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 ภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทยหรอืภาคอสีาน มอีาณาเขตตดิต่อกบัประเทศลาวและ
กมัพชูา และมรีะยะทางไม่ไกลจากประเทศเวยีดนาม  จงึท าใหด้นิแดนแห่งนี้เป็นเสน้ทางการอพยพของ
กลุ่มชาตพินัธุท์ีห่ลากหลายตัง้แต่อดตี  ทัง้กลุ่มชาตพินัธุท์ีพ่ดูภาษาตระกูลออสโคตรเอเชยีตคิ เช่น มอญ 
เขมร ส่วย ชาวบน และโส้ เป็นต้น และกลุ่มชาตพินัธุ์ที่พูดภาษาตระกูลไท-กะได เช่น ผู้ไท ไทญ้อ ไท
แสก กะเลงิ และลาวอสีาน   ภาคอสีานสามารถแบ่งเป็น 2 ส่วนตามลกัษณะทางภมูศิาสตร ์คอืแอ่งทีร่าบ
สกลนครและแอ่งที่ราบโคราช   งานวจิยัทางด้านพนัธุศาสตรป์ระชากรก่อนหน้านี้ ได้แสดงถงึอทิธพิล
ของปจัจยัดา้นภมูศิาสตรแ์ละภาษาพดูทีม่ต่ีอความผนัแปรทางพนัธุกรรม  แต่การศกึษาปจัจยัดงักล่าวยงั
ไม่เคยมรีายงานในพืน้ทีภ่าคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย  ดงันัน้งานวจิยันี้จงึมวีตัถุประสงค์ที่
จะประเมนิปจัจยัที่อาจส่งผลต่อโครงสร้างและความผนัแปรของดีเอ็นเอไมโทคอนเดรยีในประชากร
จ านวน 10 กลุ่มชาตพินัธุ์ จ านวน 433 คน โดยใชล้ าดบัเบสดเีอ็นเอไมโทคอนเดรยีบรเิวณที่มคีวาม
หลากหลายสูง ความยาว 596 คู่เบส เป็นเครื่องหมายทางพนัธุกรรม  ผลการศกึษาจากการวเิคราะห์
แผนภูมแิสดงความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมแบบ multidimensional scaling และการวเิคราะห์ spatial 
analysis of molecular variance พบความสมัพนัธท์างเชือ้สายทีใ่กลช้ดิกนัของประชากรทีอ่าศยัอยู่ใน
แอ่งทีร่าบสกลนคร ในขณะทีผ่ลการวเิคราะห ์analysis of molecular variance และ Mantel test แสดง
อทิธพิลของปจัจยัดา้นภูมศิาสตรท์ีส่่งผลต่อโครงสรา้งทางพนัธุกรรมของประชากร  ท าการสรา้งโมเดล
แสดงความสมัพนัธท์างววิฒันาการ จ านวน 3 โมเดล ซึง่ไดร้บัอทิธพิลของภาษา (โมเดล 1) ภูมศิาสตร ์
(โมเดล 2) และ การอพยพ (โมเดล 3) จากนัน้ใช้วิธีการค านวณแบบ Approximate Bayesian 
Computation และ type I error เพื่อคดัเลอืกโมเดลทีเ่หมาะสม  ผลการศกึษาคอืโมเดลที ่2 เหมาะสมกบั
ขอ้มลูดเีอน็เอไมโทคอนเดรยีในประชากรทีศ่กึษา ซึง่แสดงถงึปจัจยัทางภมูศิาสตรท์ีม่ผีลต่อความผนัแปร
ของดเีอน็เอไมโทคอนเดรยีในประชากรภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย 
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Abstract  
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Northeastern Thailand or Isan shares borders with Laos and Cambodia and lies in close 

proximity to Vietnam, this region has become a crossroad of various Southeast Asian peoples 

through migration and settlement periods since prehistoric times.  Several studies have shown 

the influence of geographic and linguistic factors in shaping genetic variation.  Geographic 

barriers separate Northeastern Thailand into two wide basins, the Sakon Nakorn Basin and the 

Korat Basin serving today as home to diverse ethnicities encompassing two different linguistic 

families, i.e., the Austro-Asiatic; Suay (Kui), Mon, Chaobon (Nyahkur), So and Khmer, and the 

Tai-Kadai; Saek, Nyaw, Phu Tai, Kaleung and Lao Isan.  The present study intends to evaluate 

the elements responsible for maternal genetic variations, like geography and language, of these 

ten Northeastern Thai ethnicities.  Population history is also reconstructed based on sequencing 

of a 596-bp segment of the hypervariable region I (HVRI) mtDNA in 433 individuals.  Congruent 

results of three dimentional scaling plot and spatial analysis of molecular variance exhibited 

relatively close affiliations among population within the Sakon Nakorn Basin, while analysis of 

molecular variance and Mantel test revealed the predominant geographic factor in determining 

population affinity.  Three demographic evolutionary models described by language (Model 1), 

geography (Model 2), and recent migration (Model 3) were propose to evaluate whether model 

was fitted to describe mtDNA data.  Approximate Bayesian Computation and a type I error 

results strongly selected Model 2, supporting that geography is the primary influential factor 

underlying genetic divergence of studied populations. 

 
Keywords : mtDNA-HVRI/ genetic affinity/ Approximate Bayesian Computation/Austro-Asiatic/ 

Tai-Kadai/ Sakon Nakorn Basin/Korat Basin/ Northeastern Thailand 

ข 


	Article File
	Figure 1
	Figure 2
	Figure 3
	Table 1
	Table 2
	Table 3
	Table 4
	Table 5
	Table 6
	Table 7

