความแตกต่างอย่างมนียัส าคญัของ
ประชากรระหว่างตระกูลย่อยของภาษา และ
สอดคลอ้งกบัผลของแผนภูมติ้นไมแ้บบ NJ (Figure 
3) 

โดยทัว่ไปในประชากรมนุษย ์ปจัจยัทีส่่งผล
ต่อโครงสร้างทางพันธุกรรม คือ แรงผลักดันทาง
ววิฒันาการ (evolutionary force) เช่น การกลายพนัธุ ์
เจเนติกดริฟท์ การอพยพ และการคดัเลอืก เป็นต้น 
นอกจากน้ี ปจัจัยทางด้านภูมิศาสตร์ก็ส่งผลต่อ
โครงสรา้งทางพนัธุกรรมของประชากรมากเช่นกนั ซึง่
เป็นไปตามโมเดลของการแบ่งแยกทางภูมิศาสตร ์
(isolation-by-distance) กล่าวคือระยะห่างทาง
พันธุกรรมระหว่างประชากร จะแปรผันตรงกับ
ระยะห่างทางภูมศิาสตร ์(Nettle and Harris, 2003) 
อย่ างไรก็ตามในบางกรณี ทัง้แรงผลักดันทาง
ววิฒันาการและภูมศิาสตร์ อาจจะมผีลต่อโครงสร้าง
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Figure 3 Neighbor joining tree (NJ) based on 
Fst distance of the studied Khmer population 
() and 31 compared populations ( Mon-
Khmer speaking populations and  Tai-Kadai 
speaking populations) 
 

ทางพนัธุกรรมของประชากร น้อยกว่าปจัจยัทาง
ภาษาพูด จากผลการศึกษาก่อนหน้านี้ของกลุ่ม
ผู้วิจยั ที่ศึกษาประชากรที่อาศยัอยู่ภาคเหนือของ
ประเทศไทย พบว่าภาษาพูดและวัฒนธรรมมี
ความสัมพันธ์กับโครงสร้างทางพันธุกรรมของ
ประชากร มากกว่าปจัจยัทางภูมศิาสตร์ (Kutanan 
et al., 2011a) ในงานวจิยันี้ผลของแผนภูม ิMDS 
(Figure 2) แผนภูมติ้นไมแ้บบ NJ (Figure 3) และ 
ผลการวเิคราะห์ AMOVA (Table 2) แสดงถึง
ความสมัพนัธ์ระหว่างพนัธุกรรมและภาษาพูดของ
ประชากรทีอ่าศยัอยู่ในประเทศไทย การทีช่าวเขมร 
จงัหวดัสุรนิทร์ มคีวามสมัพนัธ์ทางเชื้อสายใกล้ชิด
กบัชาวถิน่กลุ่มย่อยปรยัมากทีส่ดุ น่าจะเกดิจากการ
มีบรรพบุรุษร่วมกันในอดีต ซึ่งสอดคล้องกับ
สมมุตฐิานของ Sokal (1998) และเมื่อพจิารณาการ
ตัง้ถิ่นฐานของชาวเขมร และชาวถิ่นกลุ่มย่อยปรยั
อยู่ห่างกันมาก แสดงถึงการไม่มีความสัมพันธ์
ระหว่างปจัจัยทางภูมิศาสตร์ และโครงสร้างทาง
พันธุกรรมในประชากรที่ศึกษา อย่างไรก็ตาม
การศึกษาครัง้นี้อาศัยเครื่องหมายทางพนัธุกรรม
เพียงชนิดเดียวเท่านัน้ ในอนาคตการวิเคราะห์
เครื่องหมายทางพันธุกรรมชนิดอื่น จึงมีความ

Table 2 Results of Analysis of Molecular Variance (AMOVA) 
Groups  

No. of 
groups 

 
No. of 

populations 

Variance (%) Φst Φsc Φct 
Within 

population 
Among 

populations 
within group 

Among 
groups 

All samples 1 32 92.75 7.25  0.0725   
Tai-Kadai 1 17 96.20 3.80  0.0379   

Mon-Khmer 1 15 87.66 12.34  0.1233   
Tai-Kadai / 
Mon-Khmer 

2 32 92.35 6.80 0.85 0.0765 0.0686 0.0085 

Bold numbers indicate statistical significance at P < 0.0001 
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จ าเป็นในการศกึษาโครงสร้างทางพนัธุกรรม และ
สร้างฐานข้อมูลนิติวิทยาศาสตร์ของประชากร ใน
ภาคตะวนัออกเฉียงเหนือใหส้มบรูณ์มากยิง่ขึน้ 
 

สรปุผลการทดลอง 
การวเิคราะห์ความผนัแปรของดเีอน็เอไม

โทคอนเดรยีในประชากรชาวเขมร พบว่าชาวเขมรมี
ค่าความหลากหลายทางพนัธุกรรมค่อนขา้งสูง อยู่
ในช่วงเดยีวกบัประชากรทีพ่ดูภาษามอญ-เขมรกลุ่ม
อื่นในประเทศไทย ชาวเขมรมคีวามใกลช้ดิทางเชื้อ
สายกับชาวถิ่นกลุ่มย่อยปรัยมากที่สุด แสดงถึง
ความสอดคลอ้งกนัระหว่างพนัธุกรรมและภาษาพูด 
ซึ่งอาจเกิดจากการมีบรรพบุรุษร่วมกันในอดีต 
งานวจิยันี้ยงัรายงานต าแหน่งที่มคีวามผนัแปรของ
เบส ซึ่งเป็นการสร้างฐานขอ้มูลดเีอ็นเอไมโทคอน 
เดรยีในประชากรภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ เพื่ออาจ
น าไปประยุกต์ใช้ในงานด้านนิติวิทยาศาสตร์ใน
อนาคต 
 

กิตติกรรมประกาศ 
 คณะผู้วิจ ัยขอขอบคุณอาสาสมัครและ
ผู้ใหญ่บ้านชาวเขมร บ้านสนบ ต าบลดม อ าเภอ
สังขะ จังหวัดสุรินทร์ ที่ เสียสละเวลาเข้าร่วม
โครงการวิจัย งานวิจัยนี้ได้รับการสนับสนุนจาก
ทุนอุดหนุนการวิจัย  ประ เภทอุดหนุนทั ว่ ไป 
มหาวทิยาลยัขอนแก่น ประจ าปีงบประมาณ 2556 
(รหสัโครงการ 563802) 
 

เอกสารอ้างอิง 
Andrew M, Kubacka I, Chinnery F, Lightowlers 

N, Turnbull M and Howell N (1999) 
Reanalysis and revision of the Cambridge 
reference sequence for human mito 
chondrial DNA. Nature Genet 23: 147.

 

Bodner M, Zimmermann B, Röck A, Kloss-
Brandstätter A, Horst D., Horst B., 
Sengchanh S., Sanguansermsri T,  Horst J, 
Krämer T, Schneider PM and Parson W 
(2011) Southeast Asian diversity: first 
insights into the complex mtDNA structure 
of Laos. BMC Evol Biol 11: 49. 

Excoffier L and Lischer L (2010) Arlequin suite 
ver 3.5: A new series of programs to 
perform population genetics analyses under 
Linux and Windows. Mol Eco Res 10: 564–
567. 

Excoffier L, Smouse P and Wuattro J (1992) 
Analysis of molecular variance inferred from 
metric distance among DNA haplotypes: 
application to human mitochondrial DNA 
restriction data. Genetics 131: 479–491. 

Fucharoen G, Fucharoen S and Horai S (2001) 
Mitochondrial DNA polymorphisms in 
Thailand. J Hum Genet 6: 115–125. 

Kampuansai J, Bertoelle G, Castri L, Nakbun 
luang S, Seielsted M and Kangwanpong K 
(2007) Mitochondrial DNA variation of Tai 
speaking people in Northern Thailand. 
ScienceAsia 33: 443–448.  

Kampuansai J, Kutanan W, Phupanitcharoenkul 
S and Kangwanpong D (2012) A suggested 
Khmuic origin of the hunter-gatherer Mlabri 
in northern Thailand: evidence from 
maternal DNA lineages. Thai J Genet 5: 
203–215. 

Kampuansai J, Meethong S and Kutanan W 
(2013) The role of founder effect on genetic 
structure of the Lawa in Mae Hong Son

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Bodner%20M%5Bauth%5D
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Zimmermann%20B%5Bauth%5D
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=R%26%23x000f6%3Bck%20A%5Bauth%5D
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Kloss-Brandst%26%23x000e4%3Btter%20A%5Bauth%5D
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Kloss-Brandst%26%23x000e4%3Btter%20A%5Bauth%5D
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Horst%20D%5Bauth%5D
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Horst%20B%5Bauth%5D
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Sengchanh%20S%5Bauth%5D
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Sanguansermsri%20T%5Bauth%5D
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Horst%20J%5Bauth%5D
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Kr%26%23x000e4%3Bmer%20T%5Bauth%5D


 48   Thai J. Genet. 2013, 6(1) : 40-48                               พชิชาภา บุญโสดา และคณะ 

 province. KKU Res J (in press). 
Kutanan W, Kampuansai J, Fuselli S, 

Nakbunlung S, Seielstad M, Bertorelle G 
and Kangwanpong D (2011a) Genetic 
structure of the Mon-Khmer speaking 
groups and their affinity to the neighbouring 
Tai populations in Northern Thailand. BMC 
Genet 12: 56. 

Kutanan W, Kampuansai J, Srikummool M and 
Kangwanpong D (2011b) Mitochondrial DNA 
diversity of the Shan in Mae Hong Son, 
Thailand. Proceeding of 17th National 
Genetics Conference. 7-9 April 2011, 
Chiang Mai, Thailand. pp. 63–66. 

Lertrit P, Poolsuwan S, Thosarat R, 
Sanpachudayan T, Boonyarit H, Chinpaisal 
C and Suktitipat B (2008) Genetic history of 
Southeast Asian populations as revealed by 

ancient and modern human mitochondrial 
DNA analysis. Am J Phys Anthropol 137: 
425–440. 

Librado P and Rozas J (2009) DnaSP v5: A 
software for comprehensive analysis of DNA 
polymorphism data. Bioinformatics 25: 
1451–1452. 

Nettle, D. and Harris L (2003) Genetic and 
linguistic affinities between human 
populations in Eurasia and West Africa. 
Hum Biol 75: 331–344. 

Sokal RR (1998) Genetic, geographic, and 
linguistic distances in Europe. Proc Natl 
Acad Sci USA 85: 1722–1726.  

Tamura K, Dudley J, Nei M and Kumar S 
(2007) MEGA4: Molecular Evolutionary 
Genetics Analysis (MEGA) software version 
4.0. Mol Biol Evol 24: 1596–1599. 

 


