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บทคัดยอ

 ชาวละวา เปนกลุมชนพืน้เมอืงทีอ่าศยัอยูในบริเวณทีร่าบเชียงใหม-ลาํพนูมาต้ังแตสมยักอนประวัตศิาสตร 

ชาวละวาสวนใหญถูกขับไลไปต้ังถิ่นฐานในบริเวณรอยตอระหวางจังหวัดเชียงใหมและแมฮองสอน โดยชาวไทซ่ึง

อพยพเขามาในสมัยพุทธศตวรรษที่ 18  จากการศึกษาทางภาษาศาสตรพบวาภาษาของชาวละวาจัดอยูในตระกูลออ

สโตรเอเชียตคิ ตระกูลยอยมอญ-เขมร แตปจจบุนัชาวละวามภีาษาพูดทีแ่ตกตางกันอยูสองกลุม คอืภาษาละวาตะวัน

ออก ซึง่พดูกนัในจงัหวดัเชยีงใหม และภาษาละวาตะวนัตกในจงัหวดัแมฮองสอน โดยชาวละวาแตละกลุมจะมสีาํเนยีง

ภาษาของตนเองและบางสวนมีความแตกตางกันถึงรอยละ 50 งานวิจยัน้ีมุงทีจ่ะศึกษาโครงสรางทางพันธุกรรมของ

ชาวละวาตะวันตกบานปาแป ตาํบลปาแป อาํเภอแมสะเรยีง จงัหวดัแมฮองสอน โดยอาศยัความผนัแปรของดเีอน็เอไม

โทคอนเดรียบริเวณท่ีมคีวามหลากหลายสูง I เพือ่หาความสัมพนัธระหวางภาษาและพันธกุรรมของชาวละวา ผลจาก

การศึกษาพบวาชาวละวาเปนกลุมชาติพนัธุทีม่คีวามหลากหลายทางพันธกุรรมสูง ซึง่เกดิจากการเปนกลุมชาติพนัธุ

โบราณประกอบกับลกัษณะวัฒนธรรมท่ีผูหญงิจะยายเขาบานฝายชายหลังการแตงงาน โครงสรางทางพันธกุรรมของ

ชาวละวาบานปาแป มีความแตกตางจากชาวละวากลุมอื่น เนื่องจากไดรับผลกระทบจากผูกอตั้ง และสงผลใหความ

สัมพันธทางพันธุกรรมไมสอดคลองกับความใกลชิดกันทางภาษาของชาวละวา  

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:  ละวา, ภาษา, ดีเอ็นเอไมโทคอนเดรีย, โครงสรางทางพันธุกรรม, ผลกระทบจากผูกอตั้ง

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

ตะวันตก (Western Lawa) ที่ใชกันในกลุมชาวละวาที่

อาศัยอยูตามแนวแถบเทือกเขาบริเวณรอยตอระหวาง

จงัหวดัเชียงใหมและจงัหวดัแมฮองสอน และภาษาละวา

ตะวันออก (Eastern Lawa) ซึ่งพูดกันในกลุมชาวละวาที่

อาศัยอยูในอําเภอฮอด จังหวัดเชียงใหม โดยชาวละวาทั้ง

สองกลุมสามารถส่ือสารกันเขาใจเพียงประมาณรอยละ 

50 เทานั้น (3) ความแตกตางทางภาษาระหวางชาวละวา

ตะวนัตกและตะวนัออกนีม้คีวามสอดคลองกบัความแตก

ตางของโครงสรางทางพันธุกรรมระหวางชาวละวาทั้ง

สองกลุม (5) อยางไรก็ตามในกลุมชาวละวาที่พูดภาษา

ละวาตะวันตกซ่ึงมีจํานวนมากถึงประมาณ 5,000 คน ใน

เขตเชียงใหมและแมฮองสอน (6) ยงัพบวามคีวามแตกตาง

ของภาษาภายในกลุมต้ังแตรอยละ 10 ถงึ 50 (3) ซึง่แสดง

ใหเหน็ถงึความหลากหลายทางชาติพนัธุในกลุมชาวละวา

ตะวันตก งานวิจัยนี้จึงมุงหวังท่ีจะศึกษาเปรียบเทียบ

โครงสรางทางพันธุกรรมภายในกลุมชาวละวาตะวันตก 

รวมทั้งความสัมพันธระหวางภาษากับพันธุกรรมของ

ชาวละวาในจังหวัดเชียงใหมและแมฮองสอน โดยอาศัย

ความผนัแปรของดีเอน็เอไมโทคอนเดรียบรเิวณทีม่คีวาม

หลากหลายสงู I (hypervariable region I, HVR-I) ซึง่เปน

เครือ่งหมายทางพันธกุรรมทีม่ปีระสิทธภิาพในการศึกษา

การเปล่ียนแปลงโครงสรางภายในประชากรและความ

สัมพันธระหวางประชากรไดอยางชัดเจน (7, 8)

1. บทนํา

 ชาวละวาเปนกลุมชนพ้ืนเมืองเดิมท่ีตัง้ถิน่ฐาน

ในบริเวณภาคเหนือของประเทศไทยมากอนท่ีอาณาจักร

ลานนาและอาณาจักรไทยไดถูกตั้งข้ึน นักวิชาการเชื่อ

วาชาวละวาสืบเชื้อสายมาจากกลุมชนท่ีตั้งถิ่นฐานอยู

ในตอนกลางของแหลมอินโดจีนมาตั้งแตสมัยกอน

ประวัติศาสตร เชนเดียวกับพวกมอญและเขมร ตอมาได

อพยพขึ้นไปทางเหนือ และตั้งถิ่นฐานกระจัดกระจายอยู

ตามลุมนํา้ปงในประเทศไทย และลุมนํา้คงในรัฐไทยใหญ

ของพมา (1) ปจจุบันพบชาวละวาอาศัยอยูในหลายพ้ืนที่

บริเวณภาคเหนือของประเทศไทย ตอนเหนือของพมา 

และตอนใตของจีน โดยมีชื่อเรียกท่ีแตกตางกัน เชน ลัวะ 

วา มิลักขะ (2)

 ชาวละวาที่อาศัยอยูในเขตจังหวัดเชียงใหม

และแมฮองสอนปจจุบันเปนกลุมชนที่อพยพมาจากแอง

ทีร่าบเชยีงใหม-ลาํพนู โดยไดอพยพเคลือ่นยายหลายคร้ัง

และแยกออกเปนหลายกลุมในชวง 800 ปที่ผานมา (3) 

แมวากลุมชาติพันธุที่เรียกตนเองวาชาวละวาทุกกลุมจะ

มวีฒันธรรมท่ีคลายคลึงกนัหลายประการ เชน การนับถอื

ผี การตั้งเสาใจบาน แตจากการศึกษาความสัมพันธทาง

ภาษาของชาวละวาซึ่งถูกจัดอยูในตระกูลภาษาออสโตร

เอเชียติก ตระกูลยอยมอญ-เขมร (4) พบวาชาวละวามี

ภาษาพูดที่แตกตางกันอยู 2 สําเนียงภาษา คือภาษาละวา
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2. วิธีวิจัย

 2.1 กลุมตัวอยาง

 ตัวอยาง ท่ีใช ในการศึกษานี้คือชาวละวา

จากบานปาแป ตําบลปาแป อําเภอแมสะเรียง จังหวัด

แมฮองสอน การเก็บขอมูลทําโดยการสัมภาษณประวัติ 

เชน ภาษา ประวัติการอพยพ ประวัติชาติพันธุของ

ครอบครัว และเกบ็ตัวอยางเลือดปริมาณ 5 มิลลิลิตรจาก

ขอพับแขนของอาสาสมัครท่ีมสีขุภาพแข็งแรง อายุ 20-60 

ป และไมเปนญาติพี่นองกัน จํานวน 41 คน 

 2.2 การตรวจวเิคราะหความหลากหลายของดี

เอ็นเอไมโทคอนเดรียบริเวณ HVR-I 

 นาํตวัอยางเลอืดของอาสาสมคัรมาทาํการสกดั

ดีเอ็นเอจากเม็ดเลือดขาวดวยวิธีอินออรแกนิก (9) จาก

นั้นเพ่ิมปริมาณช้ินสวนดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียบริเวณ 

displacement loop (D-loop) ดวยปฏิกิริยาลูกโซพอลี

เมอเรส (Polymerase Chain Reaction - PCR) โดยใชไพรเมอร 

LLmt-A : 15704-CATAGCCAATCACTTTATTG-

15723 และ LHmt-E : 430-CTGTTAAAAGTGCATA-

CCGCC-410 (10) 

 ทาํปฏกิริยิาดวยเครือ่งควบคมุอณุหภมูอิตัโนมตัิ

รุน MJ Min Personal Thermal (Bio-Rad, CA) จากนั้น

ทําการตรวจสอบผลผลิตที่ไดจากปฏิกิริยาลูกโซพอ

ลีเมอเรสดวยเทคนิคอะกาโรสเจลอิเลคโทรฟอรีซิส 

(agarose gel electrophoresis) 

 สงผลผลิตที่ตรวจสอบแลวไปวิเคราะหหา

ลําดับเบสที่บริษัท Macrogen ประเทศเกาหลีใต โดยใช

ไพรเมอร SeqLmt-A : 15897-GTATAAACTAATACA

CCAGTCTTGT-15921 และ  SeqHmt-E:100-

CAGCGTCTCGCAATGCTATCGCGTG-76 (11) 

 จากน้ันนําผลของการหาลําดับเบสของไพร

เมอรทั้งสองตัวมารวมกัน (assembly) ดวยโปรแกรม 

SeqScape v2.0 (AppliedBiosystem, USA) 

 2.3 การวิเคราะหขอมูล

  2.3.1  การวิเคราะหคาความหลากหลายทาง

พันธุกรรม 

  นําขอมูลลําดับเบสบริเวณ HVR-I ของ

ชาวละวาบานปาแปที่ศึกษามาวิเคราะหรวมกับขอมูล

ลําดับเบสบริเวณเดียวกันของชาวละวาตะวันตก บาน

ดง ตําบลหวยหอม อําเภอแมลานอย จังหวัดแมฮองสอน 

และชาวละวาตะวันออก บานบอหลวง ตําบลบอหลวง 

อาํเภอฮอด จงัหวัดเชียงใหม (5)  โดยหาตําแหนงทีม่คีวาม

ผันแปร (polymorphic site) เมื่อเทียบกับลําดับเบสดีเอ็น

เอไมโทคอนเดรียของ Cambridge Reference Sequence 

(12) ตําแหนงที่ 16048-16383 ความยาว 336 คูเบส ดวย

โปรแกรม DNASP ver.5 (13) จากน้ันคํานวณคาความ

หลากหลายของแฮโปลไทป และความหลากหลายของนวิ

คลโีอไทด โดยใชโปรแกรม Arlequin 3.5 (14) และเปรยีบ

เทยีบคาความหลากหลายทางพันธุกรรมของชาวละวากบั

ชาติพันธุอื่นในประชากรที่มีการศึกษาแลว (ตารางที่ 1)
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ตารางที่ 1. ขอมูลประชากรชาวละวาท่ีศึกษาและประชากรท่ีนํามาเปรียบเทียบ

ประชากร ชาติพันธุ ภาษา ที่ตั้ง จํานวน อางอิง

LawaMS1 ละวา มอญ-เขมร บานดง อ.แมลานอย จ.แมฮองสอน 46 (5)

LawaMS2 ละวา มอญ-เขมร บานปาแป อ.แมสะเรียง จ.แมฮองสอน 41 การศึกษานี้

LawaCM ละวา มอญ-เขมร บานบอหลวง อ.ฮอด จ.เชียงใหม 50 (5)

LuaNN1 ลัวะ มอญ-เขมร บานเตยกลาง อ.ปว จ.นาน 22 (5)

LuaNN2 ลัวะ มอญ-เขมร บานปาบง อ.บอเกลือ จ.นาน 50 (5)

Mon มอญ มอญ-เขมร บานหนองดู อ.ปาซาง จ.ลําพูน 41 (15)

Paluang ปะหลอง มอญ-เขมร บานนอแล อ. ฝาง จ.เชียงใหม 51 (11)

Blang1 พลาง มอญ-เขมร บานปายาง อ.แมสาย จ.เชียงราย 38 (11)

Blang2 พลาง มอญ-เขมร ลัวะพัฒนา อ.แมจัน  จ.เชียงราย 45 (11)

Htin1 ถิ่น (มัล) มอญ-เขมร บานตาหลวง อ.ปว จ.นาน 43 (5)

Htin2 ถิ่น (ปรัย) มอญ-เขมร บานน้ําสอด อ.ทุงชาง จ.นาน 26 (5)

Htin3 ถิ่น (ปรัย) มอญ-เขมร บานหวยแกว อ.เชียงกลาง จ.นาน 38 (5)

Wa1 วา มอญ-เขมร ยูนนาน ประเทศจีน 22 (16)

Wa2 วา มอญ-เขมร ยูนนาน ประเทศจีน 36 (17)

Khuen เขิน ไท ต.ทุงรวงทอง อ.สันปาตอง จ.เชียงใหม 60 (11)

Lue1 ลื้อ ไท ต.ศิลาแลง อ.ปว จ.นาน 51 (11)

Lue2 ลื้อ ไท ต.หนองบัว อ.ทาวังผา จ.นาน 44 (11)

Lue3 ลื้อ ไท ต.เกาะกลาง อ.แมสาย จ.เชียงราย 50 (11)

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

Yuan1 ยวน ไท ต.แมแฝกใหม อ.สันทราย จ.เชียงใหม 39 (11)

Yuan2 ยวน ไท ต.บานเปา อ.แมแตง จ.เชียงใหม 50 (11)

Yuan3 ยวน ไท ต.ศรีเตี้ย อ.บานโฮง จ.ลําพูน 50 (11)

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

Yong ยอง ไท ต.มะกอก อ.ปาซาง 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

พันธุกรรมของชาวละวาแตละหมูบาน 

  ทําการคํานวณหาอัตราสวนความผันแปร

ทางพันธุกรรมภายในประชากรและระหวางประชากร

ดวยวิธี Analysis of Molecular Variances (AMOVA) 

(18) จากนั้นสรางกราฟการกระจายของจํานวนเบสท่ี

แตกตางกันระหวางแฮโปลไทปแตละคู ดวยวิธ ีMismatch 

distribution (หรือ distribution of pairwise differences) 

พรอมท้ังหาคา Raggedness index (19) และคา Fu’s F 

Neutrality (20) ดวยโปรแกรม Arlequin 3.5 (14)

  2.3.3 การหาความสัมพันธระหวางระยะ

หางทางภาษากับระยะหางทางพันธุกรรมของชาวละวา

  หาความสั มพันธ ร ะหว า งภ าษากั บ

พันธุกรรมดวยการทดสอบ Mantel test (21) โดยจําลอง

คาระยะหางทางภาษาระหวางทุกคูประชากรใหมีคาเทา

กนัท่ี 0.5 เปนคาเริม่ตน จากน้ันลดและเพ่ิมระยะหางทาง

ภาษาครัง้ละ 0.1 โดยทาํทลีะคูประชากร หาคา regression 

coeffi cient (R) ระหวางระยะหางภาษากับระยะหางทาง

พนัธกุรรมแบบ pairwise difference (Φst) ตามวธิ ีMan-

tel test ดวยโปรแกรม Arlequin 3.5 (14)

  2.3.4 ความสัมพันธระหวางชาวละวากับ

ประชากรอื่นๆ 

  คาํนวณคาระยะหางทางพันธกุรรมระหวาง

ชาวละวาและประชากรอื่นๆ ที่มีการศึกษาแลว ในรูป 

pairwise difference (Φst) ดวยโปรแกรม Arlequin 

3.5 (14) และนําคาระยะหางทางพันธุกรรมท่ีไดมาส

รางแผนภูมิแสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวาง

ประชากรในรูปแบบ 2D multidimensional scaling (2D-

MDS) ดวยโปรแกรม STATISTICA (Statsoft Ltd)

3. ผลการวิจัยและอภิปราย

 3.1 ความหลากหลายทางพันธุกรรมของชาว

ละวา

 จากการศกึษาลาํดบัเบสในดีเอน็เอไมโทคอนเดรีย

บริเวณ HVR-I ความยาว 336 คูเบส (ตําแหนง 16048-

16383) ในประชากรชาวละวา 3 หมูบาน ไดแก ชาว

ละวาตะวันตกบานปาแป ตําบลปาแป อําเภอแมสะเรียง 

จังหวัดแมฮองสอน (ขอมูลจากงานวิจัยนี้) ชาวละวา

ตะวันตกบานดง ตาํบลหวยหอม อาํเภอแมลานอย จงัหวัด

แมฮองสอน (ขอมูลจาก (5)) และชาวละวาตะวันออก 

บานบอหลวง ตาํบลบอหลวง อาํเภอฮอด จงัหวดัเชยีงใหม 

(ขอมลูจาก (5)) จาํนวนรวม 137 คน พบแฮโปลไทปทีแ่ตก

ตางกนั 44 ชนดิ ซึง่เกดิจากตาํแหนงทีม่คีวามผนัแปรของ

ลําดับเบส 62 ตําแหนง (รูปที่ 1) 
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รูปท่ี 1.  ลาํดบันวิคลโีอไทดของดเีอน็เอไมโทคคอนเดรยีบรเิวณ HVR-I ทีพ่บในชาวละวา รปูแสดงเฉพาะตาํแหนง

 ที่มีความแตกตางไปจากลําดับเบสอางอิง (12) จํานวนลําดับนิวคลีโอไทดที่พบในแตละหมูบานแสดงไว

 ดานขวามือ ตัวยอ Hap คือ ชนิดของแฮโปลไทป MS1 คือ ชาวละวาบานดง อ.แมลานอย จ.แมฮองสอน 

 MS2 คอื ชาวละวาบานปาแป อ.แมสะเรยีง จ.แมฮองสอน CM คอื ชาวละวาบานบอหลวง อ.ฮอด จ.เชียงใหม

 เมื่อวิเคราะหความหลากหลายทางพันธุกรรม

ของประชากรท่ีศึกษา พบวาชาวละวาเปนกลุมชาติพันธุ

ที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรมในตําแหนงที่ศึกษา

คอนขางสูง โดยเห็นไดจากคาความหลากหลายของแฮ

โปลไทปทีอ่ยูในชวง 0.8707±0.0283 ในชาวละวาบานปา

แป (LawaMS2) ถึง 0.9594±0.0134 ในชาวละวาบานดง 

(LawaMS1) ซึ่งคาความหลากหลายทางพันธุกรรมของ

ชาวละวานี้อยูในชวงเดียวกับชาวมอญ ปะหลอง พลาง 

และวา ซึ่งพูดภาษามอญ-เขมร และใกลเคียงกับกลุม

ชาติพันธุที่พูดภาษาไท (รูปที่ 2) 
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รูปท่ี 2. ความหลากหลายของแฮโปลไทป (บน) และความหลากหลายของนิวคลีโอไทด (ลาง) ของชาวละวาและ

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

 สําหรับประชากรมนุษย  การเพ่ิมข้ึนของ

ความหลากหลายทางพันธุกรรมมักพบในประชากรที่มี

ลกัษณะ 2 ประการ คอื 1.กลุมชาตพินัธุโบราณ โดยแตละ

กลุมชาติพันธุจะมีจุดเร่ิมตนของประชากรท่ีแตกตางกัน

ทั้งดานพื้นท่ีและระยะเวลา ชาติพันธุที่เกิดข้ึนกอนจะมี

ระยะเวลาในการสะสมความผันแปรทางพันธุกรรมมาก 

และ 2.ประชากรทีเ่กิดข้ึนจากการผสมผสานระหวางชาติ

พนัธุทีม่โีครงสรางทางพันธกุรรมทีแ่ตกตางกัน ซึง่ทาํให

ประชากรมีการรับเอาลักษณะพันธุกรรมแบบตางๆ เขา

มา ความหลากหลายทางพันธุกรรมจึงมีคาสูงขึ้น แตใน

กรณขีองกลุมชาติพนัธุละวาซึง่มกัมีการแตงงานในกลุม

ชาติพันธุเดียวกันแลว ปจจัยที่สงผลใหเกิดความหลาก

หลายทางพันธุกรรมนาจะมาจากระยะเวลายาวนานใน

การสะสมความผันแปรมากกวาการผสมผสานระหวาง

ชาติพันธุ และเม่ือพิจารณาคาความหลากหลายของนิว

คลีโอไทดในชาวละวาพบวามีคาอยูในชวงประมาณรอย

ละ 2 ซึ่งเปนคาที่ใกลเคียงกับกลุมชาติพันธุพื้นเมืองของ

ภูมิภาคเอเชียตะวันออกเฉียงใตกลุมอื่นๆ เชน ชาวมอญ 

(15) (รปูที ่2) ผลจากการศกึษานีจ้งึสามารถบอกไดวาชาว

ละวาเปนกลุมชาติพันธุที่มีบรรพชนรวมหรือเกิดขึ้นใน

ชวงเวลาเดียวกับกลุมชาติพันธุพื้นเมืองชาวเอเชียตะวัน

ออกเฉยีงใต ซึง่สอดคลองกบัหลกัฐานทางประวตัศิาสตร

ที่ระบุถึงการตั้งถิ่นฐานของชาวละวาในตอนกลางของ

แหลมอินโดจีนมาตั้งแตสมัยกอนประวัติศาสตร (1)

 3.2 โครงสรางทางพันธุกรรมของชาวละวา

 เมื่อวิ เคราะหโครงสรางประชากรดวยวิธี  

AMOVA ในประชากรชาวละวา 3 หมูบาน พบวาความ

ผนัแปรทางพนัธกุรรมรอยละ 95.94 เกดิขึน้ภายในแตละ

ประชากร ในขณะที่ความผันแปรระหวางประชากรมีคา

เพียงรอยละ 4.06 เทานั้น แตอยางไรก็ตามประชากรชาว

ละวาทั้ง 3 กลุมมีความแตกตางกันทางพันธุกรรมอยาง

มีนัยสําคัญทางสถิติ (Fixation index เทากับ 0.0406 และ 
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p<0.05) ความผันแปรทางพันธุกรรมที่มีคาสูงภายใน

แตละหมูบานของชาวละวานี้นาจะเกิดขึ้นจากลักษณะ

วัฒนธรรมการยายถ่ินท่ีอยูหลังการแตงงาน โดยชาว

ละวาฝายหญิงเม่ือแตงงานแลวจะยายไปอยูบานของฝาย

ชาย (patrilocal post-marital residence) จึงทําใหเกิด

การเคล่ือนที่และแลกเปล่ียนดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียที่

ถายทอดผานทางฝายหญงิจากหมูบานตางๆ เขามา ความ

หลากหลายทางพันธกุรรมภายในแตละหมูบานจงึเพิม่สงู

ขึ้น ซึ่งตรงขามกับกลุมชาติพันธุที่มีวัฒนธรรมใหฝาย

ชายยายไปอยูบานฝายหญิงหลังการแตงงาน (matrilocal 

post-marital residence) เชน ชาวถิ่น ชาวลัวะในจังหวัด

นาน ซึง่จะพบวาความหลากหลายของดีเอน็เอไมโทคอน

เดรียมีคาตํ่า (รูปที่ 2) 

 ลักษณะโครงสรางทางพันธุกรรมท่ีสําคัญอีก

ประการหนึง่ของกลุมชาตพินัธุโบราณคอืการเพิม่จาํนวน

ประชากรอยางรวดเร็วหลังยคุนํา้แขง็ในสมัยไพลสโตซีน 

(Pleistocene expansion) ซึ่งสามารถวิเคราะหไดจากการ

กระจายตัวของลํ า ดับเบสที่ แตกต าง กันระหว าง

แฮโปไทปแตละคู (mismatch distribution) (รูปที่ 3) 

ซึ่งจะปรากฏลักษณะกราฟรูประฆังควํ่า มีจุดสูงสุด

เพียงจุดเดียว คา raggedness index มีคานอยกวา

หรือเทากับ 0.03 และมีคา neutrality ติดลบ (22) 

ซึ่ งพบกราฟลักษณะ เชนนี้ ในชาวละว าบ านดง 

(LawaMS1) และบานบอหลวง (LawaCM) (รูปที่ 3) ใน

ขณะที่ชาวละวาจากบานปาแป (LawaMS2) มีลักษณะ

กราฟขรุขระ มีจุดสูงสุดมากกวา 1 จุด (multimodal 

distribution)  และมีคา neutrality เปนบวกซ่ึงเปนลกัษณะ

ที่พบในประชากรที่มีขนาดคงที่หรือลดขนาดลง หาก

อางอิงตามหลักฐานทางประวัติศาสตรวาชาวละวาทุก

กลุมมีบรรพชนรวมกันเปนกลุมชาติพันธุโบราณใน

พื้นที่ใดพื้นที่หนึ่ง (1) ชาวละวาทุกกลุมจึงควรปรากฏ

ลักษณะของการเพิ่มขนาดประชากรหลังสมัยไพลสโต

ซีน แตการที่ชาวละวาบานปาแปไมมีลักษณะน้ี อาจเปน

ผลจากผลกระทบของผูกอตัง้ (founder effect) ซึง่เกดิขึน้

จากการท่ีมีสมาชิกของชาติพันธุเพียงจํานวนนอยอพยพ

ไปต้ังถิ่นฐานเปนประชากรใหม ลักษณะเชนนี้จะทําให

ประชากรรุนตอๆ มาสืบลักษณะทางพันธุกรรมมาเพียง

ไมกี่แบบและปรากฏเปนกราฟ mismatch distribution 

แบบ multimodal ผลกระทบจากผูกอต้ังท่ีเกิดขึ้นใน

ชาวละวาบานปาแปนี้ยังเห็นไดจากคาความหลากหลาย

ของแฮโปลไทปที่มีคานอยเมื่อเทียบกับชาวละวาอีก 2 

หมูบาน (รูปที่ 2)

รูปท่ี 3.  Mismatch distribution ของชาวละวา (R คือคา Raggness index, F คือคา Fu’s F neutrality)
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 3.3 ความสัมพันธระหวางระยะหางทางภาษา

กับระยะหางทางพันธุกรรมของชาวละวา

 เมื่อทําการหาความสัมพันธระหวางระยะหาง

ทางพนัธกุรรมในรปูแบบ pairwise difference (Φst) กบั

คาจําลองระยะหางทางภาษาของชาวละวา ดวย Mantel 

test พบวาคาความสัมพันธ (regression coeffi cient) มี

คาเปนบวก (แสดงถึงการมีความสัมพันธไปในทิศทาง

เดียวกัน) เมื่อระยะหางทางภาษาระหวาง LawaMS1-

LawaMS2 มีคามากกวาคาเริ่มตน (0.5) (ตารางท่ี 2) ใน

ขณะทีร่ะหวาง LawaMS1-LawaCM และ LawaMS2-La-

waCM ใหผลตรงขาม กลาวคือคาความสัมพันธมีคาเปน

บวกเม่ือลดคาระยะหางทางภาษาลง ผลจากการจําลอง

คาระยะหางทางภาษาน้ีชี้ใหเห็นแนวโนมของความไม

สอดคลองกันระหวางภาษาและพันธุกรรม โดยเฉพาะ

ระหวางชาวละวาบานดง (LawaMS1) กับบานปาแป 

(LawaMS2) ซึ่งใชภาษาละวาตะวันตกที่มีความใกลชิด

กัน แตระยะหางทางภาษากับระยะหางทางพันธุกรรม

กลบัสวนทางกนั (ดจูากคาระยะหางทางภาษาทีม่คีาลดลง 

คา regression coeffi cient ของ LawaMS1-LawaMS2 มคีา

ตดิลบแสดงถงึความสมัพนัธในทางตรงขามกนักบัระยะ

หางทางพันธุกรรม) นอกจากนี้ยังพบวาความสอดคลอง

กันของภาษากับพันธุกรรมจะเกิดขึ้นเม่ือชาวละวาบาน

ดง (ละวาตะวันตก) กับบานบอหลวง (ละวาตะวันออก) 

มีความใกลชิดกันทางภาษาซ่ึงไมตรงกับความเปนจริง 

(การสมัภาษณอาสาสมคัรโดยผูวจิยั)   ความไมสอดคลอง

กันของหลักฐาน 2 ดานนี้เกิดขึ้นเพราะโครงสรางทาง

พันธุกรรมของชาวละวาบานปาแปมีความแตกตางจาก

ชาวละวาอีก 2 กลุมอยางชัดเจน อันเปนผลกระทบจากผู

กอตั้งดังที่ไดกลาวมาแลว 

ตารางที่ 2.  ผลการวิเคราะหความสัมพันธระหวางภาษาและพันธุกรรมของชาวละวาดวย 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

 ตัวอยางความสัมพันธทางภาษากับพันธุกรรม

ที่ศึกษาพบในกลุมชาวละวาในการศึกษาน้ีบงชี้ใหเห็น

วา ผลกระทบจากผูกอตั้งสงผลตอการเปล่ียนแปลง

โครงสรางทางพันธุกรรมของประชากรไดเร็วกวาการ

เปล่ียนแปลงทางภาษา ดังน้ันนักพันธุศาสตรประชากร

จะตองใหความระมัดระวังในการแปลผลความสัมพันธ

ระหวางประชากรดวยหลักฐานทางพันธุศาสตร เพราะ

แมวาประชากรจะมีโครงสรางทางพันธุกรรมท่ีแตก
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ตางกันอยางชัดเจน อาจไมสามารถบอกไดวาประชากร

ทั้งสองกลุมไมมีความเกี่ยวของกันทางเชื้อสายมากอน 

เพราะประชากรนั้นอาจเคยมีบรรพชนรวมกันแตมีการ

เปลี่ยนแปลงโครงสรางของประชากรในภายหลัง โดย

เฉพาะอยางย่ิงในกลุมชาติพนัธุขนาดเล็กทีม่กีารกระจาย

ตัวในพ้ืนท่ีที่แตกตางกัน ซึ่งจะไดรับผลกระทบจากผูกอ

ตั้งไดงาย

 3.4  ความสมัพันธระหวางชาวละวาและประชา

กรอื่นๆ

 ความสัมพันธของกลุมชาติพันธุที่พูดภาษา

มอญ- เขมรกับภาษาไทไดถูกระบุในหลักฐานทาง

ประวัติศาสตรหลายคร้ังหลายครา เชน ตํานานเชียงใหม

ปางเดิม ไดกลาวถึงชาวละวาและชาวมอญวาเปนชนพื้น

เมืองเดิมท่ีเคยอาศัยอยูบริเวณแองที่ราบเชียงใหม-ลําพูน

มาแตสมัยกอนประวัติศาสตร กอนที่ชาวไทจะอพยพลง

มาจากบริเวณตอนใตของประเทศจีนในพุทธศตวรรษ

ที่ 18  (23) เมื่อศึกษาความสัมพันธระหวางชาวละวากับ

กลุมชาติพันธุที่อาศัยอยูในภาคเหนือของประเทศไทย

โดยนําคาระยะหางทางพันธุกรรมระหวางประชากร

แตละคูที่คํานวณไดจากวิธี pairwise difference มาสราง

แผนภูมิแสดงความสัมพันธระหวางประชากรในรูป 2D 

multidimensional scaling (รูปที่ 4) พบวาชาวละวายังคง

มีโครงสรางทางพันธุกรรมที่ใกลชิดกับกลุมชาติพันธุที่

พูดภาษามอญ-เขมร เชน ชาวปะหลอง ชาววา ชาวพลาง 

มากกวาชาติพันธุไท ซึ่งแสดงใหเห็นวาชาวละวาไมได

เกิดการผสมผสานทางพนัธกุรรมกบักลุมชาวไทแมวาจะ

อาศัยอยูรวมกันในแองที่ราบเชียงใหม-ลําพูนเปนระยะ

เวลาชวงหนึ่ง (24) 

รูปท่ี 4.  แผนภมู ิ2D multidimensional scaling แสดงความสมัพนัธทางพนัธกุรรมระหวางประชากร (สดีาํ-ประชากร

 ที่พูดภาษามอญ-เขมร, สีขาว-ประชากรที่พูดภาษาไท)
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 อยางไรก็ตามการศึกษาในคร้ังน้ีเปนการศึกษา

โครงสรางทางพันธุกรรมโดยอาศัยขอมูลจากดีเอ็นเอไม

โทคอนเดรียซ่ึงมีการถายทอดผานทางฝายหญิงเทาน้ัน 

อกีทัง้ลกัษณะการถายทอดของดเีอ็นเอไมโทคอนเดรยียงั

ไดรับผลจากการผกผันทางพันธุกรรมแบบสุม (random 

genetic drift) คอนขางมาก เชน ในกรณีที่ผูหญิงไม

แตงงาน หรือไมมีลูกสาว เชื้อสายของไมโทคอนเดรีย

นั้นก็จะหายไปจากประชากร ดังนั้นหากมีการศึกษาโดย

ใชเครื่องหมายทางพันธุกรรมชนิดอื่นเชน ดีเอ็นเอของ

โครโมโซมวาย หรือออโตโซม จะทําใหสามารถระบุขอมลู

ความสัมพนัธของประชากรท่ีชดัเจนมากย่ิงข้ึน การศึกษา

พลวัตของกลุมชาติพันธุโบราณดังเชนที่ศึกษาในชาว

ละวาน้ีนอกจากจะทําใหทราบถึงปจจยัตางๆ ทีก่อใหเกดิ

การเปล่ียนแปลงโครงสรางของกลุมชาติพนัธุแลว หากมี

ขอมูลทางพันธุกรรมที่สมบูรณมากขึ้นจะสามารถตอบ

คําถามเกี่ยวกับบรรพชนและประวัติศาสตรการอพยพ

ของคนไทยท่ีปจจุบันยังไมสามารถหาขอยุติไดอกีดวย 

4. สรุป

 การศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรมของ

ชาวละวาในจังหวัดเชียงใหมและแมฮองสอนจํานวน 3 

หมูบานโดยวิเคราะหความผันแปรของดีเอ็นเอไมโทคอน

เดรียบริเวณที่มีความหลากหลายสูง I พบวาชาวละวา

เปนกลุมชาติพันธุที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรม

สูง ซึ่งเกิดจากการเปนกลุมชาติพันธุโบราณประกอบกับ

ลักษณะวัฒนธรรมที่ผูหญิงจะยายเขาบานฝายชายหลัง

การแตงงาน โครงสรางทางพันธุกรรมของชาวละวาที่

ศกึษามีลกัษณะท่ีแตกตางกัน โดยเฉพาะชาวละวาบานปา

แป ตาํบลปาแป อาํเภอแมสะเรียง จงัหวัดแมฮองสอน ซึง่

ไดรับผลกระทบจากผูกอตั้ง และสงผลใหความสัมพันธ

ทางพันธุกรรมระหวางชาวละวาท้ัง 3 หมูบานท่ีศึกษาไม

สอดคลองกับความใกลชิดกันทางภาษาของชาวละวา  
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