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บทคัดยอ

 ชาวละวา เปนกลุมชนพืน้เมอืงทีอ่าศยัอยูในบริเวณทีร่าบเชียงใหม-ลาํพนูมาต้ังแตสมยักอนประวัตศิาสตร 

ชาวละวาสวนใหญถูกขับไลไปต้ังถิ่นฐานในบริเวณรอยตอระหวางจังหวัดเชียงใหมและแมฮองสอน โดยชาวไทซ่ึง

อพยพเขามาในสมัยพุทธศตวรรษที่ 18  จากการศึกษาทางภาษาศาสตรพบวาภาษาของชาวละวาจัดอยูในตระกูลออ

สโตรเอเชียตคิ ตระกูลยอยมอญ-เขมร แตปจจบุนัชาวละวามภีาษาพูดทีแ่ตกตางกันอยูสองกลุม คอืภาษาละวาตะวัน

ออก ซึง่พดูกนัในจงัหวดัเชยีงใหม และภาษาละวาตะวนัตกในจงัหวดัแมฮองสอน โดยชาวละวาแตละกลุมจะมสีาํเนยีง

ภาษาของตนเองและบางสวนมีความแตกตางกันถึงรอยละ 50 งานวิจยัน้ีมุงทีจ่ะศึกษาโครงสรางทางพันธุกรรมของ

ชาวละวาตะวันตกบานปาแป ตาํบลปาแป อาํเภอแมสะเรยีง จงัหวดัแมฮองสอน โดยอาศยัความผนัแปรของดเีอน็เอไม

โทคอนเดรียบริเวณท่ีมคีวามหลากหลายสูง I เพือ่หาความสัมพนัธระหวางภาษาและพันธกุรรมของชาวละวา ผลจาก

การศึกษาพบวาชาวละวาเปนกลุมชาติพนัธุทีม่คีวามหลากหลายทางพันธกุรรมสูง ซึง่เกดิจากการเปนกลุมชาติพนัธุ

โบราณประกอบกับลกัษณะวัฒนธรรมท่ีผูหญงิจะยายเขาบานฝายชายหลังการแตงงาน โครงสรางทางพันธกุรรมของ

ชาวละวาบานปาแป มีความแตกตางจากชาวละวากลุมอื่น เนื่องจากไดรับผลกระทบจากผูกอตั้ง และสงผลใหความ

สัมพันธทางพันธุกรรมไมสอดคลองกับความใกลชิดกันทางภาษาของชาวละวา  

Abstract

 Lawa is the local prehistoric people of Chiang Mai-Lamphun basin.  The majority of Lawa people had 

been expelled to the border area between Chiang Mai and Mae Hong Son province by the Tai in the 13th century.  

According to the linguistic classifi cation, Lawa language is grouped to the Austroasiatic family, Mon-Khmer 

subfamily.  However, there are two Lawa language branches, Eastern Lawa in Chiang Mai and western Lawa 

in Mae Hong Son.  Each Lawa village has their own dialect and some are 50 percent phonetic different from 
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each other.  This research aimed to investigate the genetic structure of the Western Lawa from Ban Pa Pae, Pa 

Pae sub-district, Mae Sarieng district, Mae Hong Son province using mitochondrial DNA hypervariable region 

I as a genetic marker.  The correlation between linguistic relatedness and genetic relationship of the Lawa was 

investigated.  A high degree of genetic diversity was observed in the Lawa ethnic group which might be shaped 

by its old origin and the patrilocal post-marital residence culture.  The founder effect in the Lawa from Ban Pa 

Pae leads to their genetic difference from other villages.  Moreover, there was no correlation between linguistic 

relatedness and genetic relationship.

คําสําคัญ:  ละวา, ภาษา, ดีเอ็นเอไมโทคอนเดรีย, โครงสรางทางพันธุกรรม, ผลกระทบจากผูกอตั้ง

Keywords:  Lawa, linguistics, mitochondrial DNA, genetic structure, founder effect

ตะวันตก (Western Lawa) ที่ใชกันในกลุมชาวละวาที่

อาศัยอยูตามแนวแถบเทือกเขาบริเวณรอยตอระหวาง

จงัหวดัเชียงใหมและจงัหวดัแมฮองสอน และภาษาละวา

ตะวันออก (Eastern Lawa) ซึ่งพูดกันในกลุมชาวละวาที่

อาศัยอยูในอําเภอฮอด จังหวัดเชียงใหม โดยชาวละวาทั้ง

สองกลุมสามารถส่ือสารกันเขาใจเพียงประมาณรอยละ 

50 เทานั้น (3) ความแตกตางทางภาษาระหวางชาวละวา

ตะวนัตกและตะวนัออกนีม้คีวามสอดคลองกบัความแตก

ตางของโครงสรางทางพันธุกรรมระหวางชาวละวาทั้ง

สองกลุม (5) อยางไรก็ตามในกลุมชาวละวาที่พูดภาษา

ละวาตะวันตกซ่ึงมีจํานวนมากถึงประมาณ 5,000 คน ใน

เขตเชียงใหมและแมฮองสอน (6) ยงัพบวามคีวามแตกตาง

ของภาษาภายในกลุมต้ังแตรอยละ 10 ถงึ 50 (3) ซึง่แสดง

ใหเหน็ถงึความหลากหลายทางชาติพนัธุในกลุมชาวละวา

ตะวันตก งานวิจัยนี้จึงมุงหวังท่ีจะศึกษาเปรียบเทียบ

โครงสรางทางพันธุกรรมภายในกลุมชาวละวาตะวันตก 

รวมทั้งความสัมพันธระหวางภาษากับพันธุกรรมของ

ชาวละวาในจังหวัดเชียงใหมและแมฮองสอน โดยอาศัย

ความผนัแปรของดีเอน็เอไมโทคอนเดรียบรเิวณทีม่คีวาม

หลากหลายสงู I (hypervariable region I, HVR-I) ซึง่เปน

เครือ่งหมายทางพันธกุรรมทีม่ปีระสิทธภิาพในการศึกษา

การเปล่ียนแปลงโครงสรางภายในประชากรและความ

สัมพันธระหวางประชากรไดอยางชัดเจน (7, 8)

1. บทนํา

 ชาวละวาเปนกลุมชนพ้ืนเมืองเดิมท่ีตัง้ถิน่ฐาน

ในบริเวณภาคเหนือของประเทศไทยมากอนท่ีอาณาจักร

ลานนาและอาณาจักรไทยไดถูกตั้งข้ึน นักวิชาการเชื่อ

วาชาวละวาสืบเชื้อสายมาจากกลุมชนท่ีตั้งถิ่นฐานอยู

ในตอนกลางของแหลมอินโดจีนมาตั้งแตสมัยกอน

ประวัติศาสตร เชนเดียวกับพวกมอญและเขมร ตอมาได

อพยพขึ้นไปทางเหนือ และตั้งถิ่นฐานกระจัดกระจายอยู

ตามลุมนํา้ปงในประเทศไทย และลุมนํา้คงในรัฐไทยใหญ

ของพมา (1) ปจจุบันพบชาวละวาอาศัยอยูในหลายพ้ืนที่

บริเวณภาคเหนือของประเทศไทย ตอนเหนือของพมา 

และตอนใตของจีน โดยมีชื่อเรียกท่ีแตกตางกัน เชน ลัวะ 

วา มิลักขะ (2)

 ชาวละวาที่อาศัยอยูในเขตจังหวัดเชียงใหม

และแมฮองสอนปจจุบันเปนกลุมชนที่อพยพมาจากแอง

ทีร่าบเชยีงใหม-ลาํพนู โดยไดอพยพเคลือ่นยายหลายคร้ัง

และแยกออกเปนหลายกลุมในชวง 800 ปที่ผานมา (3) 

แมวากลุมชาติพันธุที่เรียกตนเองวาชาวละวาทุกกลุมจะ

มวีฒันธรรมท่ีคลายคลึงกนัหลายประการ เชน การนับถอื

ผี การตั้งเสาใจบาน แตจากการศึกษาความสัมพันธทาง

ภาษาของชาวละวาซึ่งถูกจัดอยูในตระกูลภาษาออสโตร

เอเชียติก ตระกูลยอยมอญ-เขมร (4) พบวาชาวละวามี

ภาษาพูดที่แตกตางกันอยู 2 สําเนียงภาษา คือภาษาละวา
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2. วิธีวิจัย

 2.1 กลุมตัวอยาง

 ตัวอยาง ท่ีใช ในการศึกษานี้คือชาวละวา

จากบานปาแป ตําบลปาแป อําเภอแมสะเรียง จังหวัด

แมฮองสอน การเก็บขอมูลทําโดยการสัมภาษณประวัติ 

เชน ภาษา ประวัติการอพยพ ประวัติชาติพันธุของ

ครอบครัว และเกบ็ตัวอยางเลือดปริมาณ 5 มิลลิลิตรจาก

ขอพับแขนของอาสาสมัครท่ีมสีขุภาพแข็งแรง อายุ 20-60 

ป และไมเปนญาติพี่นองกัน จํานวน 41 คน 

 2.2 การตรวจวเิคราะหความหลากหลายของดี

เอ็นเอไมโทคอนเดรียบริเวณ HVR-I 

 นาํตวัอยางเลอืดของอาสาสมคัรมาทาํการสกดั

ดีเอ็นเอจากเม็ดเลือดขาวดวยวิธีอินออรแกนิก (9) จาก

นั้นเพ่ิมปริมาณช้ินสวนดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียบริเวณ 

displacement loop (D-loop) ดวยปฏิกิริยาลูกโซพอลี

เมอเรส (Polymerase Chain Reaction - PCR) โดยใชไพรเมอร 

LLmt-A : 15704-CATAGCCAATCACTTTATTG-

15723 และ LHmt-E : 430-CTGTTAAAAGTGCATA-

CCGCC-410 (10) 

 ทาํปฏกิริยิาดวยเครือ่งควบคมุอณุหภมูอิตัโนมตัิ

รุน MJ Min Personal Thermal (Bio-Rad, CA) จากนั้น

ทําการตรวจสอบผลผลิตที่ไดจากปฏิกิริยาลูกโซพอ

ลีเมอเรสดวยเทคนิคอะกาโรสเจลอิเลคโทรฟอรีซิส 

(agarose gel electrophoresis) 

 สงผลผลิตที่ตรวจสอบแลวไปวิเคราะหหา

ลําดับเบสที่บริษัท Macrogen ประเทศเกาหลีใต โดยใช

ไพรเมอร SeqLmt-A : 15897-GTATAAACTAATACA

CCAGTCTTGT-15921 และ  SeqHmt-E:100-

CAGCGTCTCGCAATGCTATCGCGTG-76 (11) 

 จากน้ันนําผลของการหาลําดับเบสของไพร

เมอรทั้งสองตัวมารวมกัน (assembly) ดวยโปรแกรม 

SeqScape v2.0 (AppliedBiosystem, USA) 

 2.3 การวิเคราะหขอมูล

  2.3.1  การวิเคราะหคาความหลากหลายทาง

พันธุกรรม 

  นําขอมูลลําดับเบสบริเวณ HVR-I ของ

ชาวละวาบานปาแปที่ศึกษามาวิเคราะหรวมกับขอมูล

ลําดับเบสบริเวณเดียวกันของชาวละวาตะวันตก บาน

ดง ตําบลหวยหอม อําเภอแมลานอย จังหวัดแมฮองสอน 

และชาวละวาตะวันออก บานบอหลวง ตําบลบอหลวง 

อาํเภอฮอด จงัหวัดเชียงใหม (5)  โดยหาตําแหนงทีม่คีวาม

ผันแปร (polymorphic site) เมื่อเทียบกับลําดับเบสดีเอ็น

เอไมโทคอนเดรียของ Cambridge Reference Sequence 

(12) ตําแหนงที่ 16048-16383 ความยาว 336 คูเบส ดวย

โปรแกรม DNASP ver.5 (13) จากน้ันคํานวณคาความ

หลากหลายของแฮโปลไทป และความหลากหลายของนวิ

คลโีอไทด โดยใชโปรแกรม Arlequin 3.5 (14) และเปรยีบ

เทยีบคาความหลากหลายทางพันธุกรรมของชาวละวากบั

ชาติพันธุอื่นในประชากรที่มีการศึกษาแลว (ตารางที่ 1)
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ตารางที่ 1. ขอมูลประชากรชาวละวาท่ีศึกษาและประชากรท่ีนํามาเปรียบเทียบ

ประชากร ชาติพันธุ ภาษา ที่ตั้ง จํานวน อางอิง

LawaMS1 ละวา มอญ-เขมร บานดง อ.แมลานอย จ.แมฮองสอน 46 (5)

LawaMS2 ละวา มอญ-เขมร บานปาแป อ.แมสะเรียง จ.แมฮองสอน 41 การศึกษานี้

LawaCM ละวา มอญ-เขมร บานบอหลวง อ.ฮอด จ.เชียงใหม 50 (5)

LuaNN1 ลัวะ มอญ-เขมร บานเตยกลาง อ.ปว จ.นาน 22 (5)

LuaNN2 ลัวะ มอญ-เขมร บานปาบง อ.บอเกลือ จ.นาน 50 (5)

Mon มอญ มอญ-เขมร บานหนองดู อ.ปาซาง จ.ลําพูน 41 (15)

Paluang ปะหลอง มอญ-เขมร บานนอแล อ. ฝาง จ.เชียงใหม 51 (11)

Blang1 พลาง มอญ-เขมร บานปายาง อ.แมสาย จ.เชียงราย 38 (11)

Blang2 พลาง มอญ-เขมร ลัวะพัฒนา อ.แมจัน  จ.เชียงราย 45 (11)

Htin1 ถิ่น (มัล) มอญ-เขมร บานตาหลวง อ.ปว จ.นาน 43 (5)

Htin2 ถิ่น (ปรัย) มอญ-เขมร บานน้ําสอด อ.ทุงชาง จ.นาน 26 (5)

Htin3 ถิ่น (ปรัย) มอญ-เขมร บานหวยแกว อ.เชียงกลาง จ.นาน 38 (5)

Wa1 วา มอญ-เขมร ยูนนาน ประเทศจีน 22 (16)

Wa2 วา มอญ-เขมร ยูนนาน ประเทศจีน 36 (17)

Khuen เขิน ไท ต.ทุงรวงทอง อ.สันปาตอง จ.เชียงใหม 60 (11)

Lue1 ลื้อ ไท ต.ศิลาแลง อ.ปว จ.นาน 51 (11)

Lue2 ลื้อ ไท ต.หนองบัว อ.ทาวังผา จ.นาน 44 (11)

Lue3 ลื้อ ไท ต.เกาะกลาง อ.แมสาย จ.เชียงราย 50 (11)

Lue4 ลื้อ ไท ต.ลวงเหนือ อ.ดอยสะเก็ด จ.เชียงใหม 46 (11)

Yuan1 ยวน ไท ต.แมแฝกใหม อ.สันทราย จ.เชียงใหม 39 (11)

Yuan2 ยวน ไท ต.บานเปา อ.แมแตง จ.เชียงใหม 50 (11)

Yuan3 ยวน ไท ต.ศรีเตี้ย อ.บานโฮง จ.ลําพูน 50 (11)

Yuan4 ยวน ไท ต.ตนตาล อ.เสาไห จ.สระบุรี 50 (11)

Yong ยอง ไท ต.มะกอก อ.ปาซาง จ.ลําพูน 62 (11)
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  2.3.2 ก า ร วิ เ ค ร า ะห โ ค ร งสร า งท า ง

พันธุกรรมของชาวละวาแตละหมูบาน 

  ทําการคํานวณหาอัตราสวนความผันแปร

ทางพันธุกรรมภายในประชากรและระหวางประชากร

ดวยวิธี Analysis of Molecular Variances (AMOVA) 

(18) จากนั้นสรางกราฟการกระจายของจํานวนเบสท่ี

แตกตางกันระหวางแฮโปลไทปแตละคู ดวยวิธ ีMismatch 

distribution (หรือ distribution of pairwise differences) 

พรอมท้ังหาคา Raggedness index (19) และคา Fu’s F 

Neutrality (20) ดวยโปรแกรม Arlequin 3.5 (14)

  2.3.3 การหาความสัมพันธระหวางระยะ

หางทางภาษากับระยะหางทางพันธุกรรมของชาวละวา

  หาความสั มพันธ ร ะหว า งภ าษากั บ

พันธุกรรมดวยการทดสอบ Mantel test (21) โดยจําลอง

คาระยะหางทางภาษาระหวางทุกคูประชากรใหมีคาเทา

กนัท่ี 0.5 เปนคาเริม่ตน จากน้ันลดและเพ่ิมระยะหางทาง

ภาษาครัง้ละ 0.1 โดยทาํทลีะคูประชากร หาคา regression 

coeffi cient (R) ระหวางระยะหางภาษากับระยะหางทาง

พนัธกุรรมแบบ pairwise difference (Φst) ตามวธิ ีMan-

tel test ดวยโปรแกรม Arlequin 3.5 (14)

  2.3.4 ความสัมพันธระหวางชาวละวากับ

ประชากรอื่นๆ 

  คาํนวณคาระยะหางทางพันธกุรรมระหวาง

ชาวละวาและประชากรอื่นๆ ที่มีการศึกษาแลว ในรูป 

pairwise difference (Φst) ดวยโปรแกรม Arlequin 

3.5 (14) และนําคาระยะหางทางพันธุกรรมท่ีไดมาส

รางแผนภูมิแสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวาง

ประชากรในรูปแบบ 2D multidimensional scaling (2D-

MDS) ดวยโปรแกรม STATISTICA (Statsoft Ltd)

3. ผลการวิจัยและอภิปราย

 3.1 ความหลากหลายทางพันธุกรรมของชาว

ละวา

 จากการศกึษาลาํดบัเบสในดีเอน็เอไมโทคอนเดรีย

บริเวณ HVR-I ความยาว 336 คูเบส (ตําแหนง 16048-

16383) ในประชากรชาวละวา 3 หมูบาน ไดแก ชาว

ละวาตะวันตกบานปาแป ตําบลปาแป อําเภอแมสะเรียง 

จังหวัดแมฮองสอน (ขอมูลจากงานวิจัยนี้) ชาวละวา

ตะวันตกบานดง ตาํบลหวยหอม อาํเภอแมลานอย จงัหวัด

แมฮองสอน (ขอมูลจาก (5)) และชาวละวาตะวันออก 

บานบอหลวง ตาํบลบอหลวง อาํเภอฮอด จงัหวดัเชยีงใหม 

(ขอมลูจาก (5)) จาํนวนรวม 137 คน พบแฮโปลไทปทีแ่ตก

ตางกนั 44 ชนดิ ซึง่เกดิจากตาํแหนงทีม่คีวามผนัแปรของ

ลําดับเบส 62 ตําแหนง (รูปที่ 1) 
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รูปท่ี 1.  ลาํดบันวิคลโีอไทดของดเีอน็เอไมโทคคอนเดรยีบรเิวณ HVR-I ทีพ่บในชาวละวา รปูแสดงเฉพาะตาํแหนง

 ที่มีความแตกตางไปจากลําดับเบสอางอิง (12) จํานวนลําดับนิวคลีโอไทดที่พบในแตละหมูบานแสดงไว

 ดานขวามือ ตัวยอ Hap คือ ชนิดของแฮโปลไทป MS1 คือ ชาวละวาบานดง อ.แมลานอย จ.แมฮองสอน 

 MS2 คอื ชาวละวาบานปาแป อ.แมสะเรยีง จ.แมฮองสอน CM คอื ชาวละวาบานบอหลวง อ.ฮอด จ.เชียงใหม

 เมื่อวิเคราะหความหลากหลายทางพันธุกรรม

ของประชากรท่ีศึกษา พบวาชาวละวาเปนกลุมชาติพันธุ

ที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรมในตําแหนงที่ศึกษา

คอนขางสูง โดยเห็นไดจากคาความหลากหลายของแฮ

โปลไทปทีอ่ยูในชวง 0.8707±0.0283 ในชาวละวาบานปา

แป (LawaMS2) ถึง 0.9594±0.0134 ในชาวละวาบานดง 

(LawaMS1) ซึ่งคาความหลากหลายทางพันธุกรรมของ

ชาวละวานี้อยูในชวงเดียวกับชาวมอญ ปะหลอง พลาง 

และวา ซึ่งพูดภาษามอญ-เขมร และใกลเคียงกับกลุม

ชาติพันธุที่พูดภาษาไท (รูปที่ 2) 
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รูปท่ี 2. ความหลากหลายของแฮโปลไทป (บน) และความหลากหลายของนิวคลีโอไทด (ลาง) ของชาวละวาและ

 ประชากรที่นํามาเปรียบเทียบ (สีดํา-ประชากรที่พูดภาษามอญ-เขมร, สีขาว-ประชากรที่พูดภาษาไท)

 สําหรับประชากรมนุษย  การเพ่ิมข้ึนของ

ความหลากหลายทางพันธุกรรมมักพบในประชากรที่มี

ลกัษณะ 2 ประการ คอื 1.กลุมชาตพินัธุโบราณ โดยแตละ

กลุมชาติพันธุจะมีจุดเร่ิมตนของประชากรท่ีแตกตางกัน

ทั้งดานพื้นท่ีและระยะเวลา ชาติพันธุที่เกิดข้ึนกอนจะมี

ระยะเวลาในการสะสมความผันแปรทางพันธุกรรมมาก 

และ 2.ประชากรทีเ่กิดข้ึนจากการผสมผสานระหวางชาติ

พนัธุทีม่โีครงสรางทางพันธกุรรมทีแ่ตกตางกัน ซึง่ทาํให

ประชากรมีการรับเอาลักษณะพันธุกรรมแบบตางๆ เขา

มา ความหลากหลายทางพันธุกรรมจึงมีคาสูงขึ้น แตใน

กรณขีองกลุมชาติพนัธุละวาซึง่มกัมีการแตงงานในกลุม

ชาติพันธุเดียวกันแลว ปจจัยที่สงผลใหเกิดความหลาก

หลายทางพันธุกรรมนาจะมาจากระยะเวลายาวนานใน

การสะสมความผันแปรมากกวาการผสมผสานระหวาง

ชาติพันธุ และเม่ือพิจารณาคาความหลากหลายของนิว

คลีโอไทดในชาวละวาพบวามีคาอยูในชวงประมาณรอย

ละ 2 ซึ่งเปนคาที่ใกลเคียงกับกลุมชาติพันธุพื้นเมืองของ

ภูมิภาคเอเชียตะวันออกเฉียงใตกลุมอื่นๆ เชน ชาวมอญ 

(15) (รปูที ่2) ผลจากการศกึษานีจ้งึสามารถบอกไดวาชาว

ละวาเปนกลุมชาติพันธุที่มีบรรพชนรวมหรือเกิดขึ้นใน

ชวงเวลาเดียวกับกลุมชาติพันธุพื้นเมืองชาวเอเชียตะวัน

ออกเฉยีงใต ซึง่สอดคลองกบัหลกัฐานทางประวตัศิาสตร

ที่ระบุถึงการตั้งถิ่นฐานของชาวละวาในตอนกลางของ

แหลมอินโดจีนมาตั้งแตสมัยกอนประวัติศาสตร (1)

 3.2 โครงสรางทางพันธุกรรมของชาวละวา

 เมื่อวิ เคราะหโครงสรางประชากรดวยวิธี  

AMOVA ในประชากรชาวละวา 3 หมูบาน พบวาความ

ผนัแปรทางพนัธกุรรมรอยละ 95.94 เกดิขึน้ภายในแตละ

ประชากร ในขณะที่ความผันแปรระหวางประชากรมีคา

เพียงรอยละ 4.06 เทานั้น แตอยางไรก็ตามประชากรชาว

ละวาทั้ง 3 กลุมมีความแตกตางกันทางพันธุกรรมอยาง

มีนัยสําคัญทางสถิติ (Fixation index เทากับ 0.0406 และ 
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p<0.05) ความผันแปรทางพันธุกรรมที่มีคาสูงภายใน

แตละหมูบานของชาวละวานี้นาจะเกิดขึ้นจากลักษณะ

วัฒนธรรมการยายถ่ินท่ีอยูหลังการแตงงาน โดยชาว

ละวาฝายหญิงเม่ือแตงงานแลวจะยายไปอยูบานของฝาย

ชาย (patrilocal post-marital residence) จึงทําใหเกิด

การเคล่ือนที่และแลกเปล่ียนดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียที่

ถายทอดผานทางฝายหญงิจากหมูบานตางๆ เขามา ความ

หลากหลายทางพันธกุรรมภายในแตละหมูบานจงึเพิม่สงู

ขึ้น ซึ่งตรงขามกับกลุมชาติพันธุที่มีวัฒนธรรมใหฝาย

ชายยายไปอยูบานฝายหญิงหลังการแตงงาน (matrilocal 

post-marital residence) เชน ชาวถิ่น ชาวลัวะในจังหวัด

นาน ซึง่จะพบวาความหลากหลายของดีเอน็เอไมโทคอน

เดรียมีคาตํ่า (รูปที่ 2) 

 ลักษณะโครงสรางทางพันธุกรรมท่ีสําคัญอีก

ประการหนึง่ของกลุมชาตพินัธุโบราณคอืการเพิม่จาํนวน

ประชากรอยางรวดเร็วหลังยคุนํา้แขง็ในสมัยไพลสโตซีน 

(Pleistocene expansion) ซึ่งสามารถวิเคราะหไดจากการ

กระจายตัวของลํ า ดับเบสที่ แตกต าง กันระหว าง

แฮโปไทปแตละคู (mismatch distribution) (รูปที่ 3) 

ซึ่งจะปรากฏลักษณะกราฟรูประฆังควํ่า มีจุดสูงสุด

เพียงจุดเดียว คา raggedness index มีคานอยกวา

หรือเทากับ 0.03 และมีคา neutrality ติดลบ (22) 

ซึ่ งพบกราฟลักษณะ เชนนี้ ในชาวละว าบ านดง 

(LawaMS1) และบานบอหลวง (LawaCM) (รูปที่ 3) ใน

ขณะที่ชาวละวาจากบานปาแป (LawaMS2) มีลักษณะ

กราฟขรุขระ มีจุดสูงสุดมากกวา 1 จุด (multimodal 

distribution)  และมีคา neutrality เปนบวกซ่ึงเปนลกัษณะ

ที่พบในประชากรที่มีขนาดคงที่หรือลดขนาดลง หาก

อางอิงตามหลักฐานทางประวัติศาสตรวาชาวละวาทุก

กลุมมีบรรพชนรวมกันเปนกลุมชาติพันธุโบราณใน

พื้นที่ใดพื้นที่หนึ่ง (1) ชาวละวาทุกกลุมจึงควรปรากฏ

ลักษณะของการเพิ่มขนาดประชากรหลังสมัยไพลสโต

ซีน แตการที่ชาวละวาบานปาแปไมมีลักษณะน้ี อาจเปน

ผลจากผลกระทบของผูกอตัง้ (founder effect) ซึง่เกดิขึน้

จากการท่ีมีสมาชิกของชาติพันธุเพียงจํานวนนอยอพยพ

ไปต้ังถิ่นฐานเปนประชากรใหม ลักษณะเชนนี้จะทําให

ประชากรรุนตอๆ มาสืบลักษณะทางพันธุกรรมมาเพียง

ไมกี่แบบและปรากฏเปนกราฟ mismatch distribution 

แบบ multimodal ผลกระทบจากผูกอต้ังท่ีเกิดขึ้นใน

ชาวละวาบานปาแปนี้ยังเห็นไดจากคาความหลากหลาย

ของแฮโปลไทปที่มีคานอยเมื่อเทียบกับชาวละวาอีก 2 

หมูบาน (รูปที่ 2)

รูปท่ี 3.  Mismatch distribution ของชาวละวา (R คือคา Raggness index, F คือคา Fu’s F neutrality)
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 3.3 ความสัมพันธระหวางระยะหางทางภาษา

กับระยะหางทางพันธุกรรมของชาวละวา

 เมื่อทําการหาความสัมพันธระหวางระยะหาง

ทางพนัธกุรรมในรปูแบบ pairwise difference (Φst) กบั

คาจําลองระยะหางทางภาษาของชาวละวา ดวย Mantel 

test พบวาคาความสัมพันธ (regression coeffi cient) มี

คาเปนบวก (แสดงถึงการมีความสัมพันธไปในทิศทาง

เดียวกัน) เมื่อระยะหางทางภาษาระหวาง LawaMS1-

LawaMS2 มีคามากกวาคาเริ่มตน (0.5) (ตารางท่ี 2) ใน

ขณะทีร่ะหวาง LawaMS1-LawaCM และ LawaMS2-La-

waCM ใหผลตรงขาม กลาวคือคาความสัมพันธมีคาเปน

บวกเม่ือลดคาระยะหางทางภาษาลง ผลจากการจําลอง

คาระยะหางทางภาษาน้ีชี้ใหเห็นแนวโนมของความไม

สอดคลองกันระหวางภาษาและพันธุกรรม โดยเฉพาะ

ระหวางชาวละวาบานดง (LawaMS1) กับบานปาแป 

(LawaMS2) ซึ่งใชภาษาละวาตะวันตกที่มีความใกลชิด

กัน แตระยะหางทางภาษากับระยะหางทางพันธุกรรม

กลบัสวนทางกนั (ดจูากคาระยะหางทางภาษาทีม่คีาลดลง 

คา regression coeffi cient ของ LawaMS1-LawaMS2 มคีา

ตดิลบแสดงถงึความสมัพนัธในทางตรงขามกนักบัระยะ

หางทางพันธุกรรม) นอกจากนี้ยังพบวาความสอดคลอง

กันของภาษากับพันธุกรรมจะเกิดขึ้นเม่ือชาวละวาบาน

ดง (ละวาตะวันตก) กับบานบอหลวง (ละวาตะวันออก) 

มีความใกลชิดกันทางภาษาซ่ึงไมตรงกับความเปนจริง 

(การสมัภาษณอาสาสมคัรโดยผูวจิยั)   ความไมสอดคลอง

กันของหลักฐาน 2 ดานนี้เกิดขึ้นเพราะโครงสรางทาง

พันธุกรรมของชาวละวาบานปาแปมีความแตกตางจาก

ชาวละวาอีก 2 กลุมอยางชัดเจน อันเปนผลกระทบจากผู

กอตั้งดังที่ไดกลาวมาแลว 

ตารางที่ 2.  ผลการวิเคราะหความสัมพันธระหวางภาษาและพันธุกรรมของชาวละวาดวย Mantel test

Regression coeffi cient

Linguistic distance LawaMS1-LawaMS2 LawaMS1-LawaCM LawaMS2-LawaCM

0.0 -0.0234 0.0229 0.0006

0.1 -0.0293 0.0286 0.0007

0.2 -0.0390 0.0381 0.0009

0.3 -0.0585 0.0571 0.0014

0.4 -0.1171 0.1143 0.0028

0.5 default default default

0.6 0.1171 -0.1143 -0.0028

0.7 0.0585 -0.0571 -0.0014

0.8 0.0390 -0.0381 -0.0009

0.9 0.0293 -0.0286 -0.0007

1.0 0.0234 -0.0229 -0.0006

 ตัวอยางความสัมพันธทางภาษากับพันธุกรรม

ที่ศึกษาพบในกลุมชาวละวาในการศึกษาน้ีบงชี้ใหเห็น

วา ผลกระทบจากผูกอตั้งสงผลตอการเปล่ียนแปลง

โครงสรางทางพันธุกรรมของประชากรไดเร็วกวาการ

เปล่ียนแปลงทางภาษา ดังน้ันนักพันธุศาสตรประชากร

จะตองใหความระมัดระวังในการแปลผลความสัมพันธ

ระหวางประชากรดวยหลักฐานทางพันธุศาสตร เพราะ

แมวาประชากรจะมีโครงสรางทางพันธุกรรมท่ีแตก
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ตางกันอยางชัดเจน อาจไมสามารถบอกไดวาประชากร

ทั้งสองกลุมไมมีความเกี่ยวของกันทางเชื้อสายมากอน 

เพราะประชากรนั้นอาจเคยมีบรรพชนรวมกันแตมีการ

เปลี่ยนแปลงโครงสรางของประชากรในภายหลัง โดย

เฉพาะอยางย่ิงในกลุมชาติพนัธุขนาดเล็กทีม่กีารกระจาย

ตัวในพ้ืนท่ีที่แตกตางกัน ซึ่งจะไดรับผลกระทบจากผูกอ

ตั้งไดงาย

 3.4  ความสมัพันธระหวางชาวละวาและประชา

กรอื่นๆ

 ความสัมพันธของกลุมชาติพันธุที่พูดภาษา

มอญ- เขมรกับภาษาไทไดถูกระบุในหลักฐานทาง

ประวัติศาสตรหลายคร้ังหลายครา เชน ตํานานเชียงใหม

ปางเดิม ไดกลาวถึงชาวละวาและชาวมอญวาเปนชนพื้น

เมืองเดิมท่ีเคยอาศัยอยูบริเวณแองที่ราบเชียงใหม-ลําพูน

มาแตสมัยกอนประวัติศาสตร กอนที่ชาวไทจะอพยพลง

มาจากบริเวณตอนใตของประเทศจีนในพุทธศตวรรษ

ที่ 18  (23) เมื่อศึกษาความสัมพันธระหวางชาวละวากับ

กลุมชาติพันธุที่อาศัยอยูในภาคเหนือของประเทศไทย

โดยนําคาระยะหางทางพันธุกรรมระหวางประชากร

แตละคูที่คํานวณไดจากวิธี pairwise difference มาสราง

แผนภูมิแสดงความสัมพันธระหวางประชากรในรูป 2D 

multidimensional scaling (รูปที่ 4) พบวาชาวละวายังคง

มีโครงสรางทางพันธุกรรมที่ใกลชิดกับกลุมชาติพันธุที่

พูดภาษามอญ-เขมร เชน ชาวปะหลอง ชาววา ชาวพลาง 

มากกวาชาติพันธุไท ซึ่งแสดงใหเห็นวาชาวละวาไมได

เกิดการผสมผสานทางพนัธกุรรมกบักลุมชาวไทแมวาจะ

อาศัยอยูรวมกันในแองที่ราบเชียงใหม-ลําพูนเปนระยะ

เวลาชวงหนึ่ง (24) 

รูปท่ี 4.  แผนภมู ิ2D multidimensional scaling แสดงความสมัพนัธทางพนัธกุรรมระหวางประชากร (สดีาํ-ประชากร

 ที่พูดภาษามอญ-เขมร, สีขาว-ประชากรที่พูดภาษาไท)
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 อยางไรก็ตามการศึกษาในคร้ังน้ีเปนการศึกษา

โครงสรางทางพันธุกรรมโดยอาศัยขอมูลจากดีเอ็นเอไม

โทคอนเดรียซ่ึงมีการถายทอดผานทางฝายหญิงเทาน้ัน 

อกีทัง้ลกัษณะการถายทอดของดเีอ็นเอไมโทคอนเดรยียงั

ไดรับผลจากการผกผันทางพันธุกรรมแบบสุม (random 

genetic drift) คอนขางมาก เชน ในกรณีที่ผูหญิงไม

แตงงาน หรือไมมีลูกสาว เชื้อสายของไมโทคอนเดรีย

นั้นก็จะหายไปจากประชากร ดังนั้นหากมีการศึกษาโดย

ใชเครื่องหมายทางพันธุกรรมชนิดอื่นเชน ดีเอ็นเอของ

โครโมโซมวาย หรือออโตโซม จะทําใหสามารถระบุขอมลู

ความสัมพนัธของประชากรท่ีชดัเจนมากย่ิงข้ึน การศึกษา

พลวัตของกลุมชาติพันธุโบราณดังเชนที่ศึกษาในชาว

ละวาน้ีนอกจากจะทําใหทราบถึงปจจยัตางๆ ทีก่อใหเกดิ

การเปล่ียนแปลงโครงสรางของกลุมชาติพนัธุแลว หากมี

ขอมูลทางพันธุกรรมที่สมบูรณมากขึ้นจะสามารถตอบ

คําถามเกี่ยวกับบรรพชนและประวัติศาสตรการอพยพ

ของคนไทยท่ีปจจุบันยังไมสามารถหาขอยุติไดอกีดวย 

4. สรุป

 การศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรมของ

ชาวละวาในจังหวัดเชียงใหมและแมฮองสอนจํานวน 3 

หมูบานโดยวิเคราะหความผันแปรของดีเอ็นเอไมโทคอน

เดรียบริเวณที่มีความหลากหลายสูง I พบวาชาวละวา

เปนกลุมชาติพันธุที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรม

สูง ซึ่งเกิดจากการเปนกลุมชาติพันธุโบราณประกอบกับ

ลักษณะวัฒนธรรมที่ผูหญิงจะยายเขาบานฝายชายหลัง

การแตงงาน โครงสรางทางพันธุกรรมของชาวละวาที่

ศกึษามีลกัษณะท่ีแตกตางกัน โดยเฉพาะชาวละวาบานปา

แป ตาํบลปาแป อาํเภอแมสะเรียง จงัหวัดแมฮองสอน ซึง่

ไดรับผลกระทบจากผูกอตั้ง และสงผลใหความสัมพันธ

ทางพันธุกรรมระหวางชาวละวาท้ัง 3 หมูบานท่ีศึกษาไม

สอดคลองกับความใกลชิดกันทางภาษาของชาวละวา  
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