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บทคดัย่อ 

ชำวมอแกนเป็นกลุ่มชำติพนัธ์ุท่ีอำศยัอยู่บริเวณหมู่เกำะและชำยฝ่ังทะเลทำงภำคใตข้องประเทศไทย มีภำษำ
พูดถูกจดัอยูใ่นตระกูลภำษำออสโตรนีเซียน ท่ีผ่ำนมำมีกำรศึกษำควำมผนัแปรของดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียของชำวมอ
แกนท่ีอำศยัอยู่ในหมู่เกำะมะริดประเทศพม่ำ อย่ำงไรก็ตำมกำรศึกษำพนัธุกรรมของชำวมอแกนในประเทศไทยยงัมี
จ ำนวนนอ้ยและจุดก ำเนิดและประวติักำรเคล่ือนยำ้ยยงัไม่ชดัเจน งำนวจิยัน้ีจึงศึกษำควำมผนัแปรของดีเอน็เอไมโทคอน
เดรียบริเวณควบคุมของชำวมอแกน จ ำนวน 33 คน จำกจงัหวดัระนอง ผลกำรศึกษำพบว่ำชำวมอแกนท่ีศึกษำมีควำม
หลำกหลำยของแฮโปลไทป์สูง (0.7822 ± 0.035) เม่ือเทียบกบัชำวมอแกนกลุ่มอ่ืน แต่มีควำมหลำกหลำยของแฮโปล
ไทป์ต ่ำเม่ือเทียบกับกลุ่มชำติพนัธ์ุอ่ืนในประเทศไทย เม่ือวิเครำะห์ควำมสัมพนัธ์ระหว่ำงประชำกรด้วยแผนภูมิ 
Multidimensional scaling (MDS) พบวำ่ประชำกรชำวมอแกนมีควำมสมัพนัธ์ทำงพนัธุกรรมกบัชำวมอแกนจำกหมู่เกำะ
มะริดในประเทศพม่ำ ซ่ึงสอดคลอ้งกบัผลกำรวิเครำะห์รูปแบบแฮโปลกรุ๊ป ส ำหรับ AMOVA ท่ีค่ำควำมแปรปรวน
ระหวำ่งกลุ่มมอแกนกบัประชำกรท่ีพูดภำษำในตระกูลออสโตรเอเชียติกมีค่ำนอ้ยท่ีสุด ผลกำรศึกษำคร้ังน้ีแสดงวำ่ชำว
มอแกนในจงัหวดัระนองอำจมีบรรพบุรุษร่วมกบัชำวมอแกนจำกหมู่เกำะมะริดและบำงประชำกรท่ีพูดภำษำตระกูล
ออสโตรเอเชียติก  

ABSTRACT 
The Moken live on the islands and the coast of southern Thailand, and their languages belong to the 

Austronesian family. A previous study of mitochondrial (mt) DNA variation of the Moken people in the Mergui 
Archipelago Islands of Myanmar was performed, but not those living in Thailand. However, there are less genetic 
studies of this ethnic group and their migration routes, including their inconclusive origins . Here, we investigated 
mtDNA variations in a control region of 33 Moken people from Ranong Province. The results showed high haplotype 
diversity (0.7822 ± 0.035) compared to other Moken groups, whereas this value is lower than other ethnic groups 
from Thailand when used for comparison. The genetic relationship among many populations was elucidated by 
Multidimensional scaling plot (MDS) which revealed that the Moken are closely related to Moken groups from the 
Mergui Archipelago Islands, in agreement with haplogroup. The AMOVA results indicated the lowest genetic 
variation between groups of Moken and Austroasiatic. This study suggests that the Moken from Ranong Province 
share common ancestors with the Moken people in the Mergui Archipelago Islands and some Austroasiatic speaking 
people. 
 
ค าส าคญั: มอแกน ดีเอน็เอไมโทคอนเดรีย ออสโตรนีเซียน  
Keywords: Moken, mitochondrial DNA, Austronesian 
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บทน า 
ชำวมอแกน เป็นกลุ่มชำติพนัธ์ุท่ีพดูภำษำตระกลูออสโตรนีเซียนท่ีอำศยัอยูบ่ริเวณทำงชำยฝ่ังและหมู่เกำะทำงตอน

ใตข้องประเทศไทยและหมู่เกำะมะริดของประเทศพม่ำ ในอดีตชำวมอแกนมีวิถีชีวิตเร่ร่อนและอำศยัเรือเป็นยำนพำหนะใน
กำรเดินทำงไปสู่เกำะต่ำง ๆ ในทะเลแถบอนัดำมนั แต่ในปัจจุบนัชำวมอแกนส่วนใหญ่จะตั้งถ่ินฐำนอยู่บริเวณชำยฝ่ังและ
ประกอบอำชีพเก่ียวกบัทะเลเป็นหลกั (นฤมล และคณะ, 2549) ชำวมอแกนอำจมีบรรพบุรุษอำศยัอยูใ่นบริเวณแผ่นดินหลกั
ของเอเชียตะวนัออกเฉียงใต ้(White, 1922) หรืออำจมีตน้ก ำเนิดทำงประเทศจีนโดยแยกตวัออกมำจำกกลุ่มพนัธ์ุอ่ืน ๆ 
(Ivanoff, 1997) นอกจำกน้ียงัมีกำรศึกษำท่ีเสนอว่ำชำวมอแกนมีตน้ก ำเนิดอยู่ในหมู่เกำะในเขตเอเซียตะวนัออกเฉียงใต้
เช่นเดียวกบักลุ่มอ่ืนท่ีใชชี้วติโยกยำ้ยไปมำในพ้ืนท่ีดงักล่ำว (Sopher, 1965) ดงันั้นจึงยงัไม่สำมำรถระบุตน้ก ำเนิดของชำวมอ
แกนท่ีแน่ชดัได ้
 ในปัจจุบนัเคร่ืองหมำยทำงพนัธุกรรมหลำยชนิด เช่น ดีเอน็เอไมโทคอนเดรีย โครโมโซมวำย และ ออโตโซม 
ไดถู้กน ำประยกุตใ์ชใ้นงำนดำ้นนิติวทิยำศำสตร์และพนัธุศำสตร์ประชำกร ดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียเป็นเคร่ืองหมำยทำง
พนัธุกรรมท่ีไดรั้บกำรพิสูจน์วำ่มีประสิทธิภำพในกำรแยกแยะระดบับุคคลท่ีไม่มีควำมสัมพนัธ์ทำงฝ่ำยแม่และแยกแยะ
ประชำกรท่ีใกลชิ้ดกันได ้เน่ืองจำกมีคุณสมบัติท่ีมีควำมจ ำเพำะหลำยประกำร เช่น ถ่ำยทอดผ่ำนทำงมำรดำสู่ลูก มี
จ ำนวนมำกเม่ือเทียบกบัดีเอ็นเอในนิวเคลียส ไม่มีรีคอมบิเนชัน่ และมีอตัรำกำรกลำยพนัธ์ุท่ีสูงกว่ำดีเอ็นเอนิวเคลียส 
(Pakendorf and Stoneking, 2005) 
 ท่ีผำ่นมำมีกำรศึกษำโครงสร้ำงทำงพนัธุกรรมของชำวมอแกนท่ีอำศยับริเวณจงัหวดัภูเก็ตในประเทศไทย โดย
อำศยัเคร่ืองหมำยดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียบริเวณท่ีมีควำมหลำกหลำยสูง (hypervariable region I: HVR-I) พบค่ำควำม
หลำกหลำยของดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียท่ีต ่ำ และพบโครงสร้ำงทำงพนัธุกรรมท่ีแตกต่ำงจำกประชำกรอ่ืนท่ีอำศยัใน
ภูมิภำคเอเชียตะวนัออกเฉียงใต ้และหมู่เกำะแถบทะเลแปซิฟิก (Lum et al., 1998) นอกจำกนั้นยงัมีรำยงำนกำรศึกษำ
ควำมผนัแปรของดีเอน็เอไมโทคอนเดรียของชำวมอแกนท่ีอำศยัในหมู่เกำะมะริดประเทศพม่ำ และพบวำ่ชำวมอแกนมี
เช้ือสำยของดีเอ็นเอไมโทคอนเดรีย หรือ แฮโปลกรุ๊ป จ ำนวน 2 กลุ่ม ไดแ้ก่ M21b2 และ M46a และมีค่ำควำม
หลำกหลำยของดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียท่ีต ่ำ ซ่ึงอำจเป็นผลอนัเน่ืองมำจำก genetic drift และยงัพบว่ำชำวมอแกนมี
ควำมสมัพนัธ์ทำงเช้ือสำยกบัประชำกรท่ีอำศยัอยูใ่นหมู่เกำะและชนพ้ืนเมืองท่ีอำศยับริเวณเอเชียตะวนัออกเฉียงใต ้ซ่ึง
อำจแสดงใหเ้ห็นถึงบรรพบุรุษของชำวมอแกนท่ีอำศยัในชำยฝ่ังของเอเชียตะวนัออกเฉียงใตแ้ลว้กระจำยไปตั้งถ่ินฐำนท่ี
หมู่เกำะ (Dancause et al., 2009) จะเห็นไดว้ำ่กำรศึกษำโครงสร้ำงพนัธุกรรมและประวติัศำสตร์ของชำวมอแกนยงัไม่
กระจ่ำงชดั ผูว้จิยัจึงสนใจท่ีจะท ำกำรศึกษำดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียของชำวมอแกนในจงัหวดัระนองเพื่อให้ไดข้อ้มูลท่ี
เพ่ิมมำกข้ึน 
 
วตัถุประสงค์การวจิยั 

ศึกษำควำมผนัแปรดีเอน็เอไมโทคอนเดรียบริเวณควบคุมของชำวมอแกนท่ีอำศยับริเวณจงัหวดัระนองในประเทศ
ไทย และศึกษำควำมสมัพนัธ์ทำงเช้ือสำยของชำวมอแกนกบัประชำกรอ่ืนท่ีใชเ้ปรียบเทียบ 
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ตารางที ่1 ขอ้มูลทัว่ไปของประชำกรท่ีศึกษำและประชำกรท่ีใชเ้ปรียบเทียบ 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

หมำยเหตุ:  AN = ออสโตรนีเซียน, SN = จีน-ทิเบต, TK = ไท-กะได, AA = ออสโตรเอเชียติก, AM = อนัดำมนั 
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วธีิการวจิยั 
 กลุ่มตวัอย่างทีศึ่กษา 
 ตวัอยำ่งเน้ือเยื่อบุกระพุง้แกม้ท่ีน ำมำทดลองไดรั้บควำมอนุเครำะห์จำกอำสำสมคัรชำวมอแกน จำกเกำะชำ้ง 
จงัหวดัระนอง จ ำนวน 33 คน (ตำรำงท่ี 1) โดยมีเกณฑก์ำรคดัเลือกอำสำสมคัร คือ อำสำสมคัรจะตอ้งไม่มีควำมสัมพนัธ์
กนัทำงเครือญำติฝ่ำยแม่อยำ่งนอ้ย 2 ชัว่รุ่น นอกจำกนั้นอำสำสมคัรและบรรพบุรุษ 2 ชัว่รุ่นจะตอ้งเป็นชำวมอแกน ซ่ึง
กำรวจิยัคร้ังน้ีไดรั้บกำรอนุมติัจำกคณะกรรมกำรจริยธรรมกำรวจิยัในมนุษย ์มหำวทิยำลยันเรศวร 
 

 
 

ภาพที ่1   ต  ำแหน่งของประชำกรท่ีศึกษำและประชำกรท่ีใชเ้ปรียบเทียบ 
 
 การสกดัดเีอน็เอและการหาล าดบัเบสของดเีอน็เอไมโทคอนเดรียบริเวณควบคุม 
 น ำตวัอย่ำงเยื่อบุขำ้งแกม้ท่ีไดม้ำสกดัดีเอ็นเอดว้ยชุดสกดัดีเอ็นเอส ำเร็จรูป Gentra Puregene Buccal Cell Kit 
(Qiagen, Germany) จำกนั้นตรวจสอบปริมำณและคุณภำพของดีเอ็นเอดว้ยเคร่ือง Nanodrop spectrophotometer (Thermo 
scientific, USA) จำกนั้นน ำสำรละลำยดีเอ็นเอท่ีไดจ้ำกกำรสกดัมำเพ่ิมจ ำนวนดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียบริเวณควบคุมโดยใช้
ไพรเมอร์ท่ีมีล ำดบันิวคลีโอไทด์ (Schurr et al., 1999; Brandstätter et al., 2004) ไดแ้ก่ R649: 649 (5’)- TTT GTT TAT GGG 
GTG ATG TGA -(3’) 638 และ LLmt: 15704 (5’)-CTA AGC CAA TCA CTT TAT TG-(3’) 15723 โดยจะไดผ้ลผลิตพีซีอำร์
ขนำด 1,518 คู่เบส จำกนั้นส่งไปวเิครำะห์ล ำดบัเบสท่ีบริษทั Bioneer (Bioneer, South Korea) 
 การวเิคราะห์ข้อมูล 
 น ำขอ้มูลล ำดับเบสท่ีไดม้ำเขำ้คู่กัน (assembly) และจำกนั้นวิเครำะห์หำต ำแหน่งท่ีมีควำมผนัแปรของเบส 
(polymorphic site) โดยเทียบกบัล ำดบัเบสอำ้งอิง (Revised Cambridge Reference Sequence: rCRS) (Andrews et al., 
1999) ดว้ยโปรแกรม SeqScape v.3.0 และน ำมำค ำนวณค่ำควำมหลำกหลำยทำงพนัธุกรรมภำยในประชำกร ไดแ้ก่ ค่ำ
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ควำมหลำกหลำยของนิวคลีโอไทด ์(nucleotide diversity, π) ค่ำควำมหลำกหลำยของแฮโปลไทป์ (haplotype diversity, 
h) ดว้ยโปรแกรม ARLEQUIN 3.5.2.2 (Excoffier et al., 2010) และท ำนำยแฮโปลกรุ๊ปดว้ย HarploGrep (Kloss-
Brandstätter et al., 2011) 
 น ำมำเปรียบเทียบกบัขอ้มูลดีเอน็เอไมโทคอนเดรียของประชำกรอ่ืนท่ีอำศยัอยูใ่นเอเชียตะวนัออกเฉียงใตท่ี้มี
กำรรำยงำนก่อนหนำ้ (Thangaraj et al., 2005; Barik et al., 2008; Chandrasekar et al., 2009; Dancause et al., 2009; 
Peng et al., 2010; Gunnarsdóttir  et al., 2011a; Gunnarsdóttir et al., 2011b; Jinam et al., 2012; Kong et al., 2003; 
Delfin et al., 2014; Ko et al., 2014; Summerer et al., 2014; Kutanan et al., 2017) และมีรำยงำนอยูใ่นฐำนขอ้มูล PopSet 
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/popset/?term=290758097) (ตำรำงท่ี 1 และ ภำพท่ี 1) โดยค ำนวณค่ำระยะห่ำงทำง
พนัธุกรรมระหวำ่งประชำกร (pairwise difference: Fst) แลว้น ำค่ำดงักล่ำวมำสร้ำงเป็นแผนภูมิ multidimensional scaling 
(MDS) ดว้ยโปรแกรม XLSTAT (Addinsoft, Paris) และวิเครำะห์ระดบัควำมแปรปรวนทำงพนัธุกรรม (Analysis of 
Molecular variance: AMOVA) (Excoffier et al., 1992) ดว้ยโปรแกรม ARLEQUIN 3.5.2.2 
 

ผลการวจิยั 
 ความหลากหลายทางพนัธุกรรมภายในประชากร 
 จำกกำรศึกษำล ำดบัเบสของดีเอน็เอไมโทคอนเดรียบริเวณควบคุมท่ีมีควำมยำว 1,122 คู่เบส (ต ำแหน่งท่ี 16,024 ถึง 
576) ในชำวมอแกนจ ำนวน 33 คน พบล ำดบัเบสท่ีแตกต่ำงกนั (แฮโปลไทป์) ทั้งหมด 4 แบบ ท่ีเกิดจำกควำมผนัแปรของเบส
จ ำนวน 26 ต ำแหน่ง โดยมีค่ำควำมหลำกหลำยของแฮโปลไทป์ เท่ำกบั 0.7822 ± 0.035 และควำมหลำกหลำยนิวคลีโอไทด ์
เท่ำกบั0.0080 ± 0.042 และเม่ือจดัแฮโปลกรุ๊ป (haplogroup) พบแฮโปลกรุ๊ป จ ำนวน 4 แบบ คือ M21b2 (ร้อยละ 52) D4e1a 
(ร้อยละ 27) M46a (ร้อยละ 12) และ F1a1c1 (ร้อยละ 9) (ตำรำงท่ี 2) 
 

ตารางที ่2   ควำมผนัแปรของเบสในดีเอน็เอไมโทคอนเดรียในชำวมอแกน จงัหวดัระนอง 

 

 ความสัมพนัธ์ระหว่างประชากร 
 จำกกำรวิเครำะห์ค่ำระยะห่ำงทำงพนัธุกรรมแบบ Fst ระหว่ำงชำวมอแกนท่ีศึกษำกับประชำกรท่ีพูดภำษำ
ตระกลูออสโตรนีเซียนท่ีอำศยัในเอเชียตะวนัออกเฉียงใตจ้ ำนวน 35 ประชำกร และน ำมำสร้ำงเป็นแผนภูมิ MDS พบวำ่
กลุ่มประชำกรท่ีพูดภำษำตระกูลออสโตรนีเซียนมีต ำแหน่งกระจำยทัว่แผนภูมิ ในขณะท่ีชำวมอแกนท่ีศึกษำมีควำม
แตกต่ำงทำงพนัธุกรรมจำกประชำกรอ่ืนท่ีเปรียบเทียบ (สังเกตจำกวงกลมสีด ำ) ท่ีมีระยะห่ำงออกมำจำกประชำกรอ่ืน 
แต่มีต ำแหน่งใกลก้บัชำวมอแกนจำกหมู่เกำะมะริด (MM-MG3) และมอแกนจำกจงัหวดัภูเก็ต (TH-MG2) และประชำกร 
Jehai (MY-JH) และประชำกร Temuan (MY-TM) จำกประเทศมำเลเซีย ซ่ึงอำศยับริเวณหมู่เกำะในเอเชียตะวนัออกเฉียง
ใต ้(ภำพท่ี 2) อยำ่งไรก็ตำมมีเพียงค่ำระยะห่ำงทำงพนัธุกรรมระหวำ่งมอแกนจำกจงัหวดัระนองกบัชำวมอแกนจำกหมู่
เกำะมะริดเท่ำนั้นท่ีแตกต่ำงกนัอยำ่งไม่มีนยัส ำคญั (p> 0.05) 
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ภาพที ่2  แผนภูมิ MDS แสดงควำมสมัพนัธ์ทำงพนัธุกรรม ระหวำ่งชำวมอแกนและกลุ่มคนท่ีพดูภำษำตระกลู

ออสโตรนีเซียน โดยมีค่ำ stress เท่ำกบั 0.209  
 
 เม่ือวเิครำะห์ควำมสมัพนัธ์ระหวำ่งประชำกร โดยเพ่ิมจ ำนวนประชำกรท่ีใชเ้ปรียบเทียบเพ่ิมเติม (ตำรำงท่ี 1) 
พบวำ่ประชำกรท่ีพดูภำษำตระกลูออสโตรนีเซียนมีต ำแหน่งท่ีกระจำยทัว่แผนภูมิ ในขณะท่ีประชำกรส่วนใหญ่ของกลุ่ม
ภำษำในตระกลูไท-กะได ตระกลูออสโตรเอเชียติก ตระกลูจีน-ทิเบตมีต ำแหน่งท่ีใกลชิ้ดกนั ส ำหรับชำวมอแกนท่ีศึกษำ
จะมีควำมแตกต่ำงทำงพนัธุกรรมจำกกลุ่มภำษำตระกลูไท-กะไดและจีน-ทิเบต เน่ืองจำกมีระยะห่ำงจำกทั้งสองกลุ่มมำก 
(ภำพท่ี 3) 
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ภาพที ่3  แผนภูมิ MDS แสดงควำมสมัพนัธ์ทำงพนัธุกรรมระหวำ่งชำวมอแกนและกลุ่มคนท่ีพดูภำษำต่ำง ๆ ใน                  

เอเชียตะวนัออกเฉียงใต ้โดยมีค่ำ stress เท่ำกบั 0.222  
 

 เม่ือวเิครำะห์ระดบัควำมแปรปรวนทำงพนัธุกรรมดว้ยวธีิ AMOVA (ตำรำงท่ี 3) พบวำ่ค่ำควำมแปรปรวนทำง
พนัธุกรรมระหว่ำงกลุ่มประชำกรท่ีพูดภำษำในตระกูลออสโตรนีเซียนมีค่ำเท่ำกบัร้อยละ 15.7 ซ่ึงมำกกว่ำค่ำของ
ประชำกรรวมทั้งหมดท่ีมีค่ำเท่ำกบัร้อยละ 13.85 และกลุ่มตระกูลภำษำอ่ืน ๆ แสดงถึงควำมแตกต่ำงทำงพนัธุกรรม 
(genetic heterogeneity) ภำยในประชำกรพูดภำษำในตระกูลออสโตรนีเซียน และเม่ือวิเครำะห์เฉพำะกลุ่มมอแกนชำว
มอแกน ไดแ้ก่ ชำวมอแกนจำกจงัหวดัระนอง (TH-MG1) ชำวมอแกนจำกจงัหวดัภูเก็ต (TH-MG2) และชำวมอแกนจำก
หมู่เกำะมะริด (MM-MG3) พบวำ่ค่ำควำมแปรปรวนทำงพนัธุกรรมระหวำ่งประชำกรเท่ำกบัร้อยละ 8.71 สอดคลอ้งกบั
แผนภูมิ MDS (ภำพท่ี 2) และเม่ือค ำนวณค่ำควำมแปรปรวนระหว่ำงชำวมอแกนกบักลุ่มประชำกรอ่ืนตำมภำษำพูด 
พบวำ่คำ่ควำมแปรปรวนทำงพนัธุกรรมระหวำ่งกลุ่มมอแกนและประชำกรกลุ่มท่ีพูดภำษำตระกูลออสโตรเอเชียติกมีค่ำ
นอ้ยท่ีสุด (ร้อยละ 7.37) เม่ือเปรียบเทียบกบัค่ำควำมแปรปรวนระหวำ่งชำวมอแกนและกลุ่มไท-กะได (ร้อยละ 11.22) 
ชำวมอแกนและกลุ่มจีน-ทิเบต (ร้อยละ 9.92) และชำวมอแกนและกลุ่มออสโตรนีเซียน (ร้อยละ 9.18) ผลกำรวเิครำะห์น้ี
ช้ีใหเ้ห็นวำ่ชำวมอแกนจำกจงัหวดัระนองเม่ือจดักลุ่มรวมกบักลุ่มภำษำตระกูลออสโตรเอเชียติกจะมีควำมผนัแปรทำง
พนัธุกรรมนอ้ยท่ีสุด  
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ตารางที ่3  ระดบัควำมแปรปรวนทำงพนัธุกรรม (AMOVA) 

 
หมายเหตุ: * = significant (P<0.05) 
 ** = significant (P<0.01) 
 

อภิปรายและสรุปผลการวจิยั 
 จำกกำรศึกษำควำมผนัแปรของดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียบริเวณควบคุมของชำวมอแกนจ ำนวน 33 คน จำก
จงัหวดัระนอง ประเทศไทย พบควำมหลำกหลำยทำงพนัธุกรรมภำยในประชำกร (ค่ำควำมหลำกหลำยของแฮโปลไทป์) 
เท่ำกบั 0.7822 ± 0.035 แสดงถึงชำวมอแกนจำกจงัหวดัระนองมีควำมหลำกหลำยทำงพนัธุกรรมท่ีสูงเม่ือเทียบกบัชำว
มอแกนจำกจงัหวดัภูเก็ต (Lum et al., 1998) และจำกประเทศพม่ำ (Dancause et al., 2009) เน่ืองจำกในกำรศึกษำคร้ังน้ี
ใชบ้ริเวณควบคุมของไมโทคอนเดรียในกำรตรวจสอบควำมหลำกหลำยทำงพนัธุกรรม ซ่ึงมีควำมยำวมำกกวำ่บริเวณท่ี
กำรศึกษำก่อนหน้ำใช้ และใช้จ ำนวนอำสำสมัครมำกกว่ำ จึงท ำให้มีควำมหลำกหลำยสูงกว่ำ อย่ำงไรก็ตำมเม่ือ
เปรียบเทียบค่ำควำมหลำกหลำยของแฮโปลไทป์ กบัประชำกรอ่ืน ๆ ในประเทศไทย (Kutanan et al., 2017) พบวำ่ค่ำ
ควำมหลำกหลำยทำงพนัธุกรรมของชำวมอแกนท่ีศึกษำมีค่ำค่อนขำ้งต ่ำ อำจเน่ืองจำกชำวมอแกนเป็นกลุ่มชำติพนัธ์ุท่ีมี
จ ำนวนประชำกรนอ้ยและมีกำรแต่งงำนภำยในกลุ่มและไดรั้บอิทธิพลจำก genetic drift  
 แฮโปลไทป์ท่ีพบทั้งหมด จ ำนวน 4 แฮโปลไทป์ ถูกจดัเป็นแฮโปลกรุ๊ปจ ำนวน 4 แฮโปลกรุ๊ป ไดแ้ก่ M21b2 
(ร้อยละ 52) D4e1a (ร้อยละ 27) M46a (ร้อยละ 12) และ F1a1c1 (ร้อยละ 9) สอดคลอ้งกบัรำยงำนก่อนหนำ้ในชำวมอ
แกนท่ีอำศยัในหมู่เกำะมะริดท่ีพบแฮโปลกรุ๊ป M21b2 และ M46a ส ำหรับแฮโปลกรุ๊ป M21 เป็นแฮโปลกรุ๊ปท่ีพบไดใ้น
ประชำกรบริเวณหมู่เกำะของเอเชียตะวนัออกเฉียงใต ้(Macaulay et al., 2005) โดยสำมำรถแบ่งเป็นกลุ่มยอ่ย ไดแ้ก่ แฮ
โปลกรุ๊ปยอ่ย M21a ซ่ึงเป็นกลุ่มท่ีพบไดใ้นชำวซีมงั (Semang) ในประเทศมำเลเซียตะวนัตก (Hill et al., 2006) ชำวมำนิ 
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(Maniq) จำกประเทศไทย (Kutanan et al., 2018) ประชำกรในหมู่เกำะวซิำยสั (Visayas) ในประเทศฟิลิปปินส์ (Tabbada 
et al., 2009) และแฮโปลกรุ๊ปยอ่ย M21b ซ่ึงเป็นสำมำรถแบ่งเป็นแฮโปลกรุ๊ปยอ่ย M21b1 ท่ีพบไดใ้นชำวซีมงั (Semang) 
ในประเทศมำเลเซียตะวนัตก และแฮโปลกรุ๊ปยอ่ย M21b2 ท่ีพบในชำวมอแกนจำกจงัหวดัภูเก็ตจำกฐำนขอ้มูล PopSet 
(accession number: 290758097) และหมู่เกำะมะริดท่ีประเทศพม่ำ (Dancasue et al., 2009) ชำวจำม (Cham) ในประเทศ
เวียดนำม (Peng et al., 2010) ส ำหรับแฮโปลกรุ๊ปท่ีพบควำมถ่ีรองลงมำคือ แฮโปลกรุ๊ป D4e1a ซ่ึงเป็นแฮโปลกรุ๊ปยอ่ย
ของกลุ่ม D4 ท่ีมกัจะพบบริเวณทำงตอนเหนือของเอเชียตะวนัออก ไดแ้ก่ ประเทศญ่ีปุ่น เกำหลี มองโกเลีย และจีน 
(Umetsu et al., 2005; Lee et al., 2006; Derenko et al., 2012) โดยแฮโปลกรุ๊ปยอ่ย D4e1a มีรำยงำนท่ีพบในชำวญ่ีปุ่น 
(Tanaka et al., 2004) ชำวจีน (Liu et al., 2012) และชำวมอญจำกประเทศไทย (Duong et al., 2018) ซ่ึงแฮโปลกรุ๊ปยอ่ยน้ี
อำจแสดงถึงกำรมีควำมสมัพนัธ์ทำงเช้ือสำยร่วมกนัระหวำ่งชำวมอแกนกบัประชำกรในเอเชียตะวนัออกและกลุ่มชนท่ี
พูดภำษำออสโตรเอเซียติกบำงกลุ่ม ส ำหรับแฮโปลกรุ๊ปยอ่ย M46a และ F1a1c1 พบในชำวมอแกนท่ีจงัหวดัภูเก็ตและ
ชำวมอแกนท่ีหมู่เกำะมะริดประเทศพม่ำ (Dancause et al., 2009) 
 จำกกำรวเิครำะห์ควำมสมัพนัธ์ระหวำ่งประชำกรโดยกำรเปรียบเทียบชำวมอแกนกบัประชำกรอ่ืนท่ีพูดภำษำ
ในตระกูลออสโตรนีเซียนซ่ึงอำศยัในบริเวณเอเชียตะวนัออกเฉียงใตด้ว้ยแผนภูมิ MDS พบว่ำกลุ่มประชำกรออสโตรนี
เซียนมีควำมแตกต่ำงทำงพนัธุกรรมมำก และชำวมอแกนท่ีศึกษำมีระยะห่ำงท่ีแยกออกมำจำกประชำกรอ่ืนแสดงถึงควำม
แตกต่ำงทำงพนัธุกรรมของมอแกนจำกประชำกรกลุ่มท่ีใชเ้ปรียบเทียบ ผลกำรศึกษำน้ีสอดคลอ้งกบัรำยงำนก่อนหนำ้ใน
ชำวมอแกนจำกจงัหวดัภูเก็ตท่ีมีควำมแตกต่ำงทำงพนัธุกรรมจำกประชำกรท่ีใชเ้ปรียบเทียบ (Lum et al., 1998) ส ำหรับ
แผนภูมิ MDS (ภำพท่ี 2) ยงัแสดงให้เห็นถึงควำมสัมพนัธ์ทำงพนัธุกรรมระหวำ่งชำวมอแกนจำกจงัหวดัระนองกบัชำว
มอแกนจำกหมู่เกำะมะริด (MM-MG3) ซ่ึงสอดคลอ้งกบัผลกำรวิเครำะห์รูปแบบแฮโปลกรุ๊ป เม่ือวิเครำะห์โครงสร้ำง
ทำงพนัธุกรรมของชำวมอแกนร่วมกบัประชำกรท่ีพูดภำษำในตระกูลไท-กะได ตระกูลออสโตรเอเชียติก ตระกูลจีน-
ทิเบต ตระกูลออสโตรนีเซียน รวมทั้งกลุ่มภำษำอนัดำมนัดว้ยแผนภูมิ MDS (ภำพท่ี 3) พบวำ่ประชำกรท่ีพูดภำษำใน
ตระกูลไท-กะได ตระกูลออสโตรเอเชียติก และตระกูลจีน-ทิเบต มีควำมสัมพนัธ์ทำงพนัธุกรรมของประชำกรภำยใน
กลุ่มตระกลูภำษำ ส ำหรับชำวมอแกนท่ีศึกษำพบวำ่มีต ำแหน่งท่ีใกลก้บัประชำกรท่ีพดูภำษำตระกลูออสโตรเอเชียติก ซ่ึง
สอดคลอ้งกบัผลกำรวิเครำะห์ควำมแปรปรวนทำงพนัธุกรรมระหวำ่งกลุ่มมอแกนกบัประชำกรกลุ่มท่ีพูดภำษำตระกูล
ออสโตรเอเชียติกท่ีมีค่ำควำมแปรปรวนทำงพนัธุกรรมนอ้ยท่ีสุด (ตำรำงท่ี 3) แสดงถึงมีควำมใกลชิ้ดกนัระหวำ่งทั้งสอง
กลุ่ม ทั้งน้ีเน่ืองจำกกลุ่มภำษำตระกลูออสโตรเอเซียติกมีกำรกระจำยอยูท่ัว่ไปในเขตเอซียตะวนัออกเฉียงใตจึ้งเป็นไปได้
วำ่ชำวมอแกนอำจมีบรรพบุรุษร่วมกบับำงประชำกรท่ีพดูภำษำในตระกลูออสโตรเอเชียติก 
 กำรศึกษำควำมผนัแปรของดีเอน็เอไมโทคอนเดรียบริเวณควบคุมของชำวมอแกนในคร้ังน้ี พบวำ่ชำวมอแกน
ท่ีศึกษำจดัอยูใ่น 4 แฮโปลกรุ๊ป ไดแ้ก่ แฮโปลกรุ๊ป M21b2, D4e1a, M46a และ F1a1c1 และพบควำมสมัพนัธ์ทำงพนัธุกรรม
อยำ่งใกลชิ้ดระหวำ่งกลุ่มมอแกนจำกจงัหวดัระนองกบักลุ่มมอแกนจำกหมู่เกำะมะริด ซ่ึงแสดงวำ่มอแกนทั้งสองกลุ่ม
น่ำจะมีบรรพบุรุษร่วมกนั นอกจำกน้ีผลจำกกำรศึกษำแสดงใหเ้ห็นวำ่ชำวมอแกนจำกจงัหวดัระนองมีองคป์ระกอบทำง
พนัธุกรรมของดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียท่ีประกอบด้วยพนัธุกรรมของกลุ่มท่ีพูดภำษำตระกูลออสโตรนีเซียนและ
ออสโตรเอเชียติกบำงกลุ่มในแผ่นดินหลกัของเอเซียตะวนัออกเฉียงใต ้อย่ำงไรก็ตำมกำรศึกษำในคร้ังน้ีไม่ไดท้ ำกำร
วเิครำะห์ระดบักำรผสมผสำนทำงพนัธุกรรมและมีกำรตรวจสอบเคร่ืองหมำยดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียเพียงเคร่ืองหมำย
เดียว หำกมีกำรตรวจร่วมกบัเคร่ืองหมำยโครโมโซมวำยและออโตโซมจะท ำให้เห็นถึงควำมหลำกหลำยทำงพนัธุกรรม
ของชำวมอแกนท่ีชดัเจนยิง่ข้ึน 
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