
 

 
 
  

ใบรับรองวิทยานิพนธ 
บัณฑิตวิทยาลัย  มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร 

 

   

ปริญญา 
   

สาขา  ภาควชิา 
  

เร่ือง หลักฐานแสดงตนกําเนดิและการเลี้ยงสุกรในประเทศไทยจากดีเอ็นเอโบราณ 
 ในยุคกอนประวัติศาสตรตอนปลาย 
  
 Ancient DNA Evidence of Origin and Domestication of Pig in Thailand in  
 Late Prehistoric Time 
  

นามผูวิจัย นางสาวมัทธนา  วรรณจักร 

ไดพิจารณาเหน็ชอบโดย  

อาจารยท่ีปรึกษาวิทยานิพนธหลัก  

 (  ) 
อาจารยท่ีปรึกษาวิทยานิพนธรวม  

 (  ) 
หัวหนาภาควชิา  

 (  ) 
  

บัณฑิตวิทยาลัย  มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตรรับรองแลว 
  

 (  ) 
 คณบดีบัณฑติวิทยาลัย 

 วันท่ี  เดือน  พ.ศ.   
 

 

     วิทยาศาสตรมหาบัณฑิต (พันธุศาสตร) 

   พันธุศาสตร     พันธุศาสตร 

อาจารยวรรณรดา  สุราช, Ph.D. 

 อาจารยประดษิฐ  แสงทอง, Ph.D. 

รองศาสตราจารยกัญจนา  ธีระกุล, D.Agr. 

รองศาสตราจารยสมศักดิ ์ อภิสิทธิวาณิช, Ph.D.  



 

วทิยานิพนธ์ 
 

เร่ือง 
 

หลกัฐานแสดงตน้ก าเนิดและการเล้ียงสุกรในประเทศไทยจากดีเอ็นเอโบราณ 
ในยคุก่อนประวติัศาสตร์ตอนปลาย 

 
Ancient DNA Evidence of Origin and Domestication of Pig in Thailand in 

Late Prehistoric Time 
 
 
 
 
 
 
 

โดย 
 

นางสาวมทัธนา  วรรณจกัร 
 
 
 
 
 
 
 

เสนอ 
 

บณัฑิตวทิยาลยั  มหาวทิยาลยัเกษตรศาสตร์ 
เพือ่ความสมบูรณ์แห่งปริญญาวทิยาศาสตรมหาบณัฑิต (พนัธุศาสตร์) 

พ.ศ. 2556



 

 มทัธนา  วรรณจกัร  2556: หลกัฐานแสดงตน้ก าเนิดและการเล้ียงสุกรในประเทศไทยจากดีเอ็นเอโบราณ
ในยคุก่อนประวติัศาสตร์ตอนปลาย  ปริญญาวิทยาศาสตรมหาบณัฑิต (พนัธุศาสตร์) สาขาพนัธุศาสตร์ 
ภาควิชาพนัธุศาสตร์  อาจารยท่ี์ปรึกษาวิทยานิพนธ์หลกั: อาจารยว์รรณรดา  สุราช, Ph.D.  101 หนา้ 

 
 

งานวิจัยน้ีไดน้ าตวัอย่างฟันของสุกร (PTK) จ านวน 13 ตวัอย่าง (อายุประมาณ 3,000 ปีก่อน) จาก
แหล่งโบราณคดีบา้นโป่งตะขบ อ าเภอวงัม่วง จงัหวดัสระบุรี  มาใชเ้พ่ือหาต้นก าเนิดของสุกรไทย โดยการ
ตรวจสอบความหลากหลายทางพนัธุกรรมของไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณดีลูป  (D-loop) และยีนไซโต
โครมบี (cytochrome b หรือ cytb) ของสุกรไทยในยคุก่อนประวติัศาสตร์ตอนปลาย และประเมินความสัมพนัธ์
ทางพนัธุกรรมระหว่างสุกรไทยในยุคโบราณกับสุกรเอเชียและสุกรยุโรปในปัจจุบนัและสุกรโบราณจาก
ประเทศจีนจากฐานขอ้มูล GenBank ดว้ยการสร้าง phylogenetic tree และ Minimum Spanning Network โดย
ตวัอยา่งสุกรโบราณ (PTK) 13 ตวัอยา่ง สามารถสกดัดีเอ็นเอและน าไปหาล าดบันิวคลีโอไทดไ์ดส้ าเร็จจากไมโท
คอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณ D-loop 8 ตวัอย่าง (ความยาว 179 คู่เบส) และจากยีน cytb ได ้7 ตวัอย่าง (ความยาว 
131 คู่เบส) ผลการวิจยัของการศึกษาไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณยีน cytb และบริเวณ D-loop จากสุกรไทย
ในยคุก่อนประวติัศาสตร์ช้ีให้เห็นว่าตวัอยา่งสุกรโบราณของไทยถูกจดัอยูใ่นกลุ่มของสุกรในแถบภูมิภาคเอเชีย 
และมีความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมใกลชิ้ดกบัสุกรป่าและสุกรเล้ียงในแถบภูมิภาคเอเชีย จากผลการศึกษาไมโท
คอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณ D-loop พบว่าสุกรโบราณของไทยมีความหลากหลายของล าดบันิวคลีโอไทด์จ  านวน 
5 ต าแหน่งจากทั้งหมด 23 ต าแหน่ง และสามารถจดักลุ่มแฮปโพลไทป์ได้ 5 กลุ่ม และจากการวิเคราะห์
ความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมดว้ยการสร้าง phylogenetic tree พบว่าสุกรโบราณของไทยถูกจดัออกเป็น 2 กลุ่ม 
คือ กลุ่มท่ีมีแต่สุกรในแถบภูมิภาคเอเชีย (Asian clade) เท่านั้น ซ่ึงตวัอยา่งสุกรไทยโบราณส่วนใหญ่ถูกจดัอยู่ใน
กลุ่มน้ี และมีความสัมพนัธ์ใกลชิ้ดกบัสุกรเล้ียงจากภูมิภาคเอเชีย โดยเฉพาะอย่างยิ่งสุกรจากประเทศจีน ส่วน
กลุ่มท่ีสอง คือ กลุ่มท่ีมีทั้งสุกรเอเชียและยโุรป (European-Asian clade) ซ่ึงในกลุ่มน้ีมีสุกรโบราณของไทยเพียง
ตวัอยา่งเดียว และมีความสัมพนัธ์ใกลชิ้ดกบัสุกรป่าของเอเชีย จากขอ้มลูเหล่าน้ีแสดงให้เห็นว่าตวัอย่างสุกรไทย
โบราณอาจมีตน้ก าเนิดมาจากหลายสายวิวฒันาการ คือสืบเช้ือสายมาจากประชากรสุกรในทอ้งถ่ิน และสืบเช้ือ
สายมาจากสุกรเล้ียงในแถบเอเชียโดยเฉพาะอยา่งยิง่สุกรเล้ียงของจีน นอกจากน้ีการพบทั้งสุกรเล้ียงและสุกรป่า
ในบริเวณพ้ืนท่ีของแหล่งโบราณคดีบา้นโป่งตะขบน้ียงัช้ีให้เห็นว่าน่าจะมีการเล้ียงสุกรในบริเวณพ้ืนท่ีของ
แหล่งโบราณคดีบา้นโป่งตะขบมาแลว้อยา่งนอ้ย 3,000 ปีก่อน และอาจตีความไดว้่าชุมชนท่ีอาศยัอยู่ในบริเวณ
บา้นโป่งตะขบน้ี เม่ือประมาณ 3,000 ปีก่อน อาจเป็นทั้งนกัล่าและเล้ียงสัตวด์ว้ย 
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13 ancient pig bones (approximately 3,000 B.P.) from the Pong Takhop archaeological site in Wang 
Muang district, Saraburi province, Thailand were used to gain the information on origins of Thai pigs. The 
genetic variation, phylogenetic relationships and network analysis were examined based on partial sequences 
of mtDNA D-loop region and cytochrome b (cytb) gene of Thai ancient pig remains (in late prehistoric time) 
in comparison with those of Chinese ancient pigs, Asian and European modern pig breeds from GenBank. 
Eight partial D-loop sequences and seven partial cytb sequences from 13 ancient pig samples (PTK) was 
successfully amplified and sequenced. The results of partial mtDNA cytb and D-loop sequences indicated that 
all ancient pig samples were categorized into the Asian pig breeds. Our data showed that Thai ancient pigs 
have a close relationship with Asian wild boars and domestic pigs. From the results of partial D-loop 
sequences, 5 polymorphic sites from a total of 23 nucleotide variations were detected in PTK samples and the 
PTKs were assigned into 5 haplotypes. From phylogenetic relationship, PTKs were clustered into 2 clades; 
European-Asian clade and Asian clade. In the Asian clade, the majority of PTKs had a close relationship with 
other Asian pigs, especially Chinese domestic pigs, while the other had affinity to Asian wild boars. The 
results indicated that Thai ancient pigs were likely to originate from multiple lineages. One was descended 
from local population while the other originated from other Asian pigs, especially Chinese domestic pigs. In 
addition, the results also imply that pig domestication in central Thailand might occur at least 3,000 B.P. 
Moreover, the occurrence of both domestic pigs and wild boars in the Pong Takhop area suggested that the 
Pong Takhop community might be an agricultural society that both raised and hunted animals for their living. 
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        agarose gel electrophoresis       24 
6      Phylogenetic tree แสดงความสมัพนัธเ์ชิงววิฒันาการจากล าดบันิวคลีโอไทดบ์ริเวณ 
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        D-loop ของสุกรไทยโบราณ (PTK) สุกรเอเชีย และสุกรยโุรปจากฐานขอ้มูล GenBank   32 
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        cytb ของสุกรไทยโบราณ (PTK) สุกรเอเชีย และสุกรยโุรปจากฐานขอ้มูล GenBank 45 
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        แฮปโพลไทป์ (ยกเวน้ Outgroup)                                                                                      46 
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หลกัฐานแสดงต้นก าเนิดและการเลีย้งสุกรในประเทศไทยจากดเีอน็เอโบราณ 
ในยุคก่อนประวตัิศาสตร์ตอนปลาย 

  

Ancient DNA Evidence of Origin and Domestication of Pig in Thailand in  
Late Prehistoric Time 

 
ค าน า 

 
สุกรเล้ียงและสุกรป่า สามารถพบได้อย่างกว้างขวางในทุกสภาวะแวดล้อม และมี

ความส าคญัทางดา้นการปศุสัตว ์โดยเป็นแหล่งอาหารที่ส าคญัของมนุษย ์(Jorgensen, et al., 2005) 
สุกรเล้ียงเกิดจากการน าสุกรป่าในทอ้งถ่ินต่างๆมาเล้ียงเม่ือประมาณ 9,000-6,000 ปีก่อน (Xu, 1950) 
ในประเทศไทยมีสุกรพื้นเมืองหลายพนัธุแ์บ่งตามลกัษณะและแหล่งที่อยู ่คือ พนัธุ์ไหหล า (Hailum) 
พบทัว่ไปในแถบภาคใต ้และบริเวณตอนกลางของประเทศไทย พนัธุ์ควาย (Mukuai) ส่วนใหญ่จะ
อยูใ่นแถบภาคเหนือ และบริเวณตอนกลางของประเทศ พนัธุร์าด (Murad) พบมากในแถบภาคเหนือ 
ภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ และภาคใต้ ส่วนพนัธุ์พวงพบมากในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของ
ประเทศไทย ซ่ึงสุกรพื้นเมืองทั้ง 4 พนัธุ์จะมีลกัษณะที่แตกต่างกนั เช่น สุกรพนัธุ์ไหหล ามีสีขาวที่
ส่วนท้องและเทา้มากกว่าสุกรอีกสามชนิด ส่วนสุกรพนัธุ์ควายมีขนาดใหญ่ และน ้ าหนักตวัที่
มากกว่าสุกรชนิดอ่ืน (Tanaka, et al., 1974; สินชยั, 2537) ส่วนประเทศในแถบเอเชีย เช่น ประเทศ
จีนนั้นถือเป็นศูนยก์ลางที่ส าคญัที่สุดที่มีการเล้ียงสุกรมาเม่ือประมาณ 10,000 ปีก่อน (Cucchi, et al., 
2011) และจากหลกัฐานทางโบราณคดียงัแสดงใหเ้ห็นวา่มีการขยายพื้นที่เพาะปลูกพืชและเล้ียงสุกร
จากบริเวณตอนกลางของประเทศจีนไปทางทิศใตห้ลายคร้ังในช่วง 5,000-4,000 ปีก่อน (Chang, 
1986; Chi and Hung, 2010; Larson, et al., 2010) และยงัมีขอ้มูลที่น่าสนใจของ Larson และคณะ 
(2005) ซ่ึงรายงานว่าประเทศไทยนั้นก็เป็นศูนยก์ลางของการเล้ียงสุกร แต่จุดเร่ิมตน้ของการเล้ียง
สุกรในประเทศไทยน้ียงัไม่มีขอ้มูลที่สามารถบอกไดช้ดัเจน อยา่งไรก็ตามการคน้พบช้ินส่วนฟัน
และกระดูกของสุกรจ านวนมากภายในหลุมฝังศพของมนุษยบ์ริเวณแหล่งโบราณคดีหลายแห่งใน
ประเทศไทยและจากหลกัฐานทางโบราณคดีต่างๆแสดงใหเ้ห็นวา่ นอกจากสุกรจะเป็นแหล่งอาหาร
ส าคญัของมนุษยใ์นสมยัก่อนแลว้ สุกรยงัถูกน ามาใชใ้นการประกอบพิธีกรรมต่างๆตั้งแต่สมยัก่อน
ประวติัศาสตร์ เช่น งานศพ งานแต่งงาน และงานบุญต่างๆ เป็นตน้ (Higham, 1989)  
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ในช่วงไม่ก่ีทศวรรษที่ผา่นมา มีการใชไ้มโทคอนเดรียลดีเอ็นเอ (mtDNA) จากตวัอยา่งสุกร
ในปัจจุบนัและตวัอยา่งสุกรโบราณ เพือ่ศึกษาการยา้ยถ่ินฐานของมนุษยซ่ึ์งมกัมีการน าสตัวเ์ล้ียง เช่น 
สุกรเล้ียงอพยพไปดว้ย (Haile, et al., 2010; Larson, et al., 2007) โดยงานวจิยัส่วนใหญ่จะนิยมเลือก
บริเวณดีลูป (D-loop) และยนีไซโตโครมบี (cytochrome b หรือ cytb) ซ่ึงอยูใ่นไมโทคอนเดรียลดี
เอ็นเอของสุกรเล้ียงและสุกรป่ามาใช้กันอย่างแพร่หลาย เพื่อตรวจสอบความหลากหลายทาง
พนัธุกรรม และประเมินความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมของสุกรดว้ยการสร้าง phylogenetic tree ท าให้
มีความรู้ความเขา้ใจเก่ียวกบัการกระจายตวัของสุกรในอดีตเพิ่มมากขึ้น (Alves, et al., 2003; Cho, et 
al., 2009; Haile, et al., 2010; Ishiguro, et al., 2008; Larson, et al., 2010; Okumura, et al., 2001; 
Ursing and Arnason, 1998) ในทางตรงกนัขา้ม ความรู้เก่ียวกบัตน้ก าเนิดของสุกรไทยและการศึกษา
ความหลากหลายทางพนัธุกรรม และประเมินความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมของสุกรไทยด้วยการ
สร้าง phylogenetic tree ยงัมีอยูน่อ้ยมาก และงานวจิยัเหล่าน้ีวเิคราะห์ขอ้มูลทางพนัธุศาสตร์โมเลกุล
เฉพาะของตวัอย่างสุกรในยคุปัจจุบนั ซ่ึงประกอบดว้ยสุกรพื้นเมืองและสุกรป่าของไทยที่พบใน
บริเวณภาคเหนือ ภาคตะวนัออกเฉียงเหนือและภาคใตข้องประเทศไทย โดยพบว่าสุกรไทยมี
ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมใกลชิ้ดกบัสุกรเล้ียงจากประเทศจีนโดยเฉพาะอยา่งยิง่สุกรจากทางตอน
ใตข้องประเทศจีน (Chaiwatanasin, et al., 2002; Charoensook, et al., 2011; Yang, et al., 2012) ซ่ึง
งานวจิยัเหล่าน้ียงัขาดหลกัฐานทางโบราณคดีและดีเอ็นเอของสุกรโบราณ และไม่ไดมี้การรวบรวม
ตวัอยา่งของสุกรในแถบภูมิภาคเอเชียตะวนัออกเฉียงใตม้าศึกษาในงานวจิยัเหล่าน้ีเลย 

  
ดงันั้นงานวจิยัน้ีจึงเป็นงานวจิยัแรกที่น าดีเอ็นเอโบราณจากตวัอยา่งของสุกรไทยในยคุก่อน

ประวติัศาสตร์มาใช ้โดยมีวตัถุประสงคเ์พื่อศึกษาหาตน้ก าเนิดของสุกรไทย และตรวจสอบความ
หลากหลายทางพนัธุกรรมของไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณ D-loop และยนี cytb ของสุกรไทย
ในยุคก่อนประวัติศาสตร์ตอนปลายโดยใช้วิ ธีการทางพันธุศาสตร์โมเลกุล และประเมิน
ความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมของสุกรไทยโบราณเปรียบเทียบกับสุกรเอเชียและสุกรยโุรปในยุค
ปัจจุบนั รวมถึงสุกรโบราณของจีนดว้ยการสร้าง phylogenetic tree และการวิเคราะห์ Minimum 
Spanning Network (MSN) 
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วตัถุประสงค์ 
 

1. เพือ่หาตน้ก าเนิดของสุกรไทย 
 
2. เพื่อศึกษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมของสุกรไทยในยุคก่อนประวติัศาสตร์

ตอนปลาย 
 

3. เพือ่ประเมินความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมระหว่างสุกรไทยในยคุก่อนประวติัศาสตร์
ตอนปลายกบัในยคุปัจจุบนั สุกรเอเชีย และยโุรปดว้ยการสร้าง phylogenetic tree และการวิเคราะห์ 
Minimum Spanning Network (MSN) 
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การตรวจเอกสาร 
 

1. ประวัติของการเลีย้งสัตว์ 
 

การเล้ียงสตัวเ์ป็นการปรับปรุงพนัธุด์ว้ยการควบคุมสภาวะการเป็นอยูแ่ละการสืบพนัธุ์ของ
สตัวภ์ายใตก้ารดูแลของมนุษย ์เพือ่ใหมี้ลกัษณะที่ดีขึ้นตามความตอ้งการของมนุษย ์(Darwin, 1868) 
ความเขา้ใจในเร่ืองของววิฒันาการและการแพร่กระจายของสุกรเล้ียงอยา่งลึกซ้ึง จะช่วยให้เราความ
เขา้ใจถึงจุดเร่ิมตน้และที่มาของการท าปศุสตัว ์และอารยธรรมของมนุษยท์ี่เจริญเป็นสังคมกลุ่มใหญ่
จากการที่มีการเล้ียงสัตวเ์พิ่มมากขึ้น จากหลกัฐานทางประวติัศาสตร์แสดงให้เห็นว่าการเล้ียงสัตว์
โดยมนุษยน์ั้นเกิดขึ้นมาอยา่งยาวนาน โดยพบว่าการเล้ียงสัตวเ์กิดขึ้นอยา่งแพร่หลายในพื้นที่ต่างๆ
ทัว่โลก ไดแ้ก่ ภูมิภาคเอเชียตะวนัตกเฉียงใต ้เอเชียตะวนัออก และอเมริกา บริเวณที่มีการเล้ียงสัตว์
ส่วนใหญ่จะอยูใ่นที่ราบลุ่มแม่น ้ าที่มีความอุดมสมบูรณ์ไปจนถึงบริเวณหุบเขา ซ่ึงในแต่ละพื้นที่จะ
มีชนิดของสตัวเ์ล้ียงที่แตกต่างกนั เช่น ในแถบภูมิภาคเอเชียรวมถึงประเทศจีนจะมีการเล้ียงววั (Bos 
tauru และ B. indicus) แกะ (Ovis aries) แพะ (Capra hircus) สุกร (Sus scrofa) อูฐ (Camelus spp) 
และกระบือ (Bubalus spp) แต่ในแถบอเมริกาใตจ้ะมีการเล้ียงลามะ (Lama guanicoe) alpacas 
(Vicugna pacos) และหนูตะเภา (Cavia porcellus) (Diamond, 2002) ส าหรับมา้มีหลกัฐานทางพนัธุ
ศาสตร์ช้ีให้เห็นว่า (Equus caballus) มีสถานที่เล้ียงมา้เป็นจ านวนมากอยูใ่นบริเวณทางเหนือของ
เส้นศูนยสู์ตร (Lister, et al., 1998; Vila, et al., 2001; Jansen, et al., 2002) ส่วนการเร่ิมตน้น าสุนัข 
(Canis familiaris) มาเล้ียงนั้นยงัคงมีการโตเ้ถียงกนัอยูว่่าเกิดขึ้นเม่ือใด เน่ืองจากสกุลของสุนัขมี
หลายพนัธุ ์ส าหรับบริเวณที่น่าเช่ือถือไดว้่าเป็นบริเวณที่มีการเล้ียงสุนัขอนัดบัแรกที่พบคือ ภูมิภาค
เอเชียตะวนัออก (Vila, et al., 1997; Savolainen, et al., 2002; Leonard, et al., 2002)  
 
2. สุกรเลีย้ง 
 

สุกรเล้ียงถือก าเนิดขึ้นมาในแถบประเทศทางแถบตะวนัออกไปถึงประเทศจีนและกระจาย
ไปยงัแถบตะวนัตก ไปยงัยโุรป และมีการวจิยัเพิม่เติมโดยใชล้  าดบัเบส ไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอจาก
ตวัอยา่งของสุกรป่ายรูาเชีย และสุกรเล้ียงที่มีสายพนัธุแ์ตกต่างกนั ซ่ึงผลที่ไดน้ั้นสนับสนุนหลกัฐาน
ของสมมติฐาน “multiple and independent domestication” ที่วา่สตัวเ์ล้ียงมีความหลากหลายของสาย
พนัธุ์ และไม่ไดสื้บทอดมาจากบรรพบุรุษเพียงสายพนัธุ์เดียว (Giuffra, et al., 2000 ; Kijas, et al., 
2001) จากการวิเคราะห์ไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอจากสุกรป่าและสุกรเล้ียง 686 ตวัอยา่ง ทัว่ยรูาเชีย 
พบว่าการเล้ียงสุกรเกิดขึ้นในหลายพื้นที่ที่มีลักษณะทางภูมิศาสตร์แตกต่างกันทัว่ยูราเชีย ได้แก่ 
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พื้นที่ตะวนัออก (ประเทศจีน และประเทศไทยไปจนถึงประเทศพม่าและแถบภาคเหนือของประเทศ
อินเดีย) พื้นที่จากเกาะในแถบภูมิภาคเอเชียตะวนัออกเฉียงใต ้และพื้นที่ในแถบยโุรป (Larson, et 
al., 2005) ซ่ึงผลการศึกษาเหล่าน้ีช้ีให้เห็นว่า S. scrofa น่าจะมีตน้ก าเนิดจากทวีปยูราเชีย และ
กระจายไปทั่วทั้ งเกาะในแถบภูมิภาคเอเชียตะวนัออกเฉียงใต ้และยงัพบว่าสุกรเล้ียงทางแถบ
ตะวนัออกถูกน าเขา้ไปในยโุรปโดยเกษตรกรในช่วงแรกๆดว้ย แต่มีจ  านวนเล็กน้อยเท่านั้น (Kefei, 
et al., 2007) เน่ืองจากสุกรเป็นสัตวเ์ล้ียงที่มีจ  านวนมากและกระจายตวัอยูใ่นหลายพื้นที่ทัว่โลกจึง
เหมาะสมที่จะน ามาใชศ้ึกษาววิฒันาการของส่ิงมีชีวติที่ยงัมีชีวติอยูใ่นปัจจุบนั (ภาพที่ 1) 
 

 
 

ภาพที่ 1  แสดงความหลากหลายของสุกร และความสมัพนัธท์าง phylogenetic tree 
 
ที่มา: Randi และคณะ (1996); Groves และคณะ (1997); Fokkinga และคณะ (2004); Robins และ 

คณะ (2006) 
 
3. การแบ่งยุคสมัยทางประวัติศาสตร์ (กรมศิลปากร, ปี 2545) 
 

การแบ่งช่วงเวลาทางประวติัศาสตร์ตามแบบสากลมีจุดมุ่งหมาย เพือ่ใหเ้กิดความสะดวกใน
การศึกษาคน้ควา้เร่ืองราวของมนุษยใ์นยคุสมยัต่างๆในอดีตและช่วยให้เขา้ใจง่ายขึ้น ช่วงเวลาทาง
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ประวติัศาสตร์ตามแบบสากลแบ่งออกเป็น 2 สมยั คือ สมยัก่อนประวติัศาสตร์ และสมยัประวติั 
ศาสตร์ ซ่ึงมีรายละเอียดดงัน้ี 

 
1.1 สมยัก่อนประวติัศาสตร์ เป็นช่วงเวลาที่มนุษยย์งัไม่รู้จกัการประดิษฐ์ตวัอกัษรขึ้นใช ้

จึงยงัไม่มีหลกัฐานทางประวติัศาสตร์ที่เป็นลายลกัษณ์อกัษร ดงันั้น การศึกษาเร่ืองราวของมนุษย์
สมยัก่อนประวติัศาสตร์ จึงตอ้งอาศยัการวิเคราะห์และตีความจากหลกัฐานทางโบราณคดีที่คน้พบ 
เช่น เคร่ืองมือ เคร่ืองใช ้ เคร่ืองประดบัที่ท  าจากหิน โลหะ และโครงกระดูกมนุษย ์ ปัจจุบนัการ
ก าหนดอายสุมยัก่อนประวติัศาสตร์ในประเทศไทย อาศยัพฒันาการทางเทคโนโลยี แบบแผนการ
ด ารงชีพและสังคม ยคุสมยัทางธรณีวิทยา มาใชร่้วมกนัในการก าหนดยคุสมยั โดยสามารถแบ่งยคุ
สมยัก่อนประวติัศาสตร์ไดด้งัน้ี  

 
1.1.1 ยคุหิน เร่ิมเม่ือประมาณ 500,000 ถึง 4,000 ปี ล่วงมาแลว้ แบ่งเป็น 3 ยคุยอ่ย  
 

1.1.1.1 ยคุหินเก่า (500,000–10,000 ปีมาแลว้) เป็นช่วงเวลาแรกๆ ของมนุษย 
ชาติ มนุษยรู้์จกัใชเ้คร่ืองมือขวานหินกะเทาะ ในระยะแรก เคร่ืองมือจะมีลกัษณะหยาบ โดยน าหิน
กรวดแม่น ้ ามากะเทาะเพียงดา้นเดียวและไม่ไดก้ะเทาะหมดทั้งกอ้น ใช้ส าหรับขุดสับและสับตดั 
มนุษยใ์นยคุหินเก่า ด ารงชีวติอยา่งเร่ร่อน ล่าสตัวแ์ละหาของป่ากินเป็นอาหาร 

 
1.1.1.2 ยคุหินกลาง (10,000–6,000 ปีมาแลว้) เป็นช่วงเวลาที่มนุษยรู้์จกัท า

เคร่ืองมือเคร่ืองใชส้ าหรับล่าสตัวด์ว้ยหินที่มีความประณีตมากขึ้นและมนุษยใ์นยคุหินกลางเร่ิมรู้จกั
การอยูร่วมกลุ่มเป็นสงัคมมากขึ้น 

 
1.1.1.3 ยคุหินใหม่ (6,000–4,000 ปีมาแลว้) เป็นช่วงเวลาที่มนุษยรู้์จกัท าเคร่ือง 

มือดว้ยหินขดัเป็นมนัเรียบ เรียกว่า ขวานหินขดั ใชส้ าหรับตดัเฉือนแบบมีดหรือต่อดา้มเพื่อใชเ้ป็น
เคร่ืองมือขดุหรือถาก มนุษยย์คุหินใหม่มีความเจริญมากกวา่ยคุก่อนๆ รู้จกัตั้งถ่ินฐานเป็นหลกัแหล่ง 
รู้จกัการเพาะปลูก เล้ียงสตัว ์และท าภาชนะดินเผา 

 
1.1.2 ยคุโลหะ เป็นช่วงที่มนุษยมี์พฒันาการดา้นการท าเคร่ืองมือเคร่ืองใช ้ โดยรู้จกั

การน าแร่ธาตุมาถลุงและหลอมใชห้ล่อท าเป็นอาวธุหรือเคร่ืองมือและเคร่ืองประดบัต่างๆ แบ่งสมยั
ไดต้ามวตัถุของโลหะ  
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1.1.2.1 ยคุส าริด (4,000–2,500 ปีมาแลว้) เป็นช่วงเวลาที่มนุษยรู้์จกัใช้โลหะ
ส าริด (ทองแดงผสมดีบุก) ท าเคร่ืองมือเคร่ืองใชแ้ละเคร่ืองประดบั มีชีวติความเป็นอยูท่ี่ดีกว่ายคุหิน 
อาศยัอยูร่่วมกนัเป็นชุมชนขนาดใหญ่ขึ้น รู้จกัปลูกขา้วและเล้ียงสตัว ์

 
1.1.2.2 ยคุเหล็ก (2,500–1,500 ปีมาแลว้) เป็นช่วงเวลาที่มนุษยรู้์จกัน าเหล็กมา

ท าเป็นเคร่ืองมือเคร่ืองใช้ ซ่ึงมีคุณภาพดีแข็งแกร่งกว่าส าริด การด ารงชีวิตดว้ยการเกษตรกรรม มี
การติดต่อคา้ขายระหวา่งชุมชนต่าง 

 
1.2 สมยัประวตัิศาสตร์ เป็นยคุสมยัที่มนุษยรู้์จกัการประดิษฐต์วัอกัษรขึ้นมาใชแ้ลว้ โดยได้

มีการบนัทึกเร่ืองราวเหตุการณ์ต่างๆ ในยคุสมยันั้นเป็นลายลกัษณ์อักษร มกัพบอยูต่ามผนังถ ้ า 
แผ่นดินเหนียว แผ่นหิน ใบลาน และแผ่นโลหะ ชุมชนของมนุษยใ์นภูมิภาคต่างๆ ก้าวเขา้สู่สมัย
ประวตัิศาสตร์ ในระยะเวลาที่ไม่เท่ากนั เน่ืองดว้ยความสามารถของมนุษยใ์นการสร้างสรรคอ์ารย
ธรรมความเจริญที่แตกต่างกนั ดงันั้น สมยัประวติัศาสตร์ในทางสากล จึงแบ่งเป็น 3 ยคุยอ่ยๆ  
 

1.2.1 ประวตัิศาสตร์สมยัโบราณ เร่ิมตั้งแต่ความเจริญของแหล่งอารยธรรมเมโสโปเต
เมีย อารยธรรมอียปิตโ์บราณ และอารยธรรมกรีก-โรมนั จนกระทัง่ส้ินสุดลงเม่ือกรุงโรม ซ่ึงเป็น
ศูนยก์ลางของจกัรวรรดิถูกตีแตกโดยพวกอนารยชนในปี พ.ศ.1019  

 
1.2.2 ประวตัิศาสตร์สมยักลาง เร่ิมภายหลงัจากที่กรุงโรม (จกัรวรรดิโรมนัตะวนัตก)

ถูกพวกอนารยชนตีแตกในปี พ.ศ.1019 จนกระทัง่ในปี พ.ศ.1996 สมยักลางจึงส้ินสุดลง เม่ือชนชาติ
เติร์กที่นบัถือศาสนาอิสลามเขา้โจมตีกรุงคอนสแตนติโนเปิล (จกัรวรรดิโรมนัตะวนัออก)  

 
1.2.3 ประวติัศาสตร์สมยัใหม่ เร่ิมภายหลงัจากที่กรุงคอนสแตนติโนเปิลถูกตีแตก เม่ือ

ปี พ.ศ.1996 เป็นตน้มา จนกระทั้งส้ินสุดสงครามโลกคร้ังที่ 2 ในปี พ.ศ.2488 มีเหตุการณ์ส าคญัใน
ยคุประวติัศาสตร์สมยัใหม่หลายประการ เช่น การปฏิรูปศาสนา การเกิดลทัธิหรือแนวความคิดแบบ
เสรีนิยม ประชาธิปไตยและคอมมิวนิสต์ ทางดา้นเศรษฐกิจ มีการขยายตวัทางการคา้ทางเรือส าเภา 
การแสวงหาดินแดนใหม่และปฏิวติัอุตสาหกรรม  

 
นอกจากน้ีการแบ่งยคุสมยัทางประวติัศาสตร์ยงัมีการแบ่งช่วงเวลาทางประวติัศาสตร์ตาม

แบบไทย โดยนักประวติัศาสตร์นิยมแบ่งช่วงเวลาทางประวติัศาสตร์ตามแบบไทยที่มีลกัษณะเป็น
รูปแบบของตนเอง ดงัน้ี  
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1.1 แบ่งตามสมยัหรือตามเวลาที่เร่ิมมีตวัอกัษร โดยแบ่งได ้2 สมยั  
 

1.1.1 สมยัก่อนประวติัศาสตร์ หมายถึง ยคุที่ยงัไม่มีการบนัทึกเร่ืองราวเป็นลายลกัษณ์
อกัษร แบ่งออกเป็นยคุหิน (ยคุหินเก่า ยคุหินกลาง ยคุหินใหม่) และยคุโลหะ (ยคุส าริด ยคุเหล็ก) 
โดยมีการขดุคน้พบหลกัฐานทางโบราณคดีในภูมิภาคต่างๆ ของประเทศไทยตามล าดบั 
 

1.1.2 สมยัประวตัิศาสตร์ หมายถึง ยคุที่มนุษยเ์ร่ิมมีการใชต้วัอกัษรบนัทึกเร่ืองราว
เหตุการณ์ต่างๆ จากหลกัฐานที่คน้พบไดแ้ก่ หลกัศิลาจารึก 
 

1.2 แบ่งยคุสมยัตามอาณาจกัร โดยแบ่งยคุสมยัตามอาณาจกัร ไดแ้ก่ อาณาจกัรทวารวดี 
(นครปฐม) อาณาจกัรละโว ้(ลพบุรี) อาณาจกัรตามพรลิงค ์(นครศรีธรรมราช) อาณาจกัรศรีวิชยั (สุ
ราษฎร์ธานี) อาณาจกัรหริภุญชยั (ล าพนู)  

 
1.3 แบ่งยคุสมยัตามราชธานี เป็นการแบ่งยคุสมยัทางประวติัศาสตร์ตามราชธานีของไทย

เรียงความล าดบั เช่น สมยัสุโขทยั สมยัอยธุยา สมยัธนบุรีและสมยัรัตนโกสินทร์  
 
1.4 แบ่งยคุสมยัตามพระราชวงศ ์เป็นการแบ่งยคุสมยัทางประวติัศาสตร์ตามพระราชวงศ ์

เช่น สมยัราชวงศพ์ระร่วงของอาณาจกัรสุโขทยั สมยัราชวงศอู่์ทอง สมยัราชวงศสุ์พรรณภูมิ สมยั
ราชวงศสุ์โขทยั สมยัราชวงศ์ปราสาททอง สมัยราชวงศบ์า้นพลูหลวง โดยทั้งหมดเป็นช่ือพระ
ราชวงศท์ี่ครองราชยส์มบตัิเป็นกษตัริยใ์นสมยัอยธุยา หรือราชวงศจ์กัรีในสมยัรัตนโกสินทร์ 

 
1.5 แบ่งยคุสมยัตามรัชกาล เป็นการแบ่งยคุสมยัในช่วงเวลาที่พระมหากษตัริยพ์ระองคน์ั้น

ครองราชยอ์ยู ่ไดแ้ก่ รัชสมยัสมเด็จพระบรมไตรโลกนาถ รัชสมยัสมเด็จพระนารายณ์มหาราช และ
รัชสมยัพระบาทสมเด็จพระจุลจอมเกลา้เจา้อยูห่วั  

 
1.6 แบ่งยคุสมยัตามระบอบการเมืองการปกครอง ไดแ้ก่ สมยัสมบูรณาญาสิทธิราชยแ์ละ

สมยัประชาธิปไตย โดยถือเหตุการณ์การเปล่ียนแปลงทางการเมือง เม่ือ วนัที่ 24 มิถุนายน 2475 เป็น
เส้นแบ่งยุคสมัยการเปล่ียนแปลงการปกครองจากระบอบสมบูรณาญาสิทธิราชยเ์ข้าสู่ระบอบ
ประชาธิปไตย  
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4. แหล่งโบราณคดีบ้านโป่งตะขบ  
 

แหล่งโบราณคดีบา้นโป่งตะขบ ต.วงัม่วง อ.วงัม่วง จ.สระบุรี เป็นแหล่งโบราณคดีขนาด
เน้ือที่ไม่น้อยกว่า 15 ไร่ โดยพื้นที่ของแหล่งโบราณคดีส่วนหน่ึงอยูใ่นเขตพื้นที่ของโรงเรียนบา้น
โป่งตะขบในปัจจุบนั ในขณะที่พื้นที่ส่วนใหญ่ของแหล่งโบราณคดีเป็นพื้นที่ของราษฎรในหมู่บา้น 
ซ่ึงใชพ้ื้นที่ท  าไร่ขา้วโพด ที่ระดบัผวิดินของแหล่งโบราณคดีมีโบราณวตัถุกระจายอยูห่นาแน่น และ
พบว่ามีโบราณวตัถุที่ส าคญัไดแ้ก่ เศษภาชนะดินเผาตกแต่งดว้ยลายเชือกทาบ เศษภาชนะดินเผา
ตกแต่งดว้ยการทาน ้ าดินสีแดง ขวานหินขดัขนาดเล็ก และเศษก าไลขอ้มือท าจากหินอ่อนสีขาว 
นอกจากน้ี ยงัพบเศษกระดูกสัตวห์ลายชนิด เช่น ววั-ควาย เกง้ กวาง และสุกรโบราณวตัถุเหล่าน้ี
บ่งช้ีว่าแหล่งโบราณคดีบา้นโป่งตะขบอาจเป็นแหล่งที่อยู่อาศยัขนาดใหญ่แห่งหน่ึงของคนในยุค
ก่อนประวติัศาสตร์ตอนปลาย และจากหลกัฐานที่พบพอสรุปไดว้่าแหล่งโบราณคดีบา้นโป่งตะขบ
เป็นแหล่งที่อยูอ่าศยัของคนสมยัโบราณยคุก่อนประวติัศาสตร์ที่น่าจะมีอายปุระมาณ 3,000 ปีมาแลว้
เป็นอยา่งนอ้ย ดงันั้นการศึกษาแหล่งโบราณคดีแห่งน้ี จึงสามารถใหข้อ้มูลที่จ  าเป็นส าหรับการสร้าง
ความรู้และความเขา้ใจที่สมบูรณ์ขึ้นในเร่ืองพฒันาการของวฒันธรรมยคุก่อนประวติัศาสตร์ตอน
ปลายในภาคกลางของประเทศไทย โดยเฉพาะในพื้นที่ลุ่มแม่น ้ าป่าสกัไดเ้ป็นอยา่งดี (สุรพล, 2552) 
 

1.1 สภาพทัว่ไปของแหล่งโบราณคดีแห่งน้ี เป็นพื้นที่เนินในพื้นที่แบบลอนลูกคล่ืนลอน
ลาด อยูท่างตะวนัออกของแม่น ้ าป่าสัก และห่างจากตวัอ าเภอวงัม่วงไปทางตะวนัออกประมาณ 5 
กิโลเมตร ตั้งอยูริ่มทางน ้ าธรรมชาติที่มีตน้น ้ าอยู่ในแนวเทือกเขาทางดา้นออกเฉียงใตข้องแหล่ง
โบราณคดี ทางน ้ าน้ีไหลต่อไปทางทิศตะวนัตก ผ่านตวัอ าเภอวงัม่วงจึงมีช่ือเรียกว่าห้วยวงัม่วง 
จากนั้นจึงไหลไปทางทิศตะวนัตกต่อไปจนระบายลงสู่แม่น ้ าป่าสัก พื้นที่ราวคร่ึงหน่ึงของเนินดิน
แหล่งโบราณคดีบา้นโป่งตะขบเป็นพื้นที่ในความครอบครองของโรงเรียนบา้นโป่งตะขบ ส่วนอีก
คร่ึงหน่ึงเป็นพื้นที่ของเอกชน (ภาพที่ 2) ที่ระดบัผวิดินของแหล่งโบราณคดีไดพ้บเศษภาชนะดินเผา
และเศษกระดูกสตัวก์ระจายทัว่ไป นอกจากน้ีพบขวานหินขดัขนาดเล็กดว้ย  

 
1.2 ต าแหน่งของพื้นที่ขดุคน้ทางโบราณคดี (ภาพที่ 3) ไดข้ดุคน้ในพื้นที่ของโรงเรียนบา้น

โป่งตะขบ ต าบลวงัม่วง อ าเภอวงัม่วง จงัหวดัสระบุรี จ  านวน 2 หลุมขุดคน้ หลุมขุดคน้ที่หน่ึง 
(Operation number 1 หรือ OP.1) และหลุมขุดคน้ที่สอง (Operation number 2 หรือ OP.2) โดยแต่
ละหลุมขดุคน้มีเน้ือที่ขนาดกวา้ง 3 เมตร ยาว 3 เมตร (9 ตารางเมตร) การรวบรวมขอ้มูลในพื้นที่ขุด
คน้นั้นจะใช้วิธีค่อยๆขุด และขุดดินทีละ 1-2 เซนติเมตร เพื่อแยกโบราณวตัถุและหลักฐานทาง
โบราณคดี จากชั้นทบัถมทางโบราณคดีที่ระดบัความลึกต่างๆ ซ่ึงไดก้  าหนดให้ขุดคน้แต่ละระดบั
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บางๆนั้นเป็นชั้นสมมติ (arbitrary level หรือ level) ต่างๆ โดยจะตั้งช่ือเป็นหมายเลขเรียงล าดบักนั
ไปจากบนลงล่าง ดั้งนั้นชั้นบนจึงตั้งเป็น ชั้นที่ 1 ชั้นลึกถดัลงไปจึงเป็นชั้นที่ 2 3 และ 4 ไปเร่ือยๆ
ตามล าดบั  

 

 
  

ภาพที่ 2  แผนที่แสดงต าแหน่งของแหล่งโบราณคดีบา้นโป่งตะขบ จงัหวดัสระบุรี 
 

 
 

ภาพที่ 3  ภาพถ่ายแสดงพื้นที่หลุมขดุคน้ทางโบราณคดีในพื้นที่ของโรงเรียนบา้นโป่งตะขบ ต าบล 
วงัม่วง อ าเภอวงัม่วง จงัหวดัสระบุรี 

บ้านโป่งตะขบ 
ที่ว่าการอ าเภอวังม่วง 

จังหวดัสระบุรี 
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1.3 หลกัฐานทางโบราณคดีที่พบ สามารถแบ่งออกไดเ้ป็น 4 ประเภทหลกั คือ 
 

1.3.1 ช้ินส่วนจากร่างกายมนุษยส์มยัโบราณ (ancient human remains) ไดแ้ก่ กระดูก
จากส่วนต่างๆของร่างกายมนุษยส์มยัโบราณ  

 
1.3.2 โบราณศิลปวตัถุ (archaeological artefacts) หมายถึงส่ิงของที่มนุษยป์ระดิษฐ์

หรือดัดแปลงขึ้นมาจากวสัดุธรรมชาติชนิดต่างๆ หลักฐานทางโบราณคดีประเภทน้ีที่พบมากใน
แหล่งโบราณคดีน้ีไดแ้ก่ ภาชนะดินเผา เคร่ืองมือที่ท  าจากหิน ลูกปัดที่ท  าจากเปลือกหอย ฯลฯ 

 
1.3.3 โบราณนิเวศวตัถุ (archaeological ecofacts) หมายถึงส่ิงของที่ไม่ใช่ประดิษฐ์

กรรมของมนุษยแ์ต่เป็นวตัถุธรรมชาติที่มนุษยน์ ามาใช ้ หรือที่เก่ียวขอ้งกบัมนุษย ์ โดยมนุษยมิ์ได้
ดดัแปลงใหเ้ปล่ียนรูปลกัษณ์และหนา้ที่ใชง้าน หลกัฐานทางโบราณคดีประเภทน้ีไดแ้ก่ กระดูกสัตว ์
เปลือกหอย เมล็ดพืช กอ้นหิน ดิน ฯลฯ โดยกระดูกสัตวบ์กที่พบมากในแหล่งโบราณคดีบา้นโป่ง
ตะขบ ไดแ้ก่ ฟันและกระดูกจากส่วนต่างๆของสุกรและเกง้ นอกจากนั้นยงัพบฟันและกระดูกของ
ววั-ควาย ลิง สุนขั และสตัวใ์นกลุ่มกวางอีกดว้ย 

 
1.3.4 ร่องรอยกิจกรรมมนุษย ์ หรือร่องรอยที่มนุษยท์  าขึ้น (archaeological features) 

หมายถึงส่ิงที่มนุษยป์ระดิษฐ์ขึ้นมา แต่เป็นพวกที่เม่ือเคล่ือนยา้ยแลว้สูญเสียลกัษณะดั้งเดิมตามที่
มนุษยส์มยัอดีตสร้างไวห้ลกัฐานทางโบราณคดีประเภทน้ีไดแ้ก่ ร่องรอยที่เกิดจากกิจกรรมต่างๆของ
มนุษย ์เช่น กองไฟ หลุมเสาบา้นหลุมฝังศพ หลุมขยะ ซากอาคาร ดินที่น ามาถมท าลานบา้น ฯลฯ 

 
1.4 การวดัอายจุากหลกัฐานทางโบราณคดี โดยตรวจหาอายจุากสารกมัมนัตภาพรังสี และ

หาอายโุดยประมาณจากการเทียบเคียงจากโบราณวตัถุประเภทเด่น (diagnostic artefact) ซ่ึงในกรณี
ของบา้นโป่งตะขบนั้นใชภ้าชนะดินเผาที่ตกแต่งดว้ยลายขีดเป็นเสน้คดโคง้ผสมลายกดประทบัแบบ
เกล็ดปลา (curvilinear incised and scale pattern impression pottery) ที่ทราบอายมุาก่อนแลว้เป็นตวั
บอกอายจุากหลกัฐานทางโบราณคดี 
 
5. ไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอ 
 

ไมโทคอนเดรียเป็นออแกเนลลข์นาดเล็กที่มีโมเลกุลดีเอ็นเอเป็นของตวัเอง เซลล์ส่วนใหญ่
ประกอบดว้ยโมเลกุลไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอหลายชุด ท าให้ปริมาณดีเอ็นเอที่สกดัจากไมโทคอน
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เดรียมากกวา่การสกดัดีเอ็นเอจากนิวเคลียดีเอ็นเอ ไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอของสุกรมีลกัษณะเป็น
วงกลมที่มีขนาดประมาณ 16,679 คู่เบส โดยต าแหน่งของยนีต่างๆ แสดงในตารางที่ 1 ซ่ึงต  าแหน่งที่ 
1 ของล าดบันิวคลีโอไทด์เป็นต าแหน่ง 5’ ของยนี tRNA-Phe ส่วนต าแหน่งสุดทา้ยเป็นบริเวณที่
เรียกวา่ control region หรือ D-loop (Ursing and Arnason, 1998) 
 
ตารางที่ 1  แสดงต าแหน่งของยนีต่างๆและ control region ของไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอของสุกร  
 

 Position  Codon 
Feature From To  Start Stop 
tRNA-Phe 1 70    
12S rRNA 71 1,032    
tRNA-Val 1,032 1,099    
16S rRNA 1,100 2,668    
tRNA-Leu (UUR) 2,668 2,742    
NADH1 2,745 3,701  ATG TAG 
tRNA-Ile 3,700 3,768    
tRNA-Gln 3,766 3,838 (L)   
tRNA-Met 3,840 3,909    
NADH 2 3,910 4,953  ATT TAG 
tRNA-Trp 4,952 5,019    
tRNA-Ala 5,093 5,026 (L)   
tRNA-Asn 5,169 5,095 (L)   
Or. L-stand repl. 5,166 5,212    
tRNA-Cys 5,267 5,202 (L)   
tRNA-Tyr 5,332 5,267 (L)   
COI 5,334 6,878  ATG TAA 
tRNA-Ser (UCN) 6,950 6,882 (L)   
tRNA-Asp 6,958 7,025    
COII 7,026 7,713  ATG T-- 
tRNA-Lys 7,714 7,780    
ATPase8 7,782 7,985  ATG TAA 
ATPase 6 7,943 8,623  ATG TAA 
COIII 8,623 9,407  ATG TA 
tRNA-Gly 9,407 9,475    
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ตารางที่ 1  (ต่อ) 
 

 Position  Codon 
Feature From  To  Start Stop 
NADH3 9,476 9,822  ATA TA 
tRNA-Arg 9,823 9,891    
NADH4L 9,892 10,188  GTG TAA 
NADH4 10,182 11,559  ATG T-- 
tRNA-His 11,560 11,628    
tRNA-Ser (AGY) 11,629 11,687    
tRNA-Leu (CUN) 11,688 11,757    
NADH5 11,758 13,577  ATA TAA 
NADH6 14,088 13,559 (L) ATG TAA 
tRNA-Glu 14,157 14,089 (L)   
Cytb 14,162 15,301  ATG AGA 
tRNA-Thr 15,302 15,369    
tRNA-Pro 15,433 15,369 (L)   
Control region 15,434 16,679    
     CSB-1 16,109 16,134    
     CSB-2 16,378 16,396    
     CSB-3 16,430 16,448    

 

ที่มา: Ursing และ Arnason (1998) 
 

บริเวณ D-loop ของไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอของสุกรประกอบด้วยต าแหน่งซ ้ า (repeat 
motif) GTACACGTGC โดยที่ต  าแหน่ง 16,146 เป็นต าแหน่ง 5’ นิวคลีโอไทดข์องล าดบัซ ้ าแรก จาก
การศึกษาล าดบันิวคลีโอไทดบ์ริเวณ D-loop ของสุกร (Ghivizzani, et al., 1993) พบว่ามีต  าแหน่งซ ้ า
ประมาณ 14-29 ต  าแหน่ง ส่วนยีน cytb ของสุกรนั้น Irwin และคณะ (1991) ไดศึ้กษาและพบว่า
ล าดบันิวคลีโอไทด์ของยนี cytb จะพบ nonsynonymous transversion ในโคดอนแรก 1 ต  าแหน่ง 
และ synonymous transition ในโคดอนที่สาม 1 ต  าแหน่ง 
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การวเิคราะห์ทางดา้นพนัธุศาสตร์ไดถู้กน ามาใชศึ้กษาหาตน้ก าเนิดของสตัวต์ั้งแต่ในปี 1960 
และ 1970 ซ่ึงเป็นยคุที่มีการน าอลัโลเอนไซม์มาใชใ้นการตรวจวิเคราะห์ แต่การวิเคราะห์ดงักล่าว
เป็นเพยีงการศึกษาขั้นพื้นฐานในการหาล าดบัเบสของดีเอ็นเอในสัตวช์นิดต่างๆเท่านั้น ต่อมาไดมี้
การน าไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอมาใช้ในการวิเคราะห์ เพื่อตรวจสอบความหลากหลายทาง
พนัธุกรรมในมนุษย ์พชื และสตัว ์การน าไมโทคอนเดรียมาใชมี้ขอ้ดีหลายประการที่เหมาะส าหรับ
การสืบคน้ความสมัพนัธใ์นแง่ของววิฒันาการดา้นการสืบพนัธุ์ และในแง่โครงสร้างทางภูมิศาสตร์
ภายในกลุ่มประชากรเน่ืองจาก 1) บางต าแหน่งของไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอของสัตวห์ลายๆชนิด 
รวมทั้งสตัวเ์ล้ียงลูกดว้ยนมนั้น มีวิวฒันาการค่อนขา้งเร็วเม่ือเปรียบเทียบกบันิวเคลียร์ยนี 2) ในแต่
ละเซลลมี์ไมโทคอนเดรียมากกว่า 1 ชุด ท าให้มีโอกาสที่จะสกดัไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอออกจาก
ตวัอยา่งที่มีอายเุก่าแก่มาวเิคราะห์ได ้และ 3) ไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอไม่เกิดรีคอบบิเนชัน่ และการ
ถ่ายทอดทางพนัธุกรรมเป็นการถ่ายทอดจากแม่ไปสู่ลูก ท าให้แปลผลได้ง่ายไม่ซับซ้อนเหมือน
จีโนมในนิวเคลียส และล าดบัเบสของไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอจะยงัคงเดิมทุกประการเม่ือมีการ
ถ่ายทอดจากแม่ไปสู่ลูก ยกเวน้เม่ือเกิดการกลายพนัธุ ์(ซ่ึงแต่ละบริเวณของไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอ
มีววิฒันาการหรือมีอตัราการกลายไม่เท่ากนั) ท  าให้ความแตกต่างในระดบันิวคลิโอไทด์ของไมโท
คอนเดรียลดีเอ็นเอ สะทอ้นใหเ้ห็นถึงความแตกต่างของประชากรแต่ละกลุ่ม โดยเฉพาะล าดบันิวคลี
โอไทด์บริเวณ D-loop ที่มีอัตราการเกิดกลายที่สูงกว่าบริเวณอ่ืนๆ โดยเฉพาะอย่างยิ่งบริเวณที่
เรียกวา่ hypervariable region I (HVI)  
 
6. การศึกษาดีเอ็นเอโบราณ 

 
มีการน าดีเอ็นเอจากกระดูกโบราณมาใชใ้นการศึกษาหาบรรพบุรุษของสัตวช์นิดต่างๆ เช่น

การศึกษาของ Larson และคณะ (2005) ที่น าดีเอ็นเอโบราณมาใชศึ้กษาตน้ก าเนิดของสุกรในแถบ
ยุโรปและเอเชีย ซ่ึงผลที่ได้นั้นสรุปได้ว่าสุกรในแถบยุโรปและเอเชียมีตน้ก าเนิดที่แตกต่างกัน 
ยิ่งกว่านั้ นการใช้ดีเอ็นเอโบราณเพื่อหาบรรพบุรุษยงัช่วยให้เราเข้าใจถึงความซับซ้อนของ
ววิฒันาการของสตัวช์นิดต่างๆ ดงัที่สรุปไดใ้นตารางที่ 2  

 
สรุปไดว้า่การศึกษาดีเอ็นเอโบราณสามารถน ามาใชอ้ธิบายถึงตน้ก าเนิดของส่ิงมีชีวิต สาย

วิว ัฒนาการของส่ิงมี ชีวิตต่างๆได้ และย ังสามารถอธิบายถึงเ ร่ืองราวที่ เ กิดขึ้ นในยุคก่อน
ประวติัศาสตร์ไดเ้ป็นอยา่งดีอีกดว้ย 
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ตารางที่ 2  ขอ้มูลทางพนัธุกรรมของสตัวเ์ล้ียงชนิดต่างๆในปัจจุบนั  
 

Species Possible ancestors Extant ancestors # inferred 
domestications 

Average CR* 
divergence among 
haplogroups 

Bos indicus  
Bos taurus  

B. primigenius 
primigenius  
B. primigenius 
namadicus  

0  2 (Asia and Africa)  
1  

0.057  

Ovis aries  O. orientalis/musimon  
O. ammon  
O. vignei  

3  3  
0  
0  

0.045  

Capra hircus  C. aegagrus  
C. falconeri  

2 (C. aegagrus 
has 3 subspecies)  

3  
0  

0.041  

Equus caballus  E. caballus  0  Multiple (Eurasia)  0.040  
Equus asinus  E. africanus  

E. hemiones  
E. kiang  

3 (E. africanus 
has 2 subspecies)  

2 (Nubia / Somalia)  
0  
0  

0.033  

Sus scrofa  S. scrofa  
S. indicus  

2  Multiple (Eurasia): up 
to six  

Not described  

Bubalus 
bubalis  

B. bubalis bubalis  
B. bubalis 
carabanensis  

2  2  0.074  

Canis 
familiaris  

C. lupus  1  Multiple  0.047  

Lama glama  L. guanicoe  
V. vicugna  

2 (both species 
have two subspp.)  

Not described  Not described  

Vigugna pacos  L. guanicoe  
V. vicugna  

2 (both species 
have two subspp.)  

Not described  Not described  

 

หมายเหตุ  CR = control region 
 
ที่มา: Bruford และคณะ (2003)  
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7. แฮปโพลไทป์ และ แฮปโพลกรุ๊ป 
 

แฮปโพลกรุ๊ป (haplogroup) หมายถึง กลุ่มของแฮปโพลไทป์ (haplotype) ที่คลา้ยคลึงกัน
และมีสายววิฒันาการร่วมกนั จึงสามารถน ามาใชเ้พือ่สืบคน้หาตน้ก าเนิดของบรรพบุรุษยอ้นกลบัไป
หลายพนัปีได ้ส่วนแฮปโพลไทป์ คือ รูปแบบของ single-nucleotide polymorphism (SNP) ที ่
สามารถถ่ายทอดไปดว้ยกนัได ้ซ่ึงจะแตกต่างกนัในแต่ละประชากรหรือแต่ละบุคคล ถา้ประชากรคู่ 
หรือกลุ่มใด มีความสัมพนัธ์ใกล้ชิดกันมากเช่น มีการสืบเช้ือสายมาจากบรรพษุรุษร่วมกนั ก็จะ
ไดรั้บการถ่ายทอดรูปแบบ SNP ที่เหมือนกนัท าให้เม่ือวิเคราะห์ล าดบัเบสทั้ง 2 ประชากรน้ีก็จะถูก
จดัอยูใ่นแฮปโพลไทป์และแฮปโพลกรุ๊ปเดียวกนั แต่ถา้ประชากรคู่หรือกลุ่มใดมีรูปแบบ SNP ที่
แตกต่างกนั ซ่ึงอาจเกิดจากการมีตน้ก าเนิดร่วมกนัแต่แยกจากประชากรเดิมมาเป็นระยะเวลานาน
แลว้ หรือมีการกลายเกิดขึ้นก็จะมีรูปแบบ SNP ที่แตกต่างไปจากประชากรเดิม ก็จะถูกจดัอยูค่นละ
แฮปโพลไทป์ แต่อาจถูกจดัอยูใ่นแฮปโพลกรุ๊ปเดียวกนั ส่วนประชากรที่มีตน้ก าเนิดที่แตกต่างกนัก็
น่าจะมีรูปแบบ SNP ที่ต่างกนัมาก จะถูกจดัอยูต่่างแฮปโพลไทป์และต่างแฮปโพลกรุ๊ปกนั ท าให้ทั้ง
แฮปโพลไทป์และแฮปโพลกรุ๊ปถูกน ามาใชเ้พือ่ศึกษาววิฒันาการของส่ิงมีชีวติในระดบัโมเลกุล และ
ตรวจสอบความสมัพนัธข์องส่ิงมีชีวติทั้งในระดบัประชากร และระดบัชนิดของส่ิงมีชีวติได ้ 
 

Wu และคณะ (2007) ศึกษาไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณ D-loop ขนาด 670 คู่เบส ของ
สุกรเล้ียงจ านวน 567 ตวัอยา่ง และสุกรป่าจ านวน 155 ตวัอยา่งในแถบภูมิภาคเอเชียตะวนัออก 
เอเชียตะวนัออกเฉียงใต ้และประเทศอินเดีย จากการวิเคราะห์ความสัมพนัธ์เชิงวิวฒันาการของ
ล าดบันิวคลีโอไทดบ์ริเวณ D-loop พบวา่สามารถจ าแนกแฮปโพลไทป์ได ้119 แบบ และสามารถจดั
กลุ่มแฮปโพลกรุ๊ปได้จาก haplogroup-specific mutation motifs จากการแบ่งสายวิวฒันาการ 
(clades) โดยการสร้าง phylogenetic tree สามารถแบ่งสายวิวฒันาการได ้2 สายหลกั คือ สุกรเล้ียงที่
มีสายวิวฒันาการจากยโุรป E (E clade) และสุกรเล้ียงที่มีสายวิวฒันาการจากเอเชีย A (A clade) 
ส าหรับสายววิฒันาการกลุ่มยอ่ย (subclades) อ่ืนๆของสายววิฒันาการจากเอเชีย และสายววิฒันาการ
กลุ่มย่อยภายในอ่ืนๆ ใช้ระบบการตั้งแฮปโพลกรุ๊ปแบบเชิงล าดับชั้น (Hierarchical haplogroup 
nomination system) เช่นเดียวกบัการศึกษาวิวฒันาการจากไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอของมนุษย ์
(Torroni, et al., 2006; Kong, et al., 2003; Kong, et al., 2006; Richards, et al., 1998; Yao, et al., 
2002; Palanichamy, et al., 2004; Macaulay, et al., 2005) ดงันั้นการศึกษาแฮปโพลไทป์ และแฮป
โพลกรุ๊ปจึงมีประโยชน์ในการศึกษาความสัมพนัธ์เชิงวงวานศ์วิวฒันาการ และความหลากหลาย
ของประชากรของส่ิงมีชีวติทั้งในปัจจุบนั และยคุก่อนประวติัศาสตร์ไดเ้ป็นอยา่งดี 
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อปุกรณ์และวธีิการทดลอง 
 

อุปกรณ์ 
 

1. ตัวอย่างช้ินส่วนฟันของสุกรจากแหล่งโบราณคดีบ้านโป่งตะขบ ต.วังม่วง อ.วังม่วง จ.สระบุรี 
(มีอายุประมาณ 3,000 ปีมาแล้ว) 
 

เก็บตัวอย่างฟันของสุกรจากแหล่งโบราณคดี โดยเลือกเก็บตัวอย่างที่มีสภาพดีและ
บนัทึกภาพของทุกตวัอยา่ง พร้อมวดัขนาดก่อนน าไปเก็บในหอ้งปฏิบตัิการณ์ที่สะอาดและแห้งในที่
มืด  
 

 
 

ภาพที่ 4  ช้ินส่วนฟันของสุกรจากแหล่งโบราณคดีบา้นโป่งตะขบ อ าเภอวงัม่วง จงัหวดัสระบุรี 
 จ  านวน 13 ตวัอยา่ง (A-M: PTK1-13) 
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ภาพที่ 4  (ต่อ) 
 
ที่มา: สุรพล (2552) 
 
2. อุปกรณ์ 

 
2.1 เคร่ืองป่ันเหวีย่งความเร็วสูงที่ควบคุมอุณหภูมิได ้(refrigerated centrifuge) 
2.2 เคร่ือง Thermocycler ส าหรับ Polymerase chain reaction (PCR) 
2.3 เคร่ืองฉายแสงอุลตร้าไวโอเลตพร้อมอุปกรณ์ถ่ายภาพ 
2.4 ชุดเคร่ืองมือ agarose gel electrophoresis 
2.5 เคร่ืองท าความร้อนความเยน็ (cooling and heating block) 
2.6 หลอดพลาสติก (microcentrifuge tube) ขนาด 1.5 มิลลิลิตร 
2.7 หลอดพลาสติกส าหรับท าปฏิกิริยา PCR (PCR tube) 
2.8 ไมโครปิเปตชนิดปรับปริมาตรได ้ขนาด 2 20 200 และ 1,000 ไมโครลิตร 
2.9 Filter tip ที่ใชก้บัไมโครปิเปตขนาด 2 20 200 และ 1,000 ไมโครลิตร 
2.10 โกร่งใชบ้ด 
2.11 เคร่ืองกรอฟัน 

 
 



19 

3. สารเคมี 
 
3.1 ชุดสกดัดีเอ็นเอ (ZymoBeadTM Genomic DNA Kit; (Zymo Research Corporation, 

U.S.A.)  
3.2 ชุดท า PCR product ให้บริสุทธ์ิ (HiYieldTM Gel/PCR DNA Fragments Extraction 

Kit; Real Biotech Corporation (RBC), Taiwan) 
3.3 QIAGEN Multiplex PCR Master Mix (QIAGEN Hamburg GmbH, Germany) 
3.4 Bovine serum albumin (New England Biolabs Inc., United State) 
3.5 DNA AWAY (Molecular BioProducts, Inc., San Diego, CA.) 
3.6 50X Tris-Acetate-EDTA (TAE) buffer (Vivantis Inc., United State) 
3.7 Agarose gel (Bio-Rad Laboratories, Inc., CA.) 
3.8 Loading dye และ DNA ladder (New England Biolabs Inc., United State) 

 
วิธีการทดลอง 

 
1. การสกัดดีเอ็นเอ 

 
น ากระดูกและฟันของสุกรโบราณที่ท  าความสะอาดด้วยกรดไฮโดรคลอริกความเขม้ขน้ 

0.1N และน ้ ากลัน่ฆ่าเช้ือแลว้ มาอาบดว้ยรังสียวูที ั้งสองดา้นๆละ 20 นาที จากนั้นน ามาบดจนเป็นผง
ละเอียดปริมาณ 1.0 กรัม แลว้น าผงกระดูกที่ไดใ้ส่หลอดที่มีไลซิสบฟัเฟอร์ 500 ไมโครลิตร มาบ่ม
โดยเขยา่หลอดที่อุณหภูมิหอ้ง นาน 16 ชัว่โมง จากนั้นน ามาป่ันเหวี่ยงที่ 10,000 รอบต่อนาที นาน 5 
นาทีที่อุณหภูมิห้อง แลว้แยกเอาสารละลายส่วนใสออกมาใส่หลอดใหม่ แลว้เติม ZymoBeadTM 10 
ไมโครลิตร ทิ้งไวท้ี่อุณหภูมิหอ้ง นาน 1 ชัว่โมง จากนั้นป่ันเหวี่ยงที่ 1,500 รอบต่อนาที นาน 1 นาที
ที่อุณหภูมิห้อง แลว้ทิ้งสารละลายส่วนใส จากนั้นเติมไลซิสบฟัเฟอร์ 200 ไมโครลิตร ป่ันเหวี่ยงที่ 
1,500 รอบต่อนาที นาน 1 นาทีที่อุณหภูมิหอ้ง แลว้ทิ้งสารละลายส่วนใส จากนั้นเติมดีเอ็นเอพรีวอช
บฟัเฟอร์ 200 ไมโครลิตร ป่ันเหวี่ยงที่ 1,500 รอบต่อนาที นาน 1 นาทีที่อุณหภูมิห้อง แล้วทิ้ง
สารละลายส่วนใส แลว้ใส่วอชช่ิงบฟัเฟอร์ 500 ไมโครลิตร ป่ันเหวี่ยงที่ 1,500 รอบต่อนาที นาน 1 
นาทีที่อุณหภูมิห้อง แลว้ทิ้งสารละลายส่วนใส ป่ันเหวี่ยงสั้นๆแลว้เอาส่วนวอชช่ิงบฟัเฟอร์ที่เหลือ
ออกใหห้มด จากนั้นเติมอีลูชัน่บฟัเฟอร์ 35 ไมโครลิตร แลว้บ่มไวท้ี่อุณหภูมิห้อง 2 นาที แลว้น าไป
ป่ันที่ 10,000 รอบต่อนาที นาน 1 นาที แลว้จึงเก็บสารละลายดีเอ็นเอที่ไดไ้วท้ี่ -20 องศาเซลเซียส 
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2. ปฏิกริยาลูกโซ่โพลีเมอเรส (Polymerase chain reaction; PCR) 
 

เตรียมปฏิกริยาลูกโซ่โพลีเมอเรสปริมาตร 20 ไมโครลิตรต่อ 1 ปฏิกิริยาโดยใส่ 2xQIAGEN 
Multiplex PCR Master Mix 10 ไมโครลิตร ไพรเมอร์ความเขม้ขน้ 25 µM 0.4 ไมโครลิตร (forward 
primer 0.2 µl reverse primer 0.2 µl) 10 mg/ml BSA (bovine serum albumin) 0.8 ไมโครลิตร และ
สารละลายดีเอ็นเอ 2 ไมโครลิตร 

 
3.  ไพรเมอร์ 
 

เลือกไพรเมอร์ที่จ  าเพาะกบัไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณ D-loop และยนี cytb ดงัแสดง
ในตารางที่ 3 

 
ตารางที่ 3  แสดงล าดบันิวคลีโอไทดข์องไพร์เมอร์ที่มีต  าแหน่งอยูบ่นไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอ 

 บริเวณ D-loop และ ยนี cytb ของสุกร  
 

ช่ือไพรเมอร์ ล  าดบันิวคลีโอไทด ์(5’-3’) ขนาด (คู่เบส) อา้งอิง 

D-loop 

L180 

R358 

 

TGC TAG TCC CCA TGC ATA TAA 

CCT GCC AAG CGG GTT GCT GG 

 

179 

 

Larson, et al., 2010 

ยนี cytb 

CTB1_131 

CTB2_131 

 

CGC CTA CGC TAT TCT ACG TTC A 

GTG GTC GAA ATA TTA TGC CTC GTT 

 

131 

 

Clop, et al., 2004 

 

4. ปฏิกิริยาลูกโซ่โพลีเมอเรสเพื่อเพิ่มจ านวนช้ินส่วนบริเวณ D-loop และ ยีน cytb 
 

4.1 เพิ่มจ านวนช้ินส่วนบริเวณ D-loop โดยท าปฏิกริยาลูกโซ่โพลีเมอเรสตามขั้นตอน
ดงัน้ี อุณหภูมิ 95 องศาเซลเซียส นาน 15 นาที 1 รอบ ต่อดว้ยอุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส นาน 30 
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วนิาที อุณหภูมิ 51.3 หรือ 54.5 องศาเซลเซียส นาน 90 วินาที และ อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 
90 วนิาที จ  านวน 40 รอบ และขั้นตอนสุดทา้ยที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 10 นาที จ  านวน 1 
รอบ 

 
4.2 เพิ่มจ านวนช้ินส่วนบริเวณยนี cytb โดยท าปฏิกริยาลูกโซ่โพลีเมอเรสตามขั้นตอน

ดงัน้ี อุณหภูมิ 95 องศาเซลเซียส นาน 15 นาที 1 รอบ ต่อดว้ยอุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส นาน 30 
วนิาที, อุณหภูมิ 56.1 หรือ 58.2 องศาเซลเซียส นาน 90 วนิาที และ อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 
90 วินาที จ  านวน 40 รอบ และขั้นตอนสุดทา้ย อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 10 นาที จ  านวน 1 
รอบ 
 
5. การแยกขนาดดีเอ็นเอด้วยวิธี agarose gel electrophoresis 
 

ขั้นตอนการแยกขนาดดีเอ็นเอดว้ยวิธี agarose gel electrophoresis มีดังน้ี หลงัจากเตรียม 
1.8% agarose gel แลว้จะท าการหยอดตวัอยา่งลงไปในช่อง (wells) ทีเ่ตรียมไว ้โดยใชต้วัอยา่งดีเอ็น
เอ (PCR product) 9 ไมโครลิตร และผสมกบั Loading dye 1 ไมโครลิตร ใส่ 1x TAE buffer แลว้ใช้
กระแสไฟฟ้า 120 โวลต ์เป็นเวลา 30 นาที จากนั้นยอ้มดว้ย Ethidium bromide (10 mg/ml) นาน 5 
นาที จากนั้นน าไปถ่ายรูปเจล เพือ่บนัทึกภาพของแถบดีเอ็นเอ 
 
6. การท าให้ PCR product บริสุทธ์ิ และ การหาล าดับเบส 
 

PCR products ถูกท าให้บริสุทธ์ิดว้ย HiYieldTM Gel/PCR DNA Fragments Extraction Kit 
(RBC, Taiwan) และส่งไปหาล าดบัเบสต่อไป (Macrogen Inc., Korea) 
 
7. การวิเคราะห์ข้อมูล 
 

วิเคราะห์ขอ้มูลไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณ D-loop และบริเวณยีน cytb โดยการ
ตรวจสอบล าดบันิวคลีโอไทดข์องไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณ D-loop และบริเวณยนี cytb ของ
ตวัอยา่งช้ินส่วนฟันของสุกรที่ขดุคน้พบจากแหล่งโบราณคดีบา้นโป่งตะขบ (ตารางที่ 3 และตารางที่ 
8 ตามล าดบั ) จากโครมาโตแกรมดว้ยตาเปล่าเพื่อให้ไดล้  าดบันิวคลีโอไทด์ของไมโทคอนเดรียลดี
เอ็นเอบริเวณ D-loop (179 คู่เบส) และบริเวณยนี cytb ที่สมบูรณ์ (131 คู่เบส) และถูกตอ้งที่สุดแลว้
น ามาเปรียบเทียบกับล าดับนิวคลีโอไทด์ของไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอจากฐานขอ้มูลพนัธุกรรม 
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GenBank จ านวน 87 ตวัอยา่ง และ 28 ตวัอยา่ง ตามล าดบั (ภาคผนวก ก ตารางผนวกที่ 1 และ ตาราง
ผนวกที่ 2) โดยการวิเคราะห์ดว้ยโปรแกรม ClustalW version 1.83 (Thompson, et al., 1994 ) 
จากนั้นจึงใช้โปรแกรม DnaSP version 5.10 (Librado and Rozas, 2009) เพื่อตรวจสอบความ
หลากหลายของล าดบันิวคลีโอไทดข์องไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณ D-loop และบริเวณยนี cytb 
เพื่อศึกษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมของสุกรไทยในยุคก่อนประวติัศาสตร์ และวิเคราะห์ 
phylogenetic เพือ่อธิบายความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมระหว่างสุกรไทยในยคุก่อนประวติัศาสตร์กบั
สุกรในยคุปัจจุบนั โดยการใชโ้ปรแกรม MEGA version 5.0 (Tamura, et al. 2007) ดว้ยวิธี General 
Time Reversible (Gamma distributed with Invariant sites) จากการทดสอบดว้ย model test ของ
โปรแกรม MEGA Version 5.0 แล้วได้ค่า InL ต  ่าที่สุด หรือมีค่าใกล้ศูนยม์ากที่สุด และสร้าง 
phylogenetic tree ดว้ยวธีิ Maximum Likelihood ผา่นการสุ่มทดสอบแบบ bootstrap 1,000 ซ ้ า 
 

Maximum Likelihood เป็นวิธีการหาค่า likelihood โดยใชว้ิธีการแทนค่าพารามิเตอร์ต่างๆ
ลงในโมเดลของความน่าจะเป็น และพิจารณาดูค่าพารามิเตอร์ที่มีค่า likelihood สูงสุดหรือท าให้
ขอ้มูลนั้นน่าจะเป็นไปไดท้ี่สุด (Purcell, 2007) ส่วน Generalised time-reversible model (GTR) เป็น
แบบจ าลองของการแทนที่เบสเพื่อชดเชยการแทนที่เบสที่เหมือนกับการเกิดทัว่ไปตามธรรมชาติ
มากที่สุด (Tavaré, 1986) โดยจะค านวณจากความถ่ี และอตัราการแทนที่ของเบสทุกตวั (A T C G) 
จึงเป็นวิธีที่มีความซับซ้อน แต่ก็เป็นแบบจ าลองของการแทนที่เบสที่ดีที่สุดในขณะน้ี จากนั้นจึง
สร้าง Minimum Spanning Network (MSN) ระหว่างแฮปโพลไทป์ดว้ยโปรแกรม Arlequin version 
3.5.1.2 (Excoffier, et al., 2007; Excoffier and Lischer, 2010) โดยใช ้ Warthog (Phacochoerus 
aethiopicus) (GenBank Accession No. AB046876) เป็นตวัเปรียบเทียบนอกกลุ่ม (Outgroup) ใน
การวิเคราะห์ขอ้มูลไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณยีน cytb ซ่ึง MSN เป็นวิธีที่มีประโยชน์ที่
สามารถแสดงความสมัพนัธร์ะหวา่งกลุ่มตวัอยา่งที่ไม่วา่จะเป็นกลุ่มตวัอยา่งที่เป็นชีวภูมิศาสตร์หรือ
อนุกรมวธิาน 
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ผลและวจิารณ์ 
 

1. การตรวจสอบและวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณ D-loop 
 

1.1 การวเิคราะห์ทางสณัฐานวทิยาจากตวัอยา่งฟันของสุกรไทยโบราณ  
 

ฟันของสุกรไทยโบราณ (ภาพที่ 4) มีลกัษณะทางสณัฐานวทิยาคลา้ยกบัฟันของสุกรป่า โดย
สุกรป่าจะมีเขี้ยว 4 เขี้ยวที่ยาวและแหลมมาก ตวัผูจ้ะใชเ้ขี้ยวน้ีเป็นอาวุธประจ าตวัที่ส าคญัมากใน
การป้องกนัตวั เขี้ยวทั้ง 4 จะโคง้งอขึ้นดา้นบน ความยาวของเขี้ยววดัจากโคนถึงปลายยาวประมาณ 
4-5 น้ิว มีระบบฟันที่พฒันาไปมากเหมือนสัตวเ์ล้ียงลูกดว้ยนมโดยทัว่ไปกล่าวคือ มีระบบฟันเป็น
แบบ : 3/4 1/2 1/4 3/4 x 2 = 44 ฟันหนา้ดา้นล่างจะยาว แคบและยืน่ตรงออกไปขา้งหนา้ จะท าหน้าที่
คลา้ยพลัว่ โดยเฉพาะในเวลาที่หาอาหาร โดยการขุดคุย้ตามพื้นดินหรือตามดินโป่งเป็นตน้ ส่วน
เขี้ยวของสุกรป่าไม่มีราก และมีการพฒันาไปมากโดยเฉพาะในตวัผู ้ขนาดของฟันกดัต่อมายงัเขี้ยว
จะค่อยๆ เพิ่มขนาดจากเล็กมาใหญ่ ส่วนฟันกรามพบว่าซ่ีสุดทา้ยจะมีขนาดใหญ่มากคือ มีขนาด
เท่ากบัฟันกรามซ่ีที่ 1 และ 2 รวมกนั (http://www.thaifeed.net/animal/wildboar/wildboar-1.html) 
 

1.2 การวเิคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทดจ์ากดีเอ็นเอของสุกรไทยโบราณ 
 

ตวัอยา่งช้ินส่วนฟันของสุกรที่ขุดคน้พบจากแหล่งโบราณคดีบา้นโป่งตะขบ จ านวน 13 
ตวัอยา่ง สามารถสกดัดีเอ็นเอและน าไปหาล าดบันิวคลีโอไทด์ไดส้ าเร็จ จ  านวน 8 ตวัอยา่ง ซ่ึงทุก
ตวัอยา่งมีความยาวของล าดบันิวคลีโอไทด์ของไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณ D-loop 179 คู่เบส 
(ภาคผนวก ค) จากนั้นจึงตดัส่วนไพรเมอร์ออกเหลือดีเอ็นเอที่มีความยาว 138 คู่เบส แลว้น าขอ้มูล
ของล าดบันิวคลีโอไทดเ์หล่าน้ีบนัทึกลงในฐานขอ้มูล GenBank ซ่ึงมี accession numbers JQ429497 
ถึง JQ429504 (ตารางที่ 4 และ ภาคผนวก ข) โดยตวัอยา่งที่ใช้ในการศึกษาคร้ังน้ีจะมีขอ้ก าหนด
ส าหรับการวเิคราะห์ไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอ ประกอบดว้ย 

 
1) การเก็บตวัอย่าง จะตอ้งเก็บตวัอย่างอย่างระมัดระวงั และมีการบนัทึกขอ้มูลอย่าง

ละเอียด โดยเป็นตวัอยา่งที่ไดข้ดุคน้ตามหลกัวชิาการมาตรฐานทางโบราณคดี ที่มีผลการก าหนดอายุ
สมยัสมัพนัธก์บัชั้นดิน หรือชั้นทบัถมทางวฒันธรรมที่แน่นอนชดัเจน 

 

http://www.thaifeed.net/animal/wildboar/wildboar-1.html
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2) ใชต้วัควบคุมการปนเป้ือนจากดีเอ็นเออ่ืนๆ (negative control) ในขั้นตอนการสกดัดี
เอ็นเอ และขั้นตอนในการท าปฏิกริยาลูกโซ่โพลีเมอเรสเพื่อเพิ่มจ านวนดีเอ็นเอ โดยจะตรวจสอบ
ดว้ยการแยกดีเอ็นเอดว้ยวิธี agarose gel electrophoresis โดยเลนที่ใส่ตวัอยา่งดีเอ็นเอของสุกรไทย
โบราณ จะไดแ้ถบดีเอ็นเอที่ขนาด 179 คู่เบส ส่วน negative control ทั้ง blank extract และ blank 
control จะไม่พบแถบดีเอ็นเอ (ภาพที่ 5) 
 

3) ล าดับนิวคลีโอไทด์ของไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอที่ได้จากการท า PCR ในคร้ังที่ 2 
สามารถยนืยนัผลของล าดบันิวคลีโอไทดข์องไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอที่ไดจ้ากการท า PCR ในคร้ัง
ที่ 1 ได ้(โดยตอ้งสกดัดีเอ็นเอแยกกนัในแต่ละคร้ัง) และในแต่ละคร้ังที่สกดัดีเอ็นเอ จะสกัดแยก
ออกเป็น 2 หลอด เพื่อยนืยนัผลที่ไดใ้นแต่ละคร้ังอีกเช่นกนั แลว้จึงน าผลของล าดบันิวคลีโอไทด์
ของไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอที่ไดท้ั้งหมดจากการท าซ ้ ามาตรวจสอบล าดบัเบส ดว้ยการดูจากภาพ
โครมาโตแกรม แลว้จึงน ามาเปรียบเทียบกบัล าดบันิวคลีโอไทดข์องไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณ 
D-loop ที่ไดจ้ากการท าซ ้ าทั้งหมดต่อไป 

 

 
 

ภาพที่ 5  การแยกขนาดช้ินส่วนดีเอ็นเอดว้ยวธีิ agarose gel electrophoresis โดยเลนที่ใส่ตวัอยา่ง 
PCR product บริเวณ D-loop ของสุกรไทยโบราณที่มีแถบดีเอ็นเอขนาด 179 คู่เบส เลนที่  
1 ถึง 8 คือ ตวัอยา่งโบราณ PTK4 PTK5 PTK7 PTK1 PTK8 PTK9 PTK3 และ PTK10  
ตามล าดบั ส่วนเลนที่ 9 และ 10 คือ blank extract และ blank control ตามล าดบั จะไม่พบ 
แถบดีเอ็นเอ  
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ตารางที่ 4  รายละเอียดของตวัอยา่งช้ินส่วนฟันของสุกรจากแหล่งโบราณคดีบา้นโป่งตะขบ จ านวน 
 13 ตวัอยา่ง ที่ใชใ้นการศึกษาล าดบันิวคลีโอไทดบ์ริเวณ D-loop  

 

Extraction no. Site/Phase Element PCR Sequence 
obtained (bp) 

GenBank 
accession 
no. 

PTK1 PTK 2009 OP.1 - Level 1 Molar Yes 179  JQ429497 
PTK2 PTK 2009 OP.1 - Level 2 Molar No - - 
PTK3 PTK 2009 OP.1 - Level 1-3 Molar Yes 179 JQ429498 

PTK4 PTK 2009 OP.1 - Level 4 Molar Yes 179  JQ429499 

PTK5 PTK 2009 OP.1 - Level 5 Canine Yes 179  JQ429500 
PTK6 PTK 2009 OP.1 - Level 6/1 Molar Yes Poor quality - 
PTK7 PTK 2009 OP.1 - Level 6/2 Molar Yes 179  JQ429501 
PTK8 PTK 2009 OP.1 - Level 6/3 Molar Yes 179  JQ429502 
PTK9 PTK 2009 OP.1 - Level 1-10 Molar Yes 179  JQ429503 
PTK10 PTK 2009 OP.2 - Level 1-3/1 Molar Yes 179  JQ429504 
PTK11 PTK 2009 OP.2 - Level 1-3/2 Canine Yes Poor quality - 
PTK12 PTK -No. 0249 -Grid No.6 -Level 5 Canine No - - 
PTK13 PTK -No. 0467 -Grid No.7 -Level 10 Molar No - - 

 

จากการทดลองมีตวัอย่างโบราณ 3 ตวัอย่างได้แก่ ตวัอย่างโบราณ PTK2 PTK12 และ 
PTK13 ไม่สามารถสกดัดีเอ็นเอ และเพิ่มช้ินส่วนบริเวณ D-loop จากการท า PCR ไดส้ าเร็จ ส่วน
ตวัอยา่งโบราณ PTK6 และ PTK11 สามารถสกดัดีเอ็นเอและเพิ่มช้ินส่วนบริเวณดงักล่าว ไดส้ าเร็จ 
แต่ไม่สามารถน าไปหาล าดบันิวคลีโอไทด์ไดส้มบูรณ์ เน่ืองจากอาจมีการปนเป้ือนจากดิน หรือดี
เอ็นเออ่ืนๆ (Leonard, et al., 2007) 
 

1.3 การวเิคราะห์ความหลากหลายทางพนัธุกรรม 
 

จากการวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณ D-loop ของ
ตวัอยา่งโบราณทั้ง 8 ตวัอยา่ง และของตวัอย่างสุกรจากฐานขอ้มูล GenBank จ านวน 87 ตวัอยา่ง 
(ภาคผนวก ก ตารางผนวกที่ 1) มาวิเคราะห์ความหลากหลายทางพนัธุกรรม พบว่ามีความหลาก 
หลายของนิวคลีโอไทดท์ั้งหมด 23 ต  าแหน่ง โดยพบความหลากหลายของนิวคลีโอไทด์ในตวัอยา่ง 
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PTK 5 ต  าแหน่ง และพบต าแหน่งที่มีความจ าเพาะกบัสุกรในแถบเอเชีย 4 ต  าแหน่ง คือ ต  าแหน่งที่ 
15,729 (นิวคลีโอไทด ์G) มีความจ าเพาะกบัสุกรในแถบเอเชีย ท าให้สามารถแยกกลุ่มออกจากสุกร
ในแถบยุโรปได้ ต  าแหน่งที่ 15,648 (นิวคลีโอไทด์ C) มีความจ าเพาะกับสุกรในแถบเอเชีย
ตะวนัออกเฉียงใต ้ต  าแหน่งที่ 15,736 (นิวคลีโอไทด์ T) พบเฉพาะในตัวอย่างโบราณ (PTK4, 
CAncientA6 และ CAncientW5) และต าแหน่งที่ 15,759 (นิวคลีโอไทด ์C) มีความจ าเพาะกบัสุกรป่า
ของเอเชีย (ตารางที่ 5) 
 
ตารางที่ 5  แสดงความหลากหลายของล าดบันิวคลีโอไทดข์องไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณ  

D-loop; จุด (.) แสดงถึง ล าดบันิวคลีโอไทดท์ี่ต  าแหน่งเหมือนกบัล าดบันิวคลีโอไทด ์
ของไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอที่สมบูรณ์ของสุกรจากประเทศสวเีดน GenBank  
Accession no. AJ002189 (Ursing และ Arnason, 1998) 
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AJ002189  T  G  T  G  C  C  T  A  T  C  T  A  A  A  C  C  A  A  C  T  A  T  T 

H1       .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  G  .  .  .  .  .  .  .  .  . 

H2     .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  G  .  .  .  .  T  .  .  .  . 

H3      .  .  .  .  .  .  .  .  C  .  .  .  .  G  .  T  .  .  T  .  .  .  . 

H4    .  .  .  .  .  .  .  .  C  .  .  .  .  G  .  .  .  .  T  .  .  .  . 

H5    .  .  C  .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  G  .  .  .  .  T  .  .  .  . 

H6    .  .  C  .  .  .  .  .  C  .  .  .  .  G  .  .  .  .  T  .  .  .  . 

H7    .  .  .  .  .  .  .  .  C  .  .  .  .  G  .  .  .  .  .  .  .  .  C 

H8    .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  G  .  .  .  .  .  .  G  .  C 

H9    C  .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  G  .  .  .  .  .  .  .  .  . 

H10    .  .  .  .  T  .  .  .  C  .  .  .  .  G  .  .  .  .  .  .  .  .  . 

H11    .  .  .  .  .  .  .  .  C  .  .  .  .  G  .  .  .  .  .  .  .  .  . 

H12    .  .  .  .  T  .  .  .  C  T  .  .  .  G  .  .  .  .  T  .  .  .  . 

H13    .  .  .  .  T  .  .  .  C  T  .  .  .  G  .  .  .  .  T  .  .  .  C 

H14    C  .  .  .  .  .  .  G  C  .  .  .  .  G  .  .  .  .  T  .  .  .  . 

H15    C  .  C  .  .  .  .  .  C  .  .  .  .  G  .  .  .  .  T  .  .  .  . 

H16    C  .  .  .  .  .  .  .  C  .  .  .  .  G  T  .  .  .  T  .  .  .  . 

H17    C  .  .  .  .  .  .  .  C  .  .  .  .  G  .  .  .  .  T  .  .  .  . 

H18    .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  G  .  .  .  .  T  .  .  C  . 

H19    .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  G  .  .  .  G  T  .  .  .  . 

H20    .  .  .  .  .  .  .  .  C  .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  C  . 

H21    .  .  C  .  T  .  .  .  C  .  .  .  .  G  .  .  .  .  T  .  .  .  . 

H22    .  .  C  .  .  .  .  .  C  .  .  .  .  G  .  T  .  .  T  .  .  .  . 

H23    .  .  C  .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  G  .  .  .  .  T  C  .  .  . 

H24    .  .  C  .  .  .  .  .  .  .  .  G  .  G  .  .  .  .  T  .  .  .  . 

H25    .  .  C  .  .  .  C  .  C  .  .  .  .  G  .  .  .  .  T  .  .  .  . 

H26    .  A  C  A  .  .  .  .  .  .  .  .  .  G  .  .  .  .  T  .  .  .  . 

H27    .  .  .  .  T  .  .  .  C  .  .  .  .  G  .  .  .  .  T  .  .  .  . 

H28    C  .  .  .  .  T  C  .  C  .  .  .  .  G  .  .  .  .  .  .  .  .  . 

H29    .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  .  G  G  .  .  .  .  T  .  .  C  . 

H30    .  .  .  .  T  .  .  .  C  T  C  .  .  G  .  .  .  .  T  .  .  .  . 

H31    C  .  .  .  .  .  .  .  C  .  .  .  .  G  .  .  .  .  .  .  .  .  . 

H32    C  .  .  .  .  .  .  .  C  .  .  .  .  G  .  .  .  .  .  .  .  .  C 

H33    C  .  .  .  .  .  .  .  C  .  .  .  .  G  .  .  G  .  .  .  .  .  C 
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สามารถจดักลุ่มแฮปโพลไทป์ไดท้ั้งหมด 33 แฮปโพลไทป์ (ตารางที่ 5 และ ตารางที่ 6) พบ
เป็นสุกรในแถบเอเชียและตวัอยา่งโบราณของสุกรทั้งหมด 32 แฮปโพลไทป์ ซ่ึงจดัอยูใ่นแฮปโพล
ไทป์ที่ 1-19 และ 21-33 (H1-H19 และ H21-H33) ส่วนสุกรป่าและสุกรเล้ียงในแถบยโุรปถูกจดักลุ่ม
อยูใ่นแฮปโพลไทป์ที่ 20 (H20) (ตารางที่ 6) จากสุกรในแถบเอเชียที่สามารถจดัแฮปโพลไทป์ได ้32 
กลุ่ม พบว่ามี 16 แฮปโพลไทป์ถูกจดัอยูใ่นกลุ่มของสุกรป่า (H7-H14 H25-H28 และ H30-H33) 
ส่วนสุกรเล้ียงสามารถจดัแฮปโพลไทป์ได ้6 กลุ่มคือ H15-H19 และ H29 และยงัพบแฮปโพลไทป์ที่
มีการรวมกนัระหว่างสุกรเล้ียงและสุกรป่า 4 แฮปโพลไทป์ (H2 และ H4-H6) ส่วนแฮปโพลไทป์
ของตวัอยา่งโบราณพบ 6 แฮปโพลไทป์ (H1 H3 และ H21-H24) 
 

กลุ่มตวัอยา่งโบราณทั้ง 8 ตวัอยา่งสามารถจดัแฮปโพลไทป์ได ้5 กลุ่ม (H1-H5) สอดคลอ้ง
กบัผลที่ได้จากการวิเคราะห์เฉพาะล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณ D-loop ของตวัอยา่งโบราณ ทั้ง 8 
ตวัอยา่งที่สามารถจดักลุ่มได ้5 กลุ่ม ส่วนสุกรไทยพื้นเมืองและสุกรป่าของไทยสามารถจดัแฮปโพล
ไทป์ได ้9 และ 6 กลุ่มตามล าดบั ซ่ึงการจดัแฮปโพลไทป์ของตวัอยา่งโบราณพบว่า PTK1 ไม่ไดถู้ก
จดัรวมกลุ่มอยู่กับตวัอยา่งอ่ืนๆ แต่กลับอยู่เด่ียวๆในแฮปโพลไทป์ที่ 1 (H1) ส่วน PTK4 ถูกจดั
รวมกลุ่มอยูก่บัสุกรโบราณของจีนที่มีอายปุระมาณ 4,000 ปีก่อน (CAncient6) ในแฮปโพลไทป์ที่ 3 
(H3) ในขณะที่ตวัอยา่ง PTK ที่เหลือถูกจดัรวมกลุ่มอยูก่บัตวัอยา่งอ่ืนๆของสุกรในแถบเอเชียในยคุ
ปัจจุบนัและสุกรโบราณของจีน ซ่ึงสามารถแยกออกไดเ้ป็น 2 กลุ่ม คือ กลุ่มที่ความสัมพนัธ์ทาง
พนัธุกรรมร่วมกบัสุกรเล้ียงและสุกรป่าในแถบเอเชียตะวนัออก (H2 และ H4) ส่วนอีกกลุ่มจะมี
ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมร่วมกบัสุกรเล้ียงในแถบเอเชีย (H5) 
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ตารางที่ 6  การจดักลุ่มแฮปโพลไทป์ที่ไดจ้ากการวเิคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทดบ์ริเวณ D-loop จาก 
ตวัอยา่งโบราณจ านวน 8 ตวัอยา่ง และตวัอยา่งจากฐานขอ้มูลพนัธุกรรม GenBank  
จ  านวน 87 ตวัอยา่ง 

 

Clade  Haplotype Extraction number/ Code name 
Asian clade  

H1  PTK1 
H2 PTK3, PTK10, TWB02, TN20, CAncientA4, MyanmarDMKC 
H3  PTK4, CAncientA6 
H4 PTK5, FujianCWB, VietnamWB, TWB01, TN02, TN09, TN17, 

CAncientA3, YunnanCWB, FujianCDM, TaiwanDM, 
CambodiaDMRK 

H5 PTK7, PTK8, PTK9, ShandongCDM, GuizhouCDM, 
SichuanCDM, NorthWestCDM, JinHuaCDM, 
TongchengCDM, VietnamDMLC, TN05, TN10, TN13, 
CAnCientA1, VietnamDMCB 

H6 YunnanCDM, NorthEastCDM, LaoDM, VietnamDM, TWB04, 
TN06, TN08, TN15, TN16, CAnCientA2, MyanmarDMS, 
VietnamDMQN 

H7  HainanCWB 
H8  GansuCWB, SichuanCWB 
H9  LaoWB, MyanmarWBU 
H10  VietnamWBQT, VietnamWBTTH, VietnamWBPM 
H11  MyanmarWB, TWB06 
H12  CambodiaWBMK 
H13  TWB09, TWB07 
H14  TWB03 
H15  TN03, TN11, TN12, TN18, LaoDMXK, LaoDMB 
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ตารางที่ 6  (ต่อ) 
 

Clade  Haplotype Extraction number/ Code name 
Asian clade  

H16  TN04 
H17  TN07, CambodiaDMMK 
H18  TN14 
H19  TN19 
H21  CAncientW1 
H22  CAncientW5 
H23  CAncientG5 
H24  CAncientG6 
H25  GuizhouCWB 
H26  HunanCWB 
H27  TaiwanWB 
H28  MyanmarWBY 
H29  MyanmarDMKY 
H30  CambodiaWBKC 
H31  LaoWBII 
H32  LaoWBI 
H33  VietnamWBI 
 

European clade 

                            H20 GermanyWB, MoroccoWB, ItalyFeral, HollandWB, 
Okayama, Hampshire, Pietrain, LargeWhite, Landrace 
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1.4 ความสมัพนัธเ์ชิงววิฒันาการโดยการสร้าง phylogenetic tree 
 

น าล าดบันิวคลีโอไทด์บริเวณ D-loop ของตวัอยา่งโบราณทั้ง 8 ตวัอยา่ง มาวิเคราะห์ความ 
สัมพนัธ์เชิงวิวฒันาการโดยการสร้าง phylogenetic tree สามารถจดักลุ่มตวัอย่างโบราณทั้ง 8 ตวั 
อยา่งได ้5 กลุ่ม และแต่ละกลุ่มมีค่า bootstap 100% (ภาพที่ 6) 
 

 
 

ภาพที่ 6  Phylogenetic tree แสดงความสมัพนัธเ์ชิงววิฒันาการจากล าดบันิวคลีโอไทดบ์ริเวณ 
D-loop ของสุกรไทยโบราณ (PTK) 

 
สามารถแยกสายวิวฒันาการได้ออกเป็น 2 กลุ่ม คือ กลุ่มที่มีสายวิวฒันาการของเอเชีย

เท่านั้น (Asian clade; A) และกลุ่มที่มีสายวิวฒันาการของเอเชียและยโุรปร่วมกนั (European-Asian 
clade; EA) (ภาพที่ 7) ซ่ึง EA clade สามารถแยกกลุ่มสุกรในแถบยโุรปออกจากสุกรในแถบเอเชียได้
อยา่งชดัเจนดว้ยค่า bootstap 83% และพบวา่มีเพยีงตวัอยา่งโบราณ PTK1 ที่ถูกจดัอยูใ่นกลุ่มน้ี ส่วน
ใน A clade สามารถจดักลุ่มยอ่ยได ้6 กลุ่ม (AS1-AS6) ซ่ึงตวัอยา่ง PTK ถูกจดัอยูใ่นกลุ่มยอ่ย 4 กลุ่ม 
คือ AS1 AS3 และAS5-AS6 และพบว่าใน 4 กลุ่มย่อยน้ีมีการจดักลุ่มของตวัอย่างโบราณและ
ตวัอยา่งปัจจุบนัของสุกรอยูด่ว้ยกนั ยกเวน้ AS3 ที่มีเฉพาะตวัอยา่งโบราณ (PTK4 CAncient6 และ 
CAncientW5) ที่ถูกจดักลุ่มอยู่ด้วยกัน ส าหรับกลุ่ม AS1 พบว่ามีสุกรเล้ียงจากจีนมากในกลุ่มน้ี 
ในขณะที่กลุ่ม AS4 มีสุกรป่าจากเอเชียตะวนัออกเฉียงใตม้ากกวา่ตวัอยา่งสุกรอ่ืนๆ และยงัพบขอ้มูล
ที่น่าสนใจคือ กลุ่ม AS6 ที่มีทั้งสุกรเล้ียงและสุกรป่าอยูด่ว้ยกนัในสัดส่วนใกลเ้คียงกนั ซ่ึงประกอบ 
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ดว้ย สุกรป่าของเอเชีย 4 ตวัอยา่ง สุกรเล้ียงของเอเชีย 6 ตวัอยา่ง และสุกรโบราณ 2 ตวัอยา่ง ส่วน 
PTK7 PTK8 และ PTK9 ถูกจดัอยูใ่นแฮปโพลไทป์ที่ 5 (H5) และอยูใ่นกลุ่มเดียวกบัสุกรพื้นเมือง
ของไทย สุกรเล้ียงจากประเทศจีน สุกรเล้ียงจากประเทศเวียดนาม และสุกรโบราณของจีน ส าหรับ 
PTK5 นั้นมีความใกลชิ้ดกนัทางพนัธุกรรมกบัสุกรไทยพื้นเมืองในยคุปัจจุบนั สุกรป่าของไทย สุกร
ป่าและสุกรเล้ียงจากประเทศจีน สุกรป่าของเวียดนาม สุกรเล้ียงจากไตห้วนัและกมัพูชา และสุกร
โบราณของจีน ซ่ึงถูกจดักลุ่มอยูใ่นแฮปโพลไทป์ที่ 4 (H4) ส่วนแฮปโพลไทป์ที่ 2 (H2) เป็นแฮป
โพลไทป์ที่ตวัอยา่งโบราณของไทย คือ PTK3 และ PTK10 ถูกจดัอยูใ่นกลุ่มเดียวกบัสุกรป่า และ
สุกรพื้นเมืองของไทย สุกรเล้ียงของพม่า และสุกรโบราณของจีน ส่วน PTK4 และสุกรโบราณของ
จีนถูกจดัอยูใ่นแฮปโพลไทป์ที่ 3 (H3) และ PTK1 ไม่ไดถู้กจดัรวมกลุ่มอยูก่บัตวัอยา่งอ่ืนๆในแฮป
โพลไทป์ที่ 1 (H1) 
 

1.5 วเิคราะห์ Minimum Spanning Network (MSN) 
 

น าแฮปโพลไทป์ของไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณ D-loop ทั้งหมดที่ไดจ้ากงานวิจยัน้ี 
(ตารางที่ 5 และ ตารางที่ 6) มาสร้าง MSN (ภาพที่ 8) เพื่อให้เห็นภาพความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรม
ของสุกรไดดี้ขึ้น โดยรูปแบบที่ไดจ้ากการสร้าง network เป็นแบบ star-like pattern คือ เป็นรูปแบบที่มี
การกระจายตวัออกไปคลา้ยรูปดาว ซ่ึงขอ้มูลที่ไดน้ี้บ่งบอกว่ามีการขยายตวัของประชากรของสุกร
และจากผลที่ได้ยงัพบว่า สามารถแยกกลุ่มสุกรในแถบเอเชียออกจากสุกรในแถบยุโรปได ้
นอกจากน้ีพบว่า H2 อยูต่รงกลางของ MSN และมีความสัมพนัธ์ใกลชิ้ดกบั H1 H4 H5 H18 และ 
H19 และยงัพบว่าตวัอยา่งสุกรโบราณของไทยทั้ง 8 ตวัอยา่ง ถูกจดัอยูบ่ริเวณตรงกลางของ MSN 
ในขณะที่สุกรไทยพื้นเมืองและสุกรป่าของไทยถูกกระจายออกไปจาก MSN ซ่ึงสอดคลอ้งกบัผลที่
ไดจ้ากการวเิคราะห์ความหลากหลายทางพนัธุกรรมและผลที่ไดจ้ากการสร้าง phylogenetic tree 
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ภาพที่ 7  Phylogenetic tree แสดงความสมัพนัธเ์ชิงววิฒันาการจากล าดบันิวคลีโอไทดบ์ริเวณ 
D-loop ของสุกรไทยโบราณ (PTK) สุกรเอเชีย และสุกรยโุรปจากฐานขอ้มูล GenBank  
; ตวัเลขบริเวณ node คือค่า bootstrap ความยาวของแต่ละเสน้แสดงระยะห่างทาง 
พนัธุกรรม 
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ภาพที่ 8  Minimum Spanning Network (MSN) บริเวณ D-loop จากแฮปโพลไทป์ทั้งหมด 33 แฮป 
โพลไทป์ โดยตวัอยา่งที่แตกต่างกนัจะแทนดว้ยสีที่ต่างกนั แต่ละวงกลมคือแต่ละแฮป 
โพลไทป์ซ่ึงขนาดของวงกลมจะขึ้นกบัจ านวนของตวัอยา่งที่อยูใ่นแฮปโพลไทป์นั้นๆ  
เสน้เช่ือมระหวา่งวงกลมแสดงใหเ้ห็นวา่มีการเปล่ียนแปลง 1 เบส ส่วนเสน้ขวางแสดงให ้
เห็นวา่มีการเปล่ียนแปลงของเบสระหวา่ง 2 แฮปโพลไทป์มากกวา่ 1 ต  าแหน่งขึ้นไป 

 
สุกรเป็นสัตวท์ี่สามารถพบได้มากในประเทศจีน เวียดนาม และประเทศเพื่อนบา้นจาก

ประเทศลาว กมัพูชา พม่าและประเทศไทย (Larson, et al., 2005; 2007) ซ่ึงในประเทศไทยมีการ
เล้ียงสุกรมากในหลายพื้นที่ของประเทศ เช่น ในแถบตอนกลางของประเทศและส่วนมากถูก
ปรับปรุงพนัธุ์จากสุกรในแถบยุโรปที่มีการน าเขา้มาในประเทศ แต่อย่างไรก็ตามการเล้ียงสุกร
พื้นเมืองของไทยยงัสามารถพบได้ในแถบภาคเหนือ ภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ และภาคใตข้อง
ประเทศไทย (Chaiwatanasin, et al., 2002; Charoensook, et al., 2011; Yang, et al., 2012) ซ่ึงสุกร
พื้นเมืองของไทยเหล่าน้ีมีลกัษณะทางสัณฐานวิทยาที่คลา้ยคลึงกบัสุกรเล้ียงของประเทศจีน และมี
ลกัษณะทางพนัธุกรรมที่บ่งบอกวา่สุกรพื้นเมืองของไทยมีตน้ก าเนิดมาจากสุกรเล้ียงของประเทศจีน 
(Charoensook, et al., 2011; Yang, et al., 2012) แต่อยา่งไรก็ตามยงัมีการศึกษาเก่ียวกบัลกัษณะทาง
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สัณฐานวิทยาและลักษณะทางพนัธุกรรมของสุกรไทยพื้นเมืองค่อนขา้งน้อย และยงัไม่มีการ
น าเสนอขอ้มูลทางพนัธุกรรมจากกระดูกโบราณของสุกรไทยมาวิเคราะห์ร่วมด้วย ท าให้ยงัขาด
ขอ้มูลที่เก่ียวกบัสุกรไทยตั้งแต่ในยคุก่อนประวติัศาสตร์มาจนถึงในสมยัของยคุปัจจุบนั ดงันั้นใน
งานวจิยัน้ีจึงไดมุ่้งเนน้การตรวจสอบความหลากหลายทางพนัธุกรรม ความสัมพนัธ์เชิงวิวฒันาการ
โดยการสร้าง phylogenetic tree และวิเคราะห์ MSN ของสุกรไทยในยุคก่อนประวติัศาสตร์
เปรียบเทียบกบัสุกรโบราณและสุกรในยคุปัจจุบนัของประเทศจีนร่วมกบัสุกรจากประเทศในแถบ
เอเชียตะวนัออกเฉียงใต ้และแถบยโุรปจากฐานขอ้มูลใน GenBank 
 

การศึกษาพนัธุศาสตร์โมเลกุลจากตวัอยา่งโบราณทีไ่ดจ้ากการขดุคน้ในพื้นที่เขตร้อน เช่น
ประเทศไทยนั้นท าไดย้ากเพราะอุณหภูมิและความช้ืนสูงจะเป็นตวัเร่งการสลายตวัของดีเอ็นเอใน
ซากดึกด าบรรพ ์(Haile, et al., 2010; Singh, et al., 2011) แต่งานวิจยัน้ีสามารถสกดัดีเอ็นเอ และ
เพิ่มช้ินส่วนดีเอ็นเอจากการท า PCR บริเวณ D-loop (179 คู่เบส) ไดส้ าเร็จ 10 ตวัอย่างจาก 13 
ตวัอย่าง (76.92%) ซ่ึง 10 ตวัอย่างน้ีสามารถน าไปหาล าดบันิวคลีโอไทด์ไดส้มบูรณ์ 8 ตวัอยา่ง 
(80%) ผลการวจิยัน้ีแสดงใหเ้ห็นถึงผลส าเร็จอยา่งสูงในการสกดัดีเอ็นเอ และเพิ่มช้ินส่วนดีเอ็นเอ
จากการท า PCR และสามารถน าไปหาล าดบันิวคลีโอไทดไ์ดส้มบูรณ์เม่ือเทียบจากงานวิจยัต่างๆที่
ผ่านมา โดย Larson และคณะ (2010) สามารถสกดัดีเอ็นเอ และเพิ่มช้ินส่วนดีเอ็นเอจากการท า 
PCR และสามารถน าไปหาล าดบันิวคลีโอไทด์ไดส้มบูรณ์ของบริเวณ D-loop (185 คู่เบส) ได ้18 
ตวัอยา่งจากตวัอยา่งสุกรโบราณทั้งหมด 48 ตวัอยา่งที่ขุดคน้จากแถบตอนกลางของประเทศจีน (2 
ตวัอยา่งมีอายปุระมาณ 9,000-8,200 ปีก่อน และ 16 ตวัอยา่งมีอายปุระมาณ 4,000 ปีก่อน) อยา่งไรก็
ตามงานวิจยัช้ินน้ียงัมีความยาวของล าดับเบสที่ยาวกว่างานวิจยัที่ผ่านมาของ Singh และคณะ 
(2011) ที่สามารถสกดัดีเอ็นเอ และเพิ่มช้ินส่วนดีเอ็นเอจากการท า PCR ไดเ้พียง 48-80 คู่เบสจาก
ตวัอยา่งโบราณของววั (ตวัอยา่งมีอายปุระมาณ 4,500 ปีก่อน) ส่วนผลที่ไม่สามารถน าไปหาล าดบั
นิวคลีโอไทด์ไดส้มบูรณ์ อาจเน่ืองจากมีการสลายตวัของดีเอ็นเอ (Singh, et al., 2011) และมีการ
ปนเป้ือนจากดิน หรือดีเอ็นเออ่ืนๆ (Leonard, et al., 2007)  
  

จากขอ้มูลแฮปโพลไทป์ 33 กลุ่ม พบว่าสุกรในแถบยโุรปถูกจดักลุ่มอยูใ่นแฮปโพลไทป์ที่ 
20 (H20) ซ่ึงพบวา่สุกรป่าและสุกรเล้ียงในแถบยโุรปถูกจดัอยูใ่นกลุ่มเดียวกนั แสดงให้เห็นว่าสุกร
เล้ียงของยโุรปมีตน้ก าเนิดมาจากสุกรป่าของยโุรปซ่ึงสอดคลอ้งกบัผลงานวจิยัของ Larson และคณะ 
ในปี 2005 และสามารถแยกกลุ่มสุกรในแถบเอเชียออกจากสุกรในแถบยโุรปไดอ้ยา่งชดัเจน (ภาพที่ 
7) สนับสนุนผลงานวิจยัที่ผ่านมาของ Watanabe และคณะ (1985) Giuffra และคณะ (2000) และ 
Okumura และคณะ (2001) ที่รายงานวา่ สุกรเล้ียงภายในแถบภูมิภาคเอเชียและยโุรปนั้นมีตน้ก าเนิด
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มาจากสายพนัธุ์ของสุกรป่าที่แตกต่างกัน (Watanabe, et al., 1985; Giuffra, et al., 2000) และ
ช้ีใหเ้ห็นวา่มีการน าสุกรป่าในทอ้งถ่ินเพือ่น ามาเป็นสุกรเล้ียง อยา่งไรก็ตามสุกรในแถบยโุรปถูกจดั
เขา้มาอยูใ่นกลุ่มร่วมกบัสุกรป่าในแถบเอเชีย ซ่ึงสอดคลอ้งกบัขอ้มูลที่ว่ามีการน าสุกรในแถบเอเชีย
เขา้ไปในยโุรปเพื่อปรับปรุงพนัธุ์สุกรของยโุรปในอดีตเม่ือประมาณศตวรรษที่ 18 และ 19 (Jones, 
1998; Fang and Anderson, 2006) ส่วนแฮปโพลไทป์ของสุกรป่าพบว่ามีถึง 16 กลุ่มโดยที่ 11 กลุ่ม
เป็นของสุกรป่าในแถบเอเชียตะวนัออกเฉียงใต้ ช้ีให้เห็นว่าสุกรป่าในแถบภูมิภาคน้ีมีความ
หลากหลายทางพนัธุกรรมสูงและสุกรป่าเหล่าน้ีอาจไม่ได้ถูกรวมอยู่ในพนัธุ์ของสุกรเล้ียง 
นอกจากน้ีสุกรป่าของไทยบางกลุ่มถูกจดัให้อยูใ่นแฮปโพลไทป์ที่ 4 (H4) ร่วมกบัสุกรป่าของจีน
และเวียดนาม ช้ีให้เห็นว่าสุกรป่าเหล่าน้ีมีความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมใกล้ชิดกัน ซ่ึงผลที่ได้น้ี
สอดคล้องกบัผลการศึกษา phylogenetic tree ที่ผ่านมาที่แสดงให้เห็นว่าสุกรป่าของไทยมีความ 
สัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมใกลชิ้ดกบัสุกรป่าของประเทศจีน และเวียดนาม (Ishiguro, et al., 2008; 
Tanaka, et al., 2008) จากการตรวจสอบความหลากหลายทางพนัธุกรรมพบว่า สุกรป่าของไทยมี
ความหลากหลายทางพนัธุกรรมสูงที่สุด (7 ตวัอยา่งใน 6 แฮปโพลไทป์) รองลงมาคือตวัอยา่งสุกร
โบราณของไทย (8 ตวัอยา่งใน 5 แฮปโพลไทป์) และสุกรไทยพื้นเมือง (19 ตวัอยา่งใน 9 แฮปโพล
ไทป์) ซ่ึงผลเหล่าน้ีสอดคลอ้งกบัผลงานวิจยัที่ผ่านมาที่รายงานว่าประเทศไทยอยูใ่นพื้นที่ที่มีความ
หลากหลายทางชีวภาพสูงในแถบอินโดพม่า (Indo-Burma Biodiversity Hotspot) (Mittermeier, et 
al., 2005; Larson, et al., 2010) และเน่ืองจากสุกรพื้นเมืองของไทยมีความหลากหลายทาง
พนัธุกรรมสูงกวา่สุกรเล้ียงของจีน (8 ตวัอยา่งใน 2 แฮปโพลไทป์ และ 1 subclade) แสดงให้เห็นว่า
มีการควบคุมการผสมพนัธุ์ของสุกรไทยพื้นเมืองน้อย ซ่ึงผลการทดลองน้ีสอดคลอ้งกบังานวิจยัที่
ผา่นมาของ Yang และคณะ (2012) 
 

ส่วนตวัอยา่งโบราณของไทยสามารถจดัแฮปโพลไทป์ได ้5 กลุ่ม (H1-H5) โดย PTK1 ไม่ 
ไดถู้กจดัรวมกลุ่มอยูก่บัตวัอยา่งอ่ืนๆ และอยูเ่ด่ียวๆในแฮปโพลไทป์ที่ 1 (H1) แตกต่างกบัตวัอยา่ง
โบราณอ่ืนๆอีก 7 ตวัอยา่งที่ถูกจดัรวมกลุ่มอยูก่บัสุกรในแถบเอเชีย (H2-H5) สอดคลอ้งกบัผลการ
วิเคราะห์ความสัมพนัธ์เชิงวิวฒันาการโดยการสร้าง phylogenetic tree ที่แสดงให้เห็นว่า PTK1 
น่าจะมีสายววิฒันาการแตกต่างไปจากตวัอยา่งโบราณอ่ืนๆ ช้ีใหเ้ห็นวา่ สุกรโบราณของไทยน่าจะมี
สายววิฒันาการหรือตน้ก าเนิดอยา่งน้อย 2 สาย และยงัสนับสนุนงานวิจยัที่ผ่านมาของ Hongo และ
คณะ ในปี 2002 ที่รายงานว่า สุกรบางประเทศแถบเขตร้อนของภูมิภาคเอเชีย น่าจะมีบรรพบุรุษที่
เป็นเอกลักษณ์ที่แตกต่างจากสุกรในแถบยุโรปและประเทศจีน จากผลที่ได้จากการวิเคราะห์
ความสมัพนัธเ์ชิงววิฒันาการโดยการสร้าง phylogenetic tree และวิเคราะห์ MSN จะพบว่า PTK1 มี
ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมใกลชิ้ดกบัสุกรป่าของเอเชีย ช้ีให้เห็นว่า PTK1 น่าจะเป็นสุกรป่า และ
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อาจมีบรรพบุรุษร่วมกบัสุกรป่าที่มีถ่ินก าเนิดอยูใ่นแถบภูมิภาคเอเชีย ส่วนแฮปโพลไทป์ที่ 2 และ 
แฮปโพลไทป์ที่ 4-5 (H2 และ H4-H5) สามารถแบ่งออกไดเ้ป็น 2 กลุ่ม โดยสมาชิกส่วนใหญ่ของ
กลุ่มแรก (H2 และ H5) จะเป็นสุกรเล้ียงหรือสุกรป่า ตรงกนัขา้มกบักลุ่มที่สอง (H4) ที่มีจ  านวนสุกร
เล้ียงและสุกรป่าใกลเ้คียงกัน ในกลุ่มแรกแฮปโพลไทป์ที่ 2 (H2) เป็นแฮปโพลไทป์ที่ตวัอย่าง
โบราณของไทยถูกจดัอยูใ่นกลุ่มเดียวกบัสุกรพื้นเมืองของไทย สุกรป่าของไทย สุกรโบราณของจีน 
(อายุประมาณ 4,000 ปีก่อน) และสุกรเล้ียงของพม่า ผลที่ไดน้ี้ช้ีให้เห็นว่าสุกรของไทยมีความ 
สมัพนัธท์างพนัธุกรรมใกลชิ้ดกบัสุกรโบราณของจีน และเน่ืองจากไม่มีสุกรในยคุปัจจุบนัของจีน
ในแฮปโพลไทป์น้ีก็อาจจะตีความไดว้่าสุกรโบราณของไทยและสุกรไทยในยคุปัจจุบนัอาจจะเป็น
ลูกหลานมาจากประชากรสุกรในทอ้งถ่ินที่มีบรรพบุรุษร่วมกนักบัสุกรโบราณของจีน หรือสุกรของ
จีนอาจถูกน าเขา้มาในพื้นที่บริเวณน้ีอยา่งนอ้ย 4,000 ปีก่อน ส่วน PTK7 PTK8 และ PTK9 ถูกจดัอยู่
ในแฮปโพลไทป์ที่ 5 (H5) และมีความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมใกลชิ้ดกบัสุกรพื้นเมืองของไทย สุกร
เล้ียงจากจีนและเวียดนาม และสุกรโบราณของจีน และน่าจะมีบรรพบุรุษร่วมกบัสุกรเล้ียงที่มีถ่ิน
ก าเนิดอยูใ่นจีนและ/หรือเวยีดนาม ซ่ึงมีหลกัฐานทางประวติัศาสตร์สนบัสนุนผลที่ไดน้ี้ ที่รายงานว่า
ประเทศจีนและเวยีดนามเป็นศูนยก์ลางที่ส าคญัของการเล้ียงสุกรมากว่า 9,000-5,000 ปีมาแลว้ และ
มีการกระจายของสุกรเล้ียงเหล่าน้ีเขา้ไปในประเทศต่างๆในแถบเอเชียเม่ือหลายพนัปีก่อน (Larson, 
et al., 2005, 2007; Ishiguro, et al., 2008) จากหลกัฐานเหล่าน้ีสามารถใหข้อ้สรุปไดว้า่ สุกรเล้ียงจาก
ประเทศจีนและเวียดนามน่าจะถูกน าเขา้สู่บริเวณพื้นที่ของแหล่งโบราณคดีบา้นโป่งตะขบมาแลว้
อยา่งนอ้ย 3,000 ปีก่อน และสุกรเล้ียงจากประเทศจีนและเวียดนามอาจจะเป็นบรรพบุรุษของสุกร
ของไทยในยคุก่อนประวติัศาสตร์ ดงันั้นจากขอ้มูลต่างๆเหล่าน้ีจึงช้ีให้เห็นว่า PTK7 PTK8 และ 
PTK9 น่าจะเป็นสุกรเล้ียง ต่อมาในกลุ่มที่สอง ประกอบดว้ย สุกรป่าของเอเชีย 4 ตวัอยา่ง สุกรเล้ียง
ของเอเชีย 6 ตวัอยา่ง และสุกรโบราณ 2 ตวัอยา่งและมีสุกรป่าและสุกรเล้ียงจากบริเวณเดียวกนั เช่น 
สุกรป่าและสุกรเล้ียงจากมณฑลฟู่เจ้ียน (Fujian) ของประเทศจีน และสุกรเล้ียงและสุกรป่าจาก
ประเทศไทย ผลที่ได้น้ีแสดงให้เห็นว่ามีการเล้ียงสุกรโดยการน าสุกรป่าในท้องถ่ินในบริเวณ
ดงักล่าว นอกจากน้ีจากหลกัฐานที่พบว่าสัดส่วนของสุกรป่าและสุกรเล้ียงเกือบเท่ากนัในแฮปโพล
ไทป์ที่ 4 (H4) และการที่ตวัอยา่งสุกรโบราณของไทย (มีอายปุระมาณ 3,000 ปีก่อน) และตวัอยา่ง
สุกรโบราณของจีน (CAncientA3) ซ่ึงมีอายปุระมาณ 9,000-8,600 ปีก่อนอยูใ่นแฮปโพลไทป์ที่ 4 ท  า
ใหส้นันิษฐานไดว้า่แฮปโพลไทป์ที่ 4 อาจมีส่วนเก่ียวขอ้งในกระบวนการเล้ียงสัตวใ์นช่วงแรก และ
สุกรของจีนเหล่าน้ีอาจจะถูกน ามาเข้าในประเทศไทยเม่ือประมาณไม่น้อยกว่า 3,000 ปีก่อน 
สอดคลอ้งกบัหลกัฐานก่อนหนา้น้ีที่แสดงให้เห็นว่ามีการขยายพื้นที่เพาะปลูกพืชและเล้ียงสุกรจาก
บริเวณตอนกลางของประเทศจีนไปทางทิศใตห้ลายคร้ังในช่วง 5,000-4,000 ปีก่อน (Chang, 1986; 
Chi and Hung, 2010) นอกจากน้ี Higham (2002) ไดมี้การรายงานว่าในประเทศไทยน่าจะมีการ
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เร่ิมตน้การเล้ียงสุกรมาเม่ือประมาณ 4,000 ปีก่อน อยา่งไรก็ตามเน่ืองจากตวัอยา่งสุกรจีนโบราณใน
แฮปโพลไทป์ที่ 4 มีอายปุระมาณ 9,000-8,600 ปีก่อน ดงันั้นจึงเป็นไปไดว้่าสุกรของจีนอาจจะถูก
น าเขา้มาในประเทศไทยในช่วง 9,000-8,600 ปีก่อน และอาจมีการเร่ิมตน้การเล้ียงสุกรในประเทศ
ไทยเกิดขึ้นตั้งแต่ช่วงเวลาดงักล่าวเป็นตน้มา 
 

จากการวิเคราะห์ความสัมพนัธ์เชิงวิวฒันาการโดยการสร้าง phylogenetic tree พบว่าตวั 
อยา่งสุกรโบราณ สุกรพื้นเมืองและสุกรป่าของไทยถูกจดัอยูใ่นหลาย subclade แสดงให้เห็นว่า สุกร
โบราณของไทยและสุกรในยุคปัจจุบันของไทยมีต้นก าเนิดมาจากสายวิวฒันาการหลายสาย 
(multiple maternal lineages) ส่วน AS2 subclade พบเพียงสุกรในยคุปัจจุบนัของเอเชียตะวนัออก
เฉียงใตท้ี่มาจากประเทศไทย กมัพูชา และลาว แสดงให้เห็นว่าสุกรไทยพื้นเมืองบางตวัอยา่งอาจมี
ตน้ก าเนิดมาจากประชากรสุกรทอ้งถ่ินในแถบเอเชียตะวนัออกเฉียงใต ้ในทางตรงกนัขา้ม AS1 AS4 
และ AS6 subclades พบว่าสุกรโบราณและสุกรในยุคปัจจุบันของไทยมีความสัมพันธ์ทาง
พนัธุกรรมใกล้ชิดกับสุกรโบราณและสุกรในยุคปัจจุบนัของจีน ช้ีให้เห็นว่าสุกรของไทยอาจมี
บรรพบุรุษร่วมกับสุกรของจีนและสุกรไทยเหล่าน้ีอาจมีต้นก าเนิดมาจากสุกรโบราณของจีน 
โดยเฉพาะอยา่งยิ่งตวัอย่างโบราณของไทยและสุกรไทยพื้นเมืองถูกจดัอยู่ในกลุ่ม AS5 กับสุกร
โบราณของจีน (CAncientA4) และไม่มีสุกรในยคุปัจจุบนัของจีนอยูใ่นกลุ่มน้ี ดงันั้นจากขอ้มูลที่ได้
จากงานวจิยัเหล่าน้ีอาจบอกไดว้า่มีการน าสุกรเล้ียงของจีนเขา้มาในประเทศไทยตั้งแต่ในอดีตและมี
การน าสุกรเหล่าน้ีมาเล้ียงในประเทศไทยและไม่ไดมี้การน าสุกรของจีนเขา้มาผสมอีกเลย จึงท าให้
สุกรเหล่าน้ีมีลักษณะทางพนัธุกรรมแตกต่างจากสุกรในปัจจุบันของจีน ซ่ึงสอดคล้องกับผล
การศึกษาของ Charoensook และคณะ (2011) ที่รายงานว่าสุกรไทยพื้นเมืองบางพนัธุ์มีตน้ก าเนิดมา
จากสุกรเล้ียงของจีน แต่กระบวนการในการเล้ียงสัตวใ์นอดีตดงัที่กล่าวไปขา้งตน้ ท าให้สุกรของ
ไทยในยคุปัจจุบนัเหล่าน้ีมีลกัษณะทางพนัธุกรรมที่เป็นเอกลกัษณ์ต่างจากสุกรของจีน 
 

จากการวเิคราะห์ MSN พบวา่มีรูปแบบคลา้ยดาวกระจาย (star-like pattern) แสดงให้เห็นว่า
มีการขยายตวัของประชากรของสุกร นอกจากน้ีตวัอยา่งสุกรโบราณของไทยทั้ง 5 แฮปโพลไทป์ถูก
จดัอยู่ตรงกลางของ MSN ในขณะที่สุกรไทยในยคุปัจจุบนักระจายออกไปรอบนอกของ MSN 
แสดงใหเ้ห็นวา่มีการขยายตวัของประชากรเกิดขึ้นในอดีตและมีการขยายตวัของประชากรเพิ่มขึ้น 
นอกจากน้ียงัพบว่าการวิเคราะห์ MSN มีผลสอดคลอ้งกบัผลที่ไดจ้ากแฮปโพลไทป์ การวิเคราะห์
ความหลากหลายทางพนัธุกรรมและจากการวิเคราะห์ความสัมพนัธ์เชิงวิวฒันาการโดยการสร้าง 
phylogenetic tree ที่แสดงใหเ้ห็นวา่สุกรในแถบยโุรปถูกแยกออกจากสุกรในแถบเอเชียอยา่งชดัเจน 
ซ่ึงยนืยนัการมีตน้ก าเนิดที่แตกต่างกนัระหวา่งสุกรในแถบยโุรปและสุกรในแถบเอเชียตามรายงานที่
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เคยศึกษามาแลว้ (Watanabe, et al., 1985; Giuffra, et al., 2000; Okumura, et al., 2001; Larson, et 
al., 2005) 
 
2. การตรวจสอบและวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณยีน cytb 
 

2.1 วเิคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทดข์องดีเอ็นเอโบราณของสุกรไทย 
 

ตวัอยา่งช้ินส่วนฟันของสุกรที่ขุดคน้พบจากแหล่งโบราณคดีบา้นโป่งตะขบ จ านวน 13 
ตวัอย่าง สามารถสกดัดีเอ็นเอ และน าไปหาล าดับนิวคลีโอไทด์ไดส้ าเร็จ จ  านวน 7 ตวัอย่าง โดย
พบวา่ทุกตวัอยา่งมีความยาว 131 คู่เบส (ภาคผนวก ง) จากนั้นจึงตดัส่วนไพรเมอร์ออกเหลือดีเอ็นเอ
ที่มีความยาว 85 คู่เบส ดงัแสดงในตารางที่ 7  
 
ตารางที่ 7  รายละเอียดของตวัอยา่งช้ินส่วนฟันของสุกรจากแหล่งโบราณคดีบา้นโป่งตะขบ จ านวน  

13 ตวัอยา่ง ที่ใชใ้นการศึกษาล าดบันิวคลีโอไทดบ์ริเวณยนี cytb 
 

Extraction no. Site/Phase Element PCR Sequence obtained (bp) 
PTK1 PTK 2009 OP.1 - Level 1 Molar Yes Poor quality 
PTK2 PTK 2009 OP.1 - Level 2 Molar Yes Poor quality 
PTK3 PTK 2009 OP.1 - Level 1-3 Molar Yes 131  
PTK4 PTK 2009 OP.1 - Level 4 Molar No - 
PTK5 PTK 2009 OP.1 - Level 5 Canine No - 
PTK6 PTK 2009 OP.1 - Level 6/1 Molar Yes 131  
PTK7 PTK 2009 OP.1 - Level 6/2 Molar No - 
PTK8 PTK 2009 OP.1 - Level 6/3 Molar Yes 131  
PTK9 PTK 2009 OP.1 - Level 1-10 Molar Yes 131  
PTK10 PTK 2009 OP.2 - Level 1-3/1 Molar Yes 131  
PTK11 PTK 2009 OP.2 - Level 1-3/2 Canine Yes 131  
PTK12 PTK -No. 0249 -Grid No.6 -Level 5 Canine Yes Poor quality 
PTK13 PTK -No. 0467 -Grid No.7 -Level 10 Molar Yes 131  
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ตรวจสอบผลที่ไดจ้ากการท าปฏิกิริยา PCR โดยการแยกขนาดดีเอ็นเอดว้ยวิธี agarose gel 
electrophoresis โดยเลนที่ใส่ตวัอยา่ง PCR product จากดีเอ็นเอของสุกรไทยโบราณ จะไดแ้ถบดีเอ็น
เอที่ขนาด 131 คู่เบส ส่วน negative control ทั้ง blank extract และ blank control จะไม่พบแถบดีเอ็น
เอ (ภาพที่ 9) 
 

 
 

ภาพที่ 9  การแยกขนาดช้ินส่วนดีเอ็นเอดว้ยวธีิ agarose gel electrophoresis โดยเลนที่ใส่ตวัอยา่ง  
PCR product บริเวณยนี cytb ของสุกรไทยโบราณ จะไดแ้ถบดีเอ็นเอที่ขนาด 131 คู่เบส  
เลนที่ 1-7 คือ ตวัอยา่งโบราณ PTK6 PTK8 PTK9 PTK3 PTK10 PTK11 และ PTK13  
ตามล าดบั ส่วนเลนที่ 8 ถึง 9 คือ blank extract และ blank control ตามล าดบัจะไม่พบแถบ 
ดีเอ็นเอ 

 
จากการทดลองพบวา่ไม่สามารถสกดัดีเอ็นเอ และเพิ่มช้ินส่วนดีเอ็นเอจากตวัอยา่งโบราณ 

PTK4 PTK5 และ PTK7 ไดส้ าเร็จ ส่วนตวัอยา่งโบราณ PTK1 PTK2 และ PTK12 สามารถสกดัดี
เอ็นเอ และเพิ่มช้ินส่วนดีเอ็นเอไดส้ าเร็จ แต่ไม่สามารถน าไปหาล าดบันิวคลีโอไทด์ไดส้มบูรณ์ 
เน่ืองจากอาจมีการปนเป้ือนจากดิน หรือดีเอ็นเออ่ืนๆ (Leonard, et al., 2007) 
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2.2 การวิเคราะห์ความหลากหลายทางพนัธุกรรม ความสัมพนัธ์เชิงวิวฒันาการ และ 
Minimum Spanning Network (MSN) 

 
น าล าดบันิวคลีโอไทด์ของไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณยีน cytb ของตวัอยา่งโบราณ 

PTK ทั้ง 7 ตวัอยา่ง มาวเิคราะห์ความสัมพนัธ์เชิงวิวฒันาการโดยการสร้าง phylogenetic tree พบว่า
สามารถจดักลุ่มได ้5 กลุ่ม และมี bootstap มากกวา่ 50% ทุกกลุ่ม (ภาพที่ 10) 
 

 
 

ภาพที่ 10  Phylogenetic tree แสดงความสมัพนัธเ์ชิงววิฒันาการจากล าดบันิวคลีโอไทด์บริเวณยนี  
cytb ของสุกรไทยโบราณ (PTK)  

 
จากนั้นน าล าดบันิวคลีโอไทด์ของไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณยนี cytb ของตวัอยา่ง

โบราณ ทั้ง 7 ตวัอยา่ง มาตรวจสอบความหลากหลายทางพนัธุกรรมกบัขอ้มูลที่ไดจ้าก GenBank 
28 ตวัอยา่ง (ภาคผนวก ก ตารางผนวกที่ 2) พบวา่มีความหลากหลายของนิวคลีโอไทด์ทั้งหมด 11 
ต  าแหน่ง โดยพบความหลากหลายของนิวคลีโอไทดใ์นตวัอยา่งโบราณ 5 ต  าแหน่ง ต  าแหน่งที่ 879 
(นิวคลีโอไทด ์T) มีความจ าเพาะกบัสุกรในแถบเอเชีย ท าใหส้ามารถแยกกลุ่มออกจากสุกรในแถบ
ยโุรปได ้(ตารางที่11) และสามารถจดักลุ่มไดท้ั้งหมด 8 แฮปโพลไทป์ โดยเป็นกลุ่มตวัอยา่งโบราณ 
5 แฮปโพลไทป์ สอดคลอ้งกบัผลที่ไดจ้ากการวิเคราะห์เฉพาะล าดบันิวคลีโอไทด์ของไมโทคอน 
เดรียลดีเอ็นเอบริเวณยีน cytb ของตวัอย่างโบราณ ทั้ง 7 ตวัอย่างที่สามารถจดักลุ่มได้ 5 กลุ่ม
เช่นเดียวกนั (ตารางที่ 8) 
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ตารางที่ 8  แสดงความหลากหลายของล าดบันิวคลีโอไทดข์องไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณยนี  
cytb; จุด (.) แสดงถึง ล าดบันิวคลีโอไทดท์ี่ต  าแหน่งน้ีเหมือนกบัล าดบันิวคลีโอไทดข์อง  
GenBank Accession on. AJ002189 ซ่ึงใชใ้นการอา้งอิงต าแหน่งของล าดบันิวคลีโอไทด ์
ของยนี cytb 
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AJ002189       T   C   A   G   T   G   C   G   C   T   G 

H1        .   .   .   .   .   .   .   .   .   .   . 

H2        .   .   .   .   C   A   T   A   .   .   . 

H3        .   .   .   .   .   .   T   .   .   .   . 

H4        .   .   T   .   C   A   T   A   .   .   . 

H5       .   .   .   .   C   A   T   .   .   .   . 

H6        .   .   .   .   C   .   T   .   .   .   . 

H7        .   .   .   .   .   A   T   .   .   .   . 

H8        C   T   .   A   C   C   .   .   T   C   A 

 

สุกรในแถบยโุรปถูกจดักลุ่มอยูใ่นแฮปโพลไทป์ที่ 1 (H1) ในขณะที่สุกรในแถบเอเชียและ
ตวัอย่างโบราณของสุกรจัดอยู่ในแฮปโพลไทป์ที่ 2-7 (H2-H7) (ตารางที่ 9) สอดคล้องกับการ
วิเคราะห์ความสัมพนัธ์เชิงวิวฒันาการโดยการสร้าง phylogenetic tree ที่สามารถแยกกลุ่มสุกรใน
แถบเอเชีย ออกจากสุกรในแถบยโุรปไดอ้ยา่งชดัเจน (ภาพที่ 11) สนบัสนุนผลงานวิจยัที่ผ่านมาของ 
Giuffra และคณะในปี 2000 และ Okumura และคณะในปี 2001 ที่รายงานว่า S. scrofa มี
แหล่งก าเนิดแบ่งออกเป็นสองสายใหญ่ๆ คือ ยโุรปและเอเชีย 
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ตารางที่ 9  การจดักลุ่มแฮปโพลไทป์ที่ไดจ้ากการวเิคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทดบ์ริเวณยนี cytb จาก 
ตวัอยา่งโบราณจ านวน 7 ตวัอยา่ง และตวัอยา่งจากฐานขอ้มูลพนัธุกรรม GenBank  
จ  านวน 28 ตวัอยา่ง 

 

Clade  Haplotype Extraction number/ Code name 
Asian clade  

 
H2     PTK6, PTK10, KoreanJNP, CDMMeishan, 

CDMWulianBlack, CDMYimengBlack, CDMLuyanWhite, 
CDMJiangsu, CDMShandong, CDMNorthwest, 
CDMHainan, CDMSichuan, CDMGuizhou, 
CDMNorthEast 

H3      PTK3, PTK9 
H4      PTK8 
H5     PTK11, AsianWB550, VWB, CWBHainan, ThaiKanjana 
H6      PTK13 
H7     JapaneseWB067, JapaneseWB068, RyukyuWB, 

AsianWB551, CWBYunnan, LaoWB, 
 

European clade 

 
H1    EuropeanWB541, EuropeanWB542, LandraceDM, 

DurocDM, SwedishWB 
Out group 

 
H8      Phacochoerus aethiopicus 
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ตวัอยา่งโบราณทั้ง 7 ตวัอยา่ง คือ PTK3 PTK6 PTK8 PTK9 PTK10 PTK11 และ PTK13 
ถูกจดัอยูใ่นแฮปโพลไทป์ที่ 2-6 (H2-H6) ถูกจดัอยูใ่นกลุ่มสายวิวฒันาการของสุกรในแถบเอเชีย 
(ภาพที่ 11) แสดงใหเ้ห็นวา่ สุกรไทยในสมยัก่อนประวติัศาสตร์ที่ขดุคน้พบในแหล่งโบราณคดีบา้น
โป่งตะขบแห่งน้ี น่าจะมีสายวิวฒันาการมาจากสุกรในแถบเอเชียมากกว่าสุกรในแถบยโุรป PTK6 
และ PTK10 ถูกจดัอยูใ่นแฮปโพลไทป์กลุ่มเดียวกนั คือ แฮปโพลไทด์ที่ 2 (H2) ซ่ึงถูกจดัอยูร่วมกบั
สุกรเล้ียงจากประเทศจีน และสุกรพื้นเมืองจากประเทศเกาหลีสอดคล้องกับการวิเคราะห์
ความสัมพนัธ์เชิงวิวฒันาการโดยการสร้าง phylogenetic tree ซ่ึงผลที่ไดน้ี้แสดงให้เห็นว่า PTK6 
และ PTK10 มีความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมใกลชิ้ดกบัสุกรเล้ียง และมีบรรพบุรุษร่วมกบัสุกรเล้ียง
ของประเทศจีน จากผลงานวจิยัที่ผา่นมายงัสนบัสนุนผลที่ไดน้ี้ โดยรายงานว่า ประเทศจีนเป็นหน่ึง
ในศูนยก์ลางที่ส าคญัของการเล้ียงสุกรมากวา่ 7,000 ปีที่ผา่นมา และยงัมีการกระจายของสุกรเขา้ไป
ในประเทศในแถบเอเชียมาหลายพนัปีมาแลว้ (Larson, et al., 2005, 2007; Ishiguro, et al., 2008) 
จากผลการวิจยัเหล่าน้ีแสดงให้เห็นว่า สุกรจากประเทศจีนน่าจะถูกน าเขา้สู่บริเวณพื้นที่ของแหล่ง
โบราณคดีบา้นโป่งตะขบมาแล้วอยา่งน้อย 3,000 ปีก่อน และสุกรเล้ียงจากประเทศจีนอาจจะเป็น
บรรพบุรุษของสุกรของไทยในยคุก่อนประวติัศาสตร์ ในทางกลบักนั PTK11 นั้นมีความใกลชิ้ดกนั
ทางพนัธุกรรมกับสุกรป่าจากประเทศในแถบภูมิภาคเอเชีย คือ ประเทศจีน (มณฑลไห่หนาน) 
เวยีดนาม และไทย ซ่ึงถูกจดักลุ่มอยูใ่นแฮปโพลไทป์ที่ 5 (H5) ดว้ยกนั ผลที่ไดน้ี้สอดคลอ้งกบัผลที่
ไดจ้ากการวเิคราะห์ความสัมพนัธ์เชิงวิวฒันาการโดยการสร้าง phylogenetic tree และยงัสนับสนุน
การศึกษาความสมัพนัธเ์ชิงววิฒันาการโดยการสร้าง phylogenetic tree ของ Ishiguro และคณะ และ 
Tanaka และคณะ ในปี 2008 ที่รายงานวา่ สุกรป่าของไทยมีความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมใกลชิ้ดกบั
สุกรป่าของประเทศจีน และเวียดนาม ดงันั้นขอ้มูลเหล่าน้ีจึงช้ีให้เห็นว่า PTK11 น่าจะเป็นสุกรป่า 
และมีบรรพบุรุษร่วมกับสุกรป่าที่มีถ่ินก าเนิดอยูใ่นแถบภูมิภาคเอเชีย ขอ้มูลที่น่าสนใจคือ PTK8 
และ PTK13 ไม่ได้ถูกจดัรวมกลุ่มอยู่กับตวัอย่างอ่ืนๆ แต่อยู่เด่ียวๆในแฮปโพลไทป์ที่ 4 และ 6 
ตามล าดบั (H4 และ H6) ผลงานวิจยัที่ไดน้ี้สนับสนุนงานวิจยัที่ผ่านมาของ Hongo และคณะ ในปี 
2002 ที่รายงานวา่ สุกรบางประเทศแถบเขตร้อนของภูมิภาคเอเชีย จะมีบรรพบุรุษที่เป็นเอกลกัษณ์ที่
แตกต่างจากสุกรในแถบยโุรปและประเทศจีน แต่ถา้มาดูผลที่ไดจ้ากการวิเคราะห์ความสัมพนัธ์เชิง
วิวฒันาการโดยการสร้าง phylogenetic tree PTK8 และ PTK13 นั้นก็ยงัมีความสัมพนัธ์ทาง
พนัธุกรรมใกลชิ้ดกบัสุกรเล้ียง และสุกรป่าในแถบภูมิภาคเอเชีย ตามล าดบั ดงันั้น PTK8 น่าจะเป็น
สุกรเล้ียงและมีบรรพบุรุษร่วมกบัสุกรเล้ียงที่มีถ่ินก าเนิดอยูใ่นแถบภูมิภาคเอเชีย ส่วน PTK13 น่าจะ
เป็นสุกรป่า และมีบรรพบุรุษร่วมกบัสุกรป่าที่มีถ่ินก าเนิดอยูใ่นแถบภูมิภาคเอเชีย ส่วน PTK3 และ 
PTK9 ถูกจดัอยูใ่นแฮปโพลไทป์กลุ่มเดียวกนั คือ แฮปโพลไทป์ที่ 3 (H3) แต่ก็ยงัอยูใ่กลชิ้ดกบักลุ่ม
ของสุกรป่าในแถบภูมิภาคเอเชีย ดงันั้นจึงคาดวา่ PTK3 และ PTK9 น่าจะเป็นสุกรป่า 
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น าแฮปโพลไทป์ของไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณยนี cytb ทั้งหมดที่ไดจ้ากงานวิจยัน้ี 
(ยกเวน้ Out group) (ตารางที่ 8 และ ตารางที่ 9) มาสร้าง MSN (ภาพที่ 12) เพื่อให้เห็นภาพ
ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมของตวัอยา่งสุกรไดดี้ขึ้น พบวา่แฮปโพลไทป์ที่ 1 (H1) ซ่ึงเป็นแฮปโพล
ไทป์ของสุกรป่าและสุกรเล้ียงในแถบยโุรป สามารถแยกออกจากสุกรในแถบภูมิภาคเอเชียไดอ้ยา่ง
ชดัเจน สอดคลอ้งกบัผลงานวจิยัของ Larson และคณะ ในปี 2005 ต่อมาในส่วนของตวัอยา่งโบราณ
ทั้ง 5 แฮปโพลไทป์ (H2-H6) พบว่ามีการเช่ือมต่อและมีความ สัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมใกลชิ้ดกัน 
ขอ้มูลเหล่าน้ีแสดงให้เห็นว่า สุกรไทยในยุคก่อนประวติัศาสตร์ที่มีความสัมพนัธ์ใกล้ชิดกบัสุกร
เล้ียงของจีน น่าจะสืบเช้ือสายมาจากสุกรเล้ียงของจีน ส่วนสุกรไทยโบราณที่อยูใ่นแฮปโพลไทป์
เดียวกับสุกรป่าของจีนและเวียดนาม อาจจะมีบรรพบุรุษร่วมกับสุกรป่าของจีนและเวียดนาม 
(Larson, et al., 2005; Ishiguro, et al., 2008; Tanaka, et al., 2008) แต่สุกรไทยโบราณที่ไม่ไดจ้ดัอยู่
ในกลุ่มเดียวกบัสุกรอ่ืนๆเลยนั้น อาจสืบเช้ือสายมาจากบรรพษุรุษที่อาศยัอยูใ่นบริเวณน้ีมาหลายพนั
ปีแลว้ 
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ภาพที่ 11  Phylogenetic tree แสดงความสมัพนัธเ์ชิงววิฒันาการจากล าดบันิวคลีโอไทดบ์ริเวณยนี  

cytb ของสุกรไทยโบราณ (PTK) สุกรเอเชีย และสุกรยโุรปจากฐานขอ้มูล GenBank
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ภาพที่ 12  Minimum Spanning Network (MSN) บริเวณยนี cytb จากแฮปโพลไทป์ 7 แฮปโพลไทป์  
(ยกเวน้ Outgroup) ตวัอยา่งที่แตกต่างกนัจะแทนดว้ยสีที่ต่างกนั แต่ละวงกลมคือแต่ละ 
แฮปโพลไทป์ซ่ึงขนาดของวงกลมจะขึ้นกบัจ านวนของตวัอยา่งที่อยูใ่นแฮปโพลไทป์ 
นั้นๆ เสน้เช่ือมระหวา่งวงกลมแสดงใหเ้ห็นวา่มีการเปล่ียนแปลง 1 เบส ส่วนเสน้ขวาง 
แสดงใหเ้ห็นวา่มีการเปล่ียนแปลงของเบสระหวา่ง 2 แฮปโพลไทป์มากกวา่ 1 ต  าแหน่ง 
ขึ้นไป 
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สรุปและข้อเสนอแนะ 
 

สรุป 
 

ผลการวจิยัโดยการวเิคราะห์ไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณ D-loop พบวา่ตวัอยา่งสุกรไทย
โบราณและสุกรไทยในปัจจุบนัอาจมีตน้ก าเนิดมาจากสายวิวฒันาการหลายสาย คือสืบเช้ือสายมา
จากประชากรสุกรในทอ้งถ่ินหรือมีตน้ก าเนิดมาจากสุกรอ่ืนๆในแถบเอเชียโดยเฉพาะอยา่งยิง่สุกร
เล้ียงของจีน ซ่ึงตวัอยา่งโบราณของสุกรไทยทั้ง 8 ตวัอยา่งถูกจดัอยูใ่นกลุ่มของสุกรในแถบภูมิภาค
เอเชีย (Asian clade) ยกเวน้ PTK1ที่ถูกจดัอยู่ในกลุ่มของสุกรในแถบภูมิภาคเอเชียและยุโรป 
(European-Asian clade) ผลการทดลองแสดงให้เห็นว่า PTK1 PTK3 PTK4 PTK5 และ PTK10 มี
ความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมใกลชิ้ดกับสุกรป่าในแถบภูมิภาคเอเชีย ในขณะที่ PTK7 PTK8 และ 
PTK9 ถูกจดัอยูใ่นกลุ่มเดียวกนักบัสุกรเล้ียงในประเทศแถบภูมิภาคเอเชีย ขอ้มูลเหล่าน้ีแสดงให้เห็น
วา่สุกรไทยโบราณในยคุก่อนประวติัศาสตร์น่าจะมีบรรพบุรุษมาจากทั้งสุกรป่า และสุกรเล้ียงของ
เอเชีย และจากการวิเคราะห์ MSN แสดงให้เห็นว่าสุกรไทยน่าจะมีบรรพบุรุษมาจากสุกรเล้ียงของ
ประเทศจีนและเวยีดนาม แสดงให้เห็นว่าน่าจะมีการเล้ียงสุกรในบริเวณพื้นที่ของแหล่งโบราณคดี
บา้นโป่งตะขบมาแลว้อย่างน้อย 3,000 ปีก่อน หรืออาจจะเร่ิมตน้ขึ้นเม่ือประมาณ 9,000-4,000 ปี
ก่อน และยงัพบว่าสุกรป่าในประเทศไทยอาจเป็นบรรพบุรุษของสุกรไทยพื้นเมือง และน่าจะมี
บรรพบุรุษร่วมกบัสุกรป่าในแถบเอเชียตะวนัออกเฉียงใต ้นอกจากน้ีการพบทั้งสุกรเล้ียงและสุกรป่า
ในบริเวณพื้นที่ของแหล่งโบราณคดีบา้นโป่งตะขบน้ีอาจตีความไดว้่ามนุษยท์ี่อาศยัอยูใ่นบริเวณ
บา้นโป่งตะขบน้ี เม่ือประมาณ 3,000 ปีก่อน เร่ิมมีการเล้ียงสตัวแ์ละยงัคงมีการล่าสตัวป่์าดว้ย 
 

ส่วนผลการวิจยัโดยการวิเคราะห์ไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณยนี cytb พบว่าตวัอยา่ง
โบราณของสุกรไทยทั้ง 7 ตวัอยา่ง (ตารางที่ 7) ถูกจดัอยูใ่นกลุ่มของสุกรในแถบภูมิภาคเอเชีย โดย
ขอ้มูลของเราแสดงใหเ้ห็นวา่ ตวัอยา่งโบราณ PTK3 PTK9 PTK11 และ PTK13 มีความสัมพนัธ์ทาง
พนัธุกรรมใกล้ชิดกับสุกรป่าในแถบภูมิภาคเอเชีย ในขณะที่ตวัอย่างโบราณ PTK6 PTK8 และ 
PTK10 ถูกจดัอยูใ่นกลุ่มเดียวกนักบัสุกรเล้ียงในประเทศแถบภูมิภาคเอเชีย ขอ้มูลเหล่าน้ีแสดงให้
เห็นวา่สุกรไทยโบราณในยคุก่อนประวติัศาสตร์น่าจะมีบรรพบุรุษมาจากทั้งสุกรป่า และสุกรเล้ียง
จากในแถบภูมิภาคเอเชีย และจากการวิเคราะห์ MSN แสดงให้เห็นว่าสุกรไทยน่าจะมีบรรพบุรุษ
ร่วมกบัสุกรป่าของประเทศจีนและเวียดนาม นอกจากน้ีคาดว่าน่าจะมีการเล้ียงสุกรในบริเวณพื้นที่
ของแหล่งโบราณคดีบา้นโป่งตะขบมาแลว้อยา่งนอ้ย 3,000 ปีก่อน 
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ข้อเสนอแนะ 

 
ในอนาคต การศึกษาวิจัยโดยการวิเคราะห์ลักษณะทางสัณฐานวิทยาและพนัธุศาสตร์

โมเลกุลของสุกรไทยโบราณในยคุก่อนประวติัศาสตร์จะเป็นขอ้มูลที่ส าคญั ที่สามารถสร้างความรู้
และความเขา้ใจเก่ียวกบัประวติัศาสตร์ของการเล้ียงสตัวแ์ละการกระจายทางภูมิศาสตร์ของสุกรเล้ียง
และสุกรป่าในประเทศไทย และยงัสร้างความรู้และความเขา้ใจในเร่ืองพฒันาการของวฒันธรรมที่
เกิดขึ้นในยคุก่อนประวติัศาสตร์ของประเทศไทยอีกดว้ย ดงันั้นการศึกษาในขั้นต่อไปน่าจะมีการ
เพิ่มขอ้มูลของสุกรทั้งในปัจจุบนั และในยุคก่อนประวติัศาสตร์ในประเทศไทยให้ครอบคลุมทั้ง
ประเทศ จะท าให้มีขอ้มูลที่ท  าให้เรามีความรู้ ความเขา้ใจในประวตัิศาสตร์ และวฒันธรรมของ
ประเทศไทยในอดีตเพิม่มากขึ้น 
 

การศึกษาไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณยนี cytb ไม่ว่าจากทั้งสุกรไทยในปัจจุบนัหรือใน
ยคุก่อนประวติัศาสตร์ อีกทั้งสุกรในแถบเอเชียและยโุรปนั้นมีการศึกษานอ้ยมาก และยงัมีการศึกษา
น้อยกว่าบริเวณ D-loop ดงันั้นงานวิจยัช้ินน้ีจึงริเร่ิมศึกษาไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณยนี cytb 
จากสุกรไทยในยุคก่อนประวติัศาสตร์ เพื่อเป็นประโยชน์ในการสร้างขอ้มูล และแนวทางใน
การศึกษายนี cytb จากสุกรต่างๆในแถบเอเชียและยโุรปต่อไป 
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รายละเอียดของล าดบันิวคลีโอไทดจ์ากฐานขอ้มูลพนัธุกรรม GenBank  

ที่น ามาใชใ้นการศึกษาไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณ D-loop และยนี cytb  
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ตารางผนวกที่ ก1  แสดงรายละเอียดของล าดบันิวคลีโอไทดจ์ากฐานขอ้มูลพนัธุกรรม GenBank  
  จ านวน 87 ตวัอยา่ง ทีน่ ามาใชใ้นการศึกษาไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณ 

 D-loop 
 

Code namea Accession 
NO. 

Country Location Status Breeds Reference 

ShandongCDM DQ496500 China Shandong Domestic Jiaozhouhei Wu et al., 2007 
YunnanCDM DQ496380 China Yunnan Domestic Diannanxiao’er Wu et al., 2007 
NorthEastCDM DQ496569 China Northeast Domestic Min Wu et al., 2007 
GuizhouCDM DQ496622 China Guizhou Domestic  Wu et al., 2007 
SichuanCDM DQ496257 China Sichuan Domestic   Wu et al., 2007 
NorthWestCDM DQ496282 China Northwest Domestic Bamei Wu et al., 2007 
FujianCDM DQ496601 China Fujian Domestic  Wu et al., 2007 
TongchengCDM AF276923 China   Domestic TongCheng Kim et al., 2002 
JinHuaCDM AB041475 China   Domestic Jinhua  Watanobe et al., 

1999 
YunnanCWB DQ496881 China Yunnan Wild  Wu et al., 2007 
GuizhouCWB DQ496827 China Guizhou Wild  Wu et al., 2007 
HainanCWB DQ496802 China Hainan Wild    Wu et al., 2007 
FujianCWB DQ496787 China Fujian Wild    Wu et al., 2007 
GansuCWB DQ496789 China Gansu Wild    Wu et al., 2007 
SichuanCWB AY884640 China Sichuan Wild  Larson et al., 

2005 
HunanCWB AY884641 China Hunan  Wild  Larson et al., 

2005 
CAnCientA1 FJ601542 China Shanxi Ancient  Larson et al., 

2010 
CAnCientA2 FJ601540 China Shanxi Ancient  Larson et al., 

2010 
CAncientA3 FJ601538 China Henan Ancient  Larson et al., 

2010 
CAncientA4 FJ601539 China Henan Ancient  Larson et al., 

2010 
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ตารางผนวกที่ ก1  (ต่อ) 
 

Code namea Accession 
NO. 

Country Location Status Breeds Reference 

CAncientA6 FJ601546 China Henan Ancient  Larson et al., 2010 
CAncientG5 FJ601530 China Henan Ancient  Larson et al., 2010 
CAncientG6 FJ601531 China Henan Ancient  Larson et al., 2010 
CAncientW1 FJ601545 China Henan Ancient  Larson et al., 2010 
CAncientW5 FJ601547 China Henan Ancient  Larson et al., 2010 
LaoDM DQ496710 Laos   Domestic   Wu et al., 2007 
LaoDMXK AB252819 Laos Xieng 

Khuang  
Domestic  Tanaka et al., 2008 

LaoDMB AB252818 Laos Borikamxai  Domestic  Tanaka et al., 2008 
LaoWB DQ496821 Laos   Wild   Wu et al., 2007 
LaoWBII DQ444703 Laos  Wild  Robins et al., 2006 
LaoWBI DQ496824 Laos  Wild  Wu et al., 2007 
VietnamDM AB041479 Vietnam   Domestic Potbelly Wu et al., 2007 
VietnamDMLC AB053614 Vietnam Lao Cai Domestic  Hongo et al., 2002 
VietnamDMCB DQ779432 Vietnam Cao Bang Domestic  Larson et al., 2007 
VietnamDMQN AB252801 Vietnam Quang 

Ninhi  
Domestic  Tanaka et al., 2008 

VietnamWB DQ496848 Vietnam   Wild   Wu et al., 2007 
VietnamWBQT AB306903 Vietnam Quang Tri Wild  Ishiguro et al., 2008 
VietnamWBTTH AB306906 Vietnam Thua Thien 

Hue 
Wild  Ishiguro et al., 2008 

VietnamWBI AB053610 Vietnam North 
Vietnam 

Wild  Hongo et al., 2002 

VietnamWBPM DQ779399 Vietnam Phouc Mon Wild  Larson et al., 2007 
MyanmarWB AY884623 Myanmar Tenasserim/ 

Bok Pyin  
Wild    Larson et al., 2005 

MyanmarWBU DQ779411 Myanmar Upper 
Burma 

Wild  Larson et al., 2007 

MyanmarWBY AB252822 Myanmar Yangon Wild  Tanaka et al., 2008 
MyanmarDMKY AB252784 Myanmar Kayin state Domestic  Tanaka et al., 2008 
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ตารางผนวกที่ ก1  (ต่อ) 
 

Code namea Accession 
NO. 

Country Location Status Breeds Reference 

MyanmarDMKC AB252783 Myanmar Kachin 
state 

Domestic  Tanaka et al., 
2008 

MyanmarDMS AB252804 Myanmar Shan state Domestic  Tanaka et al., 
2008 

CambodiaDMMK AB252814 Cambodia Mondul 
Kiri 

Domestic  Tanaka et al., 
2008 

CambodiaDMRK AB252799 Cambodia Rattana Kiri Domestic  Tanaka et al., 
2008 

CambodiaWBKC AB252824 Cambodia Kampong 
Cham 

Wild  Tanaka et al., 
2008 

CambodiaWBMK AB252823 Cambodia Mondul 
Kiri 

Wild  Tanaka et al., 
2008 

TaiwanWB AB053627  Taiwan Wild  Hongo et al., 
2002 

TaiwanDM DQ972936  Taiwan Domestic  C.Y. Wu et al., 
2007 

TWB01 FM244686 Thailand Mae 
Sariang/ 
Mae 
Hongson 

Wild   Charoensook et 
al., 2011 

TWB02 AM779935 Thailand Ban Luang/ 
Nan 

Wild   Charoensook et 
al., 2011 

TWB03 AM779936 Thailand San sai/ 
Chiang Mai 

Wild   Charoensook et 
al., 2011 

TWB04 FM244684 Thailand Mae 
Sariang/ 
Mae 
Hongson  

Wild   Charoensook et 
al., 2011 

TWB06 AY884630 Thailand  Trang 
Trong  

Wild    Larson et al., 
2005 
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ตารางผนวกที่ ก1  (ต่อ) 
 

Code namea Accession 
NO. 

Country Location Status Breeds Reference 

TWB07 DQ779403 Thailand Klong Klung 
Camp 

Wild   Larson et al., 2007 

TWB09 DQ779410  Thailand   Wild   Larson et al., 2007 
TN02 FM244679 Thailand Nam Pat/ 

Uttaradit 
Domestic Thai native Charoensook et al., 

2011 
TN03 FM244680 Thailand Nam Pat/ 

Uttaradit 
Domestic Thai native  Charoensook et al., 

2011 
TN04 FM244469 Thailand Fak Tha/ 

Uttaradit  
Domestic Thai native  Charoensook et al., 

2011 
TN05 FM244493 Thailand Om Koi/ 

Chiang Mai 
Domestic Thai native  Charoensook et al., 

2011 
TN06 FM244494 Thailand Om Koi/ 

Chiang Mai 
Domestic Thai native  Charoensook et al., 

2011 
TN07 FM244473 Thailand Fak Tha/ 

Uttaradit  
Domestic Thai native  Charoensook et al., 

2011 
TN08 FM244681 Thailand Nam Pat/ 

Uttaradit  
Domestic Thai native  Charoensook et al., 

2011 
TN09 FM244468 Thailand Fak Tha/ 

Uttaradit 
Domestic Thai native  Charoensook et al., 

2011 
TN10 AM774644 Thailand Chiang San/ 

Chiang Rai 
Domestic Thai native  Charoensook et al., 

2011 
TN11 FM244678 Thailand Nam Pat/ 

Uttaradit  
Domestic Thai native  Charoensook et al., 

2011 
TN12 AM777919 Thailand Chiang San/ 

Chiang Rai 
Domestic Thai native  Charoensook et al., 

2011 
TN13 AM777923 Thailand Fang/ Chiang 

Mai 
Domestic Thai native  Charoensook et al., 

2011 
TN14 AM779906 Thailand Jhom Thong/ 

Chiang Mai 
Domestic Thai native  Charoensook et al., 

2011 
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ตารางผนวกที่ ก1  (ต่อ) 
 

Code namea Accession 
NO. 

Country Location Status Breeds Reference 

TN15 AM779910 Thailand Jhom Thong/ 
Chiang Mai 

Domestic Thai native  Charoensook et al., 
2011 

TN16 AM779913 Thailand Jhom Thong/ 
Chiang Mai 

Domestic Thai native  Charoensook et al., 
2011 

TN17 AM779914 Thailand Jhom Thong/ 
Chiang Mai 

Domestic Thai native  Charoensook et al., 
2011 

TN18 AM774643 Thailand Chiang San/ 
Chiang Rai 

Domestic Thai native  Charoensook et al., 
2011 

TN19 AM778825 Thailand Muang/ Mae 
Hongson 

Domestic Thai native  Charoensook et al., 
2011 

TN20 AM778827 Thailand Muang/ Mae 
Hongson 

Domestic Thai native  Charoensook et al., 
2011 

GermanyWB AY884626 Germany Hartz Mts Wild   Larson et al., 2005 
MoroccoWB AY884635 Morocco Ougda/ 

Taforalt 
Wild   Larson et al., 2005 

ItalyFeral AY884668 Italy Sardinia Feral   Larson et al., 2005 
HollandWB AY884669 Holland Het Loo Wild   Larson et al., 2005 
Okayama AB041486 EuroAm   Domestic   Watanobe et al., 

1999 
Hampshire AB041488 EuroAm   Domestic Hampshire Watanobe et al., 

1999 
Pietrain AB041489 EuroAm   Domestic Pietrain Watanobe et al., 

1999 
LargeWhite AB041492 EuroAm   Domestic Large White Watanobe et al., 

1999 
Landrace AB041496 EuroAm   Domestic Landrace Watanobe et al., 

1999 

 

หมายเหตุ  a Code name ใชใ้นงานวจิยัน้ีเท่านั้น ไม่ไดอ้า้งอิงจากงานวจิยัที่ผา่นมา 
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ตารางผนวกที่ ก2  แสดงรายละเอียดของล าดบันิวคลีโอไทดจ์ากฐานขอ้มูลพนัธุกรรม GenBank 
จ านวน 28 ตวัอยา่ง ที่น ามาใชใ้นการศึกษาไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณยนี 
cytb 

 

Code namea Accession 
NO. 

Country Location Status Breeds Reference 

ThaiKanjanaburi AB376964 Thailand Kanchanaburi   Okamoto et al., 
Unpublished 

LaoWB DQ444704 Laos    Robins et al., 
2006 

JapanWB067 AB015067 Japan  Wild   Watanobe et al., 
1999 

JapanWB068 AB015068 Japan  Wild   Watanobe et al., 
1999 

RyukyuWB AB015071 Japan  Wild  Ryukyu Watanobe et 
al.,1999 

KoreaJNP AY830184 Korea Jeju  Jeju native  Watanobe et al., 
1999 

AsianWB550 AF136550 Asia  Wild   Giuffra et al., 
2000 

AsianWB551 AF136551 Asia  Wild   Giuffra et al., 
2000 

CDMMeishan AF136553 Asia   Meishan Giuffra et al., 
2000 

EuropaWB AF136541 Europe  Wild   Giuffra et al., 
2000 

EuropaWB AF136542 Europe  Wild   Giuffra et al., 
2000 

CDMWulian 
Black 

EU979236 China   Wulian 
Black 

Wang et al., 
2008 

CDMYimeng 
Black 

EU979222 China   Yimeng 
Black 

Wang et al., 
2008 

CDM Luyan 
White 

EU979216 China   Luyan 
White 

Wang et al., 
2008 
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ตารางผนวกที่ ก2  (ต่อ) 
 

Code namea Accession 
NO. 

Country Location Status Breeds Reference 

CDM Jiangsu AF486861 China Jiangsu Domestic   Yang et al., 2003 
CDMShandong AF486868 China Shandong  Domestic   Yang et al., 2003 
CDMHainan AF486867 China Hainan Domestic   Yang et al., 2003 
CDMSichuan AF486860 China Sichuan  Domestic   Yang et al., 2003 
CDMNorthEast AF486864 China NorthEast  Domestic   Yang et al., 2003 
DurocDM AF486858 Europe  Domestic  Duroc Yang et al., 2003 
CWBYunnan EF545585 China Yunnan Wild   Fang and 

Andersson, 2006 
CWBHainan EF545572 China Hainan Wild   Fang and 

Andersson, 2006 
VWB EF545584 Vietnam  Wild   Fang and 

Andersson, 2006 
CDM Northwest  EF545587 China Northwest  Domestic   Fang and 

Andersson, 2006 
CDMGuizhou EF545593 China Guizhou Domestic   Fang and 

Andersson, 2006 
SwedishWB AF304203 Europe  Wild  Swedish Kijas et al., 2001  
LandraceDM AF034253  Europe  Domestic  Landrace Lin et al., 1999  
P. africanus 
(Out group) 

DQ409327 Africa  Wild  Fang and 
Andersson, 2006 

 

หมายเหตุ  a Code name ใชใ้นงานวจิยัน้ีเท่านั้น ไม่ไดอ้า้งอิงจากงานวจิยัที่ผา่นมา 
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ภาคผนวก ข 

GenBank accession no. JQ429497-JQ429504  
ของไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณ D-loop จากตวัอยา่งช้ินส่วนฟันของสุกรโบราณ (PTK) 
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1. GenBank accession no. JQ429497 
 
LOCUS       JQ429497                 138 bp    DNA     linear   MAM 10-APR-2012 
DEFINITION  Sus scrofa isolate Ancient PTK1_1 D-loop, partial sequence; 
            mitochondrial. 
ACCESSION   JQ429497 
VERSION     JQ429497 
KEYWORDS    . 
SOURCE      mitochondrion Sus scrofa (pig) 
  ORGANISM  Sus scrofa 
            Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi; 
            Mammalia; Eutheria; Laurasiatheria; Cetartiodactyla; Suina; Suidae; 
            Sus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 138) 
  AUTHORS   Wannajuk,M., Surat,W., Sangthong,P., Natapintu,S., Kubera,A. and 
            Mingmuang,M. 
  TITLE     Molecular genetic analysis of Thai ancient pig (Sus scrofa) from 
            Pong Takhop archaeological site using partial mitochondrial DNA 
            D-loop sequences 
  JOURNAL   Unpublished 
REFERENCE   2  (bases 1 to 138) 
  AUTHORS   Wannajuk,M., Surat,W., Sangthong,P., Natapintu,S., Kubera,A. and 
            Mingmuang,M. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (21-JAN-2012) Evolutionary Genetics and Computational 
            Biology (EGCB) Research Unit, Department of Genetics, Faculty of 
            Science, Kasetsart University, 50 Ngam Wong Wan Rd, Ladyaow 
            Chatuchak, Bangkok 10900, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..138 
                     /organism="Sus scrofa" 
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                     /organelle="mitochondrion" 
                     /mol_type="genomic DNA" 
                     /isolate="AncientPTK1_1" 
                     /db_xref="taxon:9823" 
                     /country="Thailand: Pong Takhop archaeological site" 
     D-loop          <1..>138 
ORIGIN       
        1 gcatgtacat attattatta atattacata gtacatatta ttattgatcg tacatagcac 
       61 atatcatgtc aaataattcc agtcaacatg cgtatcacca ccactagatc acgagcttaa 
      121 ttaccatgcc gcgtgaaa 
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2. GenBank accession no. JQ429498 
 
LOCUS       JQ429498                 138 bp    DNA     linear   MAM 10-APR-2012 
DEFINITION  Sus scrofa isolate Ancient PTK1_1-3 D-loop, partial sequence; 
            mitochondrial. 
ACCESSION   JQ429498 
VERSION     JQ429498 
KEYWORDS    . 
SOURCE      mitochondrion Sus scrofa (pig) 
  ORGANISM  Sus scrofa 
            Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi; 
            Mammalia; Eutheria; Laurasiatheria; Cetartiodactyla; Suina; Suidae; 
            Sus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 138) 
  AUTHORS   Wannajuk,M., Surat,W., Sangthong,P., Natapintu,S., Kubera,A. and 
            Mingmuang,M. 
  TITLE     Molecular genetic analysis of Thai ancient pig (Sus scrofa) from 
            Pong Takhop archaeological site using partial mitochondrial DNA 
            D-loop sequences 
  JOURNAL   Unpublished 
REFERENCE   2  (bases 1 to 138) 
  AUTHORS   Wannajuk,M., Surat,W., Sangthong,P., Natapintu,S., Kubera,A. and 
            Mingmuang,M. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (21-JAN-2012) Evolutionary Genetics and Computational 
            Biology (EGCB) Research Unit, Department of Genetics, Faculty of 
            Science, Kasetsart University, 50 Ngam Wong Wan Rd, Ladyaow 
            Chatuchak, Bangkok 10900, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..138 
                     /organism="Sus scrofa" 
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                     /organelle="mitochondrion" 
                     /mol_type="genomic DNA" 
                     /isolate="AncientPTK1_1-3" 
                     /db_xref="taxon:9823" 
                     /country="Thailand: Pong Takhop archaeological site" 
                     /note="Thai ancient pig" 
     D-loop          <1..>138 
ORIGIN       
        1 gcatgtacat attattatta atattacata gtacatatta ttattgatcg tacatagcac 
       61 atatcatgtc aaataattcc agtcaacatg cgtatcacca ccattagatc acgagcttaa 
      121 ttaccatgcc gcgtgaaa 
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3. GenBank accession no. JQ429499 
 
LOCUS       JQ429499                 138 bp    DNA     linear   MAM 10-APR-2012 
DEFINITION  Sus scrofa isolate Ancient PTK1_4 D-loop, partial sequence; 
            mitochondrial. 
ACCESSION   JQ429499 
VERSION     JQ429499 
KEYWORDS    . 
SOURCE      mitochondrion Sus scrofa (pig) 
  ORGANISM  Sus scrofa 
            Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi; 
            Mammalia; Eutheria; Laurasiatheria; Cetartiodactyla; Suina; Suidae; 
            Sus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 138) 
  AUTHORS   Wannajuk,M., Surat,W., Sangthong,P., Natapintu,S., Kubera,A. and 
            Mingmuang,M. 
  TITLE     Molecular genetic analysis of Thai ancient pig (Sus scrofa) from 
            Pong Takhop archaeological site using partial mitochondrial DNA 
            D-loop sequences 
  JOURNAL   Unpublished 
REFERENCE   2  (bases 1 to 138) 
  AUTHORS   Wannajuk,M., Surat,W., Sangthong,P., Natapintu,S., Kubera,A. and 
            Mingmuang,M. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (21-JAN-2012) Evolutionary Genetics and Computational 
            Biology (EGCB) Research Unit, Department of Genetics, Faculty of 
            Science, Kasetsart University, 50 Ngam Wong Wan Rd, Ladyaow 
            Chatuchak, Bangkok 10900, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..138 
                     /organism="Sus scrofa" 
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                     /organelle="mitochondrion" 
                     /mol_type="genomic DNA" 
                     /isolate="AncientPTK1_4" 
                     /db_xref="taxon:9823" 
                     /country="Thailand: Pong Takhop archaeological site" 
                     /note="Thai ancient pig" 
     D-loop          <1..>138 
ORIGIN       
        1 gcatgtacat attattatta atattacata gtacatatta ttattgatcg tacatagcac 
       61 atatcatgtc aaataactcc agtcaacatg cgtatcacta ccattagatc acgagcttaa 
      121 ttaccatgcc gcgtgaaa 
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4. GenBank accession no. JQ429500 
 
LOCUS       JQ429500                 138 bp    DNA     linear   MAM 10-APR-2012 
DEFINITION  Sus scrofa isolate Ancient PTK1_5 D-loop, partial sequence; 
            mitochondrial. 
ACCESSION   JQ429500 
VERSION     JQ429500 
KEYWORDS    . 
SOURCE      mitochondrion Sus scrofa (pig) 
  ORGANISM  Sus scrofa 
            Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi; 
            Mammalia; Eutheria; Laurasiatheria; Cetartiodactyla; Suina; Suidae; 
            Sus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 138) 
  AUTHORS   Wannajuk,M., Surat,W., Sangthong,P., Natapintu,S., Kubera,A. and 
            Mingmuang,M. 
  TITLE     Molecular genetic analysis of Thai ancient pig (Sus scrofa) from 
            Pong Takhop archaeological site using partial mitochondrial DNA 
            D-loop sequences 
  JOURNAL   Unpublished 
REFERENCE   2  (bases 1 to 138) 
  AUTHORS   Wannajuk,M., Surat,W., Sangthong,P., Natapintu,S., Kubera,A. and 
            Mingmuang,M. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (21-JAN-2012) Evolutionary Genetics and Computational 
            Biology (EGCB) Research Unit, Department of Genetics, Faculty of 
            Science, Kasetsart University, 50 Ngam Wong Wan Rd, Ladyaow 
            Chatuchak, Bangkok 10900, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..138 
                     /organism="Sus scrofa" 
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                     /organelle="mitochondrion" 
                     /mol_type="genomic DNA" 
                     /isolate="AncientPTK1_5" 
                     /db_xref="taxon:9823" 
                     /country="Thailand: Pong Takhop archaeological site" 
                     /note="Thai ancient pig" 
     D-loop          <1..>138 
ORIGIN       
        1 gcatgtacat attattatta atattacata gtacatatta ttattgatcg tacatagcac 
       61 atatcatgtc aaataactcc agtcaacatg cgtatcacca ccattagatc acgagcttaa 
      121 ttaccatgcc gcgtgaaa 
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5. GenBank accession no. JQ429501 
 
LOCUS       JQ429501                 138 bp    DNA     linear   MAM 10-APR-2012 
DEFINITION  Sus scrofa isolate Ancient PTK1_6-2 D-loop, partial sequence; 
            mitochondrial. 
ACCESSION   JQ429501 
VERSION     JQ429501 
KEYWORDS    . 
SOURCE      mitochondrion Sus scrofa (pig) 
  ORGANISM  Sus scrofa 
            Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi; 
            Mammalia; Eutheria; Laurasiatheria; Cetartiodactyla; Suina; Suidae; 
            Sus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 138) 
  AUTHORS   Wannajuk,M., Surat,W., Sangthong,P., Natapintu,S., Kubera,A. and 
            Mingmuang,M. 
  TITLE     Molecular genetic analysis of Thai ancient pig (Sus scrofa) from 
            Pong Takhop archaeological site using partial mitochondrial DNA 
            D-loop sequences 
  JOURNAL   Unpublished 
REFERENCE   2  (bases 1 to 138) 
  AUTHORS   Wannajuk,M., Surat,W., Sangthong,P., Natapintu,S., Kubera,A. and 
            Mingmuang,M. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (21-JAN-2012) Evolutionary Genetics and Computational 
            Biology (EGCB) Research Unit, Department of Genetics, Faculty of 
            Science, Kasetsart University, 50 Ngam Wong Wan Rd, Ladyaow 
            Chatuchak, Bangkok 10900, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..138 
                     /organism="Sus scrofa" 
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                     /organelle="mitochondrion" 
                     /mol_type="genomic DNA" 
                     /isolate="AncientPTK1_6-2" 
                     /db_xref="taxon:9823" 
                     /country="Thailand: Pong Takhop archaeological site" 
                     /note="Thai ancient pig" 
     D-loop          <1..>138 
ORIGIN       
        1 gcatgtacat attattatta atattacata gtacatatca ttattgatcg tacatagcac 
       61 atatcatgtc aaataattcc agtcaacatg cgtatcacca ccattagatc acgagcttaa 
      121 ttaccatgcc gcgtgaaa 
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6. GenBank accession no. JQ429502 
 
LOCUS       JQ429502                 138 bp    DNA     linear   MAM 10-APR-2012 
DEFINITION  Sus scrofa isolate Ancient PTK1_6-3 D-loop, partial sequence; 
            mitochondrial. 
ACCESSION   JQ429502 
VERSION     JQ429502 
KEYWORDS    . 
SOURCE      mitochondrion Sus scrofa (pig) 
  ORGANISM  Sus scrofa 
            Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi; 
            Mammalia; Eutheria; Laurasiatheria; Cetartiodactyla; Suina; Suidae; 
            Sus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 138) 
  AUTHORS   Wannajuk,M., Surat,W., Sangthong,P., Natapintu,S., Kubera,A. and 
            Mingmuang,M. 
  TITLE     Molecular genetic analysis of Thai ancient pig (Sus scrofa) from 
            Pong Takhop archaeological site using partial mitochondrial DNA 
            D-loop sequences 
  JOURNAL   Unpublished 
REFERENCE   2  (bases 1 to 138) 
  AUTHORS   Wannajuk,M., Surat,W., Sangthong,P., Natapintu,S., Kubera,A. and 
            Mingmuang,M. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (21-JAN-2012) Evolutionary Genetics and Computational 
            Biology (EGCB) Research Unit, Department of Genetics, Faculty of 
            Science, Kasetsart University, 50 Ngam Wong Wan Rd, Ladyaow 
            Chatuchak, Bangkok 10900, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..138 
                     /organism="Sus scrofa" 
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                     /organelle="mitochondrion" 
                     /mol_type="genomic DNA" 
                     /isolate="AncientPTK1_6-3" 
                     /db_xref="taxon:9823" 
                     /country="Thailand: Pong Takhop archaeological site" 
                     /note="Thai ancient pig" 
     D-loop          <1..>138 
ORIGIN       
        1 gcatgtacat attattatta atattacata gtacatatca ttattgatcg tacatagcac 
       61 atatcatgtc aaataattcc agtcaacatg cgtatcacca ccattagatc acgagcttaa 
      121 ttaccatgcc gcgtgaaa 
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7. GenBank accession no. JQ429503 
 
LOCUS       JQ429503                 138 bp    DNA     linear   MAM 10-APR-2012 
DEFINITION  Sus scrofa isolate Ancient PTK1_10 D-loop, partial sequence; 
            mitochondrial. 
ACCESSION   JQ429503 
VERSION     JQ429503 
KEYWORDS    . 
SOURCE      mitochondrion Sus scrofa (pig) 
  ORGANISM  Sus scrofa 
            Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi; 
            Mammalia; Eutheria; Laurasiatheria; Cetartiodactyla; Suina; Suidae; 
            Sus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 138) 
  AUTHORS   Wannajuk,M., Surat,W., Sangthong,P., Natapintu,S., Kubera,A. and 
            Mingmuang,M. 
  TITLE     Molecular genetic analysis of Thai ancient pig (Sus scrofa) from 
            Pong Takhop archaeological site using partial mitochondrial DNA 
            D-loop sequences 
  JOURNAL   Unpublished 
REFERENCE   2  (bases 1 to 138) 
  AUTHORS   Wannajuk,M., Surat,W., Sangthong,P., Natapintu,S., Kubera,A. and 
            Mingmuang,M. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (21-JAN-2012) Evolutionary Genetics and Computational 
            Biology (EGCB) Research Unit, Department of Genetics, Faculty of 
            Science, Kasetsart University, 50 Ngam Wong Wan Rd, Ladyaow 
            Chatuchak, Bangkok 10900, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..138 
                     /organism="Sus scrofa" 
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                     /organelle="mitochondrion" 
                     /mol_type="genomic DNA" 
                     /isolate="AncientPTK1_10" 
                     /db_xref="taxon:9823" 
                     /country="Thailand: Pong Takhop archaeological site" 
                     /note="Thai ancient pig" 
     D-loop          <1..>138 
ORIGIN       
        1 gcatgtacat attattatta atattacata gtacatatca ttattgatcg tacatagcac 
       61 atatcatgtc aaataattcc agtcaacatg cgtatcacca ccattagatc acgagcttaa 
      121 ttaccatgcc gcgtgaaa 
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8. GenBank accession no. JQ429504 
 
LOCUS       JQ429504                 138 bp    DNA     linear   MAM 10-APR-2012 
DEFINITION  Sus scrofa isolate Ancient PTK2_1-3_1 D-loop, partial sequence; 
            mitochondrial. 
ACCESSION   JQ429504 
VERSION     JQ429504 
KEYWORDS    . 
SOURCE      mitochondrion Sus scrofa (pig) 
  ORGANISM  Sus scrofa 
            Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi; 
            Mammalia; Eutheria; Laurasiatheria; Cetartiodactyla; Suina; Suidae; 
            Sus. 
REFERENCE   1  (bases 1 to 138) 
  AUTHORS   Wannajuk,M., Surat,W., Sangthong,P., Natapintu,S., Kubera,A. and 
            Mingmuang,M. 
  TITLE     Molecular genetic analysis of Thai ancient pig (Sus scrofa) from 
            Pong Takhop archaeological site using partial mitochondrial DNA 
            D-loop sequences 
  JOURNAL   Unpublished 
REFERENCE   2  (bases 1 to 138) 
  AUTHORS   Wannajuk,M., Surat,W., Sangthong,P., Natapintu,S., Kubera,A. and 
            Mingmuang,M. 
  TITLE     Direct Submission 
  JOURNAL   Submitted (21-JAN-2012) Evolutionary Genetics and Computational 
            Biology (EGCB) Research Unit, Department of Genetics, Faculty of 
            Science, Kasetsart University, 50 Ngam Wong Wan Rd, Ladyaow 
            Chatuchak, Bangkok 10900, Thailand 
FEATURES             Location/Qualifiers 
     source          1..138 
                     /organism="Sus scrofa" 
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                     /organelle="mitochondrion" 
                     /mol_type="genomic DNA" 
                     /isolate="AncientPTK2_1-3_1" 
                     /db_xref="taxon:9823" 
                     /country="Thailand: Pong Takhop archaeological site" 
                     /note="Thai ancient pig" 
     D-loop          <1..>138 
ORIGIN       
        1 gcatgtacat attattatta atattacata gtacatatta ttattgatcg tacatagcac 
       61 atatcatgtc aaataattcc agtcaacatg cgtatcacca ccattagatc acgagcttaa 
      121 ttaccatgcc gcgtgaaa 
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ภาคผนวก ค 
ล าดบันิวคลีโอไทดข์องไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณ D-loop  

จากตวัอยา่งดีเอ็นเอของสุกรโบราณที่น ามาวเิคราะห์ดว้ยโปรแกรม Blast 
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1. ตัวอย่าง PTK1 
 

 
 

ภาพผนวกที ่ค1  แสดงผล Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบ 
 กบัตวัอยา่ง PTK1 ดว้ยโปรแกรม Blast 

 
 Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบกบัตวัอยา่ง PTK1 
ดว้ยโปรแกรม Blast ตวัแรก คือ >dbj|AB564400.1| Sus scrofa mitochondrial DNA, D-loop, partial 
sequence, haplotype: 2009SS1 
Length = 573 
 
Score = 324 bits (358), Expect = 2e-85 
Identities = 179/179 (100%), Gaps = 0/179 (0%) 
Strand = Plus/Plus 
 

Query  1    TGCTAGTCCCCATGCATATAAGCATGTACATATTATTATTAATATTACATAGTACATATT  60 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  52   TGCTAGTCCCCATGCATATAAGCATGTACATATTATTATTAATATTACATAGTACATATT  111 

 

Query  61   ATTATTGATCGTACATAGCACATATCATGTCAAATAATTCCAGTCAACATGCGTATCACC  120 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  112  ATTATTGATCGTACATAGCACATATCATGTCAAATAATTCCAGTCAACATGCGTATCACC  171 

 

Query  121  ACCACTAGATCACGAGCTTAATTACCATGCCGCGTGAAACCAGCAACCCGCTTGGCAGG  179 

            ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  172  ACCACTAGATCACGAGCTTAATTACCATGCCGCGTGAAACCAGCAACCCGCTTGGCAGG  230 

 
 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/316997238?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=U4BV0CUA016
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2. ตัวอย่าง PTK3 
 

 
 

ภาพผนวกที ่ค2  แสดงผล Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบ 
  กบัตวัอยา่ง PTK3 ดว้ยโปรแกรม Blast 
 
 Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบกบัตวัอยา่ง PTK3 
ดว้ยโปรแกรม Blast ตวัแรก คือ >gb|HQ318591.1| Sus scrofa isolate Aus-OG15 control region, 
complete sequence; mitochondrial 
Length = 1044 
 
Score = 324 bits (358), Expect = 2e-85 
Identities = 179/179 (100%), Gaps = 0/179 (0%) 
Strand = Plus/Plus 
 

Query  1    TGCTAGTCCCCATGCATATAAGCATGTACATATTATTATTAATATTACATAGTACATATT  60 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  181  TGCTAGTCCCCATGCATATAAGCATGTACATATTATTATTAATATTACATAGTACATATT  240 

 

Query  61   ATTATTGATCGTACATAGCACATATCATGTCAAATAATTCCAGTCAACATGCGTATCACC  120 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  241  ATTATTGATCGTACATAGCACATATCATGTCAAATAATTCCAGTCAACATGCGTATCACC  300 

 

Query  121  ACCATTAGATCACGAGCTTAATTACCATGCCGCGTGAAACCAGCAACCCGCTTGGCAGG  179 

            ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  301  ACCATTAGATCACGAGCTTAATTACCATGCCGCGTGAAACCAGCAACCCGCTTGGCAGG  359 

 
 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/320130801?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=U4C27JRV016
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3. ตัวอย่าง PTK4 
 

 
 

ภาพผนวกที ่ค3  แสดงผล Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบ 
  กบัตวัอยา่ง PTK4 ดว้ยโปรแกรม Blast 
 
 Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบกบัตวัอยา่ง PTK4 
ดว้ยโปรแกรม Blast ตวัแรก คือ >gb|HQ318570.1| Sus scrofa isolate PNG-B6 control region, 
complete sequence; mitochondrial 
Length = 1044 
 
Score = 324 bits (358), Expect = 2e-85 
Identities = 179/179 (100%), Gaps = 0/179 (0%) 
Strand = Plus/Plus 
 

Query  1    TGCTAGTCCCCATGCATATAAGCATGTACATATTATTATTAATATTACATAGTACATATT  60 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  181  TGCTAGTCCCCATGCATATAAGCATGTACATATTATTATTAATATTACATAGTACATATT  240 

 

Query  61   ATTATTGATCGTACATAGCACATATCATGTCAAATAACTCCAGTCAACATGCGTATCACT  120 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  241  ATTATTGATCGTACATAGCACATATCATGTCAAATAACTCCAGTCAACATGCGTATCACT  300 

 

Query  121  ACCATTAGATCACGAGCTTAATTACCATGCCGCGTGAAACCAGCAACCCGCTTGGCAGG  179 

            ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  301  ACCATTAGATCACGAGCTTAATTACCATGCCGCGTGAAACCAGCAACCCGCTTGGCAGG  359 

 
 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/320130780?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=U49HEHW4013


88 

4. ตัวอย่าง PTK5 
 

 
 

ภาพผนวกที ่ค4  แสดงผล Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบ 
  กบัตวัอยา่ง PTK5 ดว้ยโปรแกรม Blast 
 
 Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบกบัตวัอยา่ง PTK5 
ดว้ยโปรแกรม Blast ตวัแรก คือ >gb|HQ318589.1| Sus scrofa isolate Aus-OG1 control region, 
complete sequence; mitochondrial 
Length = 1044 
 
Score = 324 bits (358), Expect = 2e-85 
Identities = 179/179 (100%), Gaps = 0/179 (0%) 
Strand = Plus/Plus 
 

Query  1    TGCTAGTCCCCATGCATATAAGCATGTACATATTATTATTAATATTACATAGTACATATT  60 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  181  TGCTAGTCCCCATGCATATAAGCATGTACATATTATTATTAATATTACATAGTACATATT  240 

 

Query  61   ATTATTGATCGTACATAGCACATATCATGTCAAATAACTCCAGTCAACATGCGTATCACC  120 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  241  ATTATTGATCGTACATAGCACATATCATGTCAAATAACTCCAGTCAACATGCGTATCACC  300 

 

Query  121  ACCATTAGATCACGAGCTTAATTACCATGCCGCGTGAAACCAGCAACCCGCTTGGCAGG  179 

            ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  301  ACCATTAGATCACGAGCTTAATTACCATGCCGCGTGAAACCAGCAACCCGCTTGGCAGG  359 

 
 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/320130799?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=U4AY41D301N
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5. ตัวอย่าง PTK7 
 

 
 

ภาพผนวกที ่ค5  แสดงผล Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบ 
  กบัตวัอยา่ง PTK7 ดว้ยโปรแกรม Blast 
 
 Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบกบัตวัอยา่ง PTK7 
ดว้ยโปรแกรม Blast ตวัแรก คือ >gb|JF774405.2| Sus scrofa isolate LrW002 control region, partial 
sequence; mitochondrial 
Length = 603 
 
Score = 324 bits (358), Expect = 2e-85 
Identities = 179/179 (100%), Gaps = 0/179 (0%) 
Strand = Plus/Plus 
 

Query  1    TGCTAGTCCCCATGCATATAAGCATGTACATATTATTATTAATATTACATAGTACATATC  60 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  166  TGCTAGTCCCCATGCATATAAGCATGTACATATTATTATTAATATTACATAGTACATATC  225 

 

Query  61   ATTATTGATCGTACATAGCACATATCATGTCAAATAATTCCAGTCAACATGCGTATCACC  120 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  226  ATTATTGATCGTACATAGCACATATCATGTCAAATAATTCCAGTCAACATGCGTATCACC  285 

 

Query  121  ACCATTAGATCACGAGCTTAATTACCATGCCGCGTGAAACCAGCAACCCGCTTGGCAGG  179 

            ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  286  ACCATTAGATCACGAGCTTAATTACCATGCCGCGTGAAACCAGCAACCCGCTTGGCAGG  344 

 
 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/380496748?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=U4B66Z2X016
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6. ตัวอย่าง PTK8 
 

 
 

ภาพผนวกที ่ค6  แสดงผล Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบ 
  กบัตวัอยา่ง PTK8 ดว้ยโปรแกรม Blast 
 
 Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบกบัตวัอยา่ง PTK8 
ดว้ยโปรแกรม Blast ตวัแรก คือ >gb|JF774405.2| Sus scrofa isolate LrW002 control region, partial 
sequence; mitochondrial 
Length = 603 
 
Score = 324 bits (358), Expect = 2e-85 
Identities = 179/179 (100%), Gaps = 0/179 (0%) 
Strand = Plus/Plus 
 

Query  1    TGCTAGTCCCCATGCATATAAGCATGTACATATTATTATTAATATTACATAGTACATATC  60 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  166  TGCTAGTCCCCATGCATATAAGCATGTACATATTATTATTAATATTACATAGTACATATC  225 

 

Query  61   ATTATTGATCGTACATAGCACATATCATGTCAAATAATTCCAGTCAACATGCGTATCACC  120 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  226  ATTATTGATCGTACATAGCACATATCATGTCAAATAATTCCAGTCAACATGCGTATCACC  285 

 

Query  121  ACCATTAGATCACGAGCTTAATTACCATGCCGCGTGAAACCAGCAACCCGCTTGGCAGG  179 

            ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  286  ACCATTAGATCACGAGCTTAATTACCATGCCGCGTGAAACCAGCAACCCGCTTGGCAGG  344 

 
 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/380496748?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=U4FTPV9B01N
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7. ตัวอย่าง PTK9 
 

 
 

ภาพผนวกที ่ค7  แสดงผล Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบ 
  กบัตวัอยา่ง PTK9 ดว้ยโปรแกรม Blast 
 
 Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบกบัตวัอยา่ง PTK9 
ดว้ยโปรแกรม Blast ตวัแรก คือ > gb|JF774405.2| Sus scrofa isolate LrW002 control region, 
partial sequence; mitochondrial 
Length = 603 
 
Score = 324 bits (358), Expect = 2e-85 
Identities = 179/179 (100%), Gaps = 0/179 (0%) 
Strand = Plus/Plus 
 

Query  1    TGCTAGTCCCCATGCATATAAGCATGTACATATTATTATTAATATTACATAGTACATATC  60 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  166  TGCTAGTCCCCATGCATATAAGCATGTACATATTATTATTAATATTACATAGTACATATC  225 

 

Query  61   ATTATTGATCGTACATAGCACATATCATGTCAAATAATTCCAGTCAACATGCGTATCACC  120 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  226  ATTATTGATCGTACATAGCACATATCATGTCAAATAATTCCAGTCAACATGCGTATCACC  285 

 

Query  121  ACCATTAGATCACGAGCTTAATTACCATGCCGCGTGAAACCAGCAACCCGCTTGGCAGG  179 

            ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  286  ACCATTAGATCACGAGCTTAATTACCATGCCGCGTGAAACCAGCAACCCGCTTGGCAGG  344 

 
 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/380496748?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=U4G3KWEG016
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8. ตัวอย่าง PTK10 
 

 
 

ภาพผนวกที ่ค8  แสดงผล Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบ 
  กบัตวัอยา่ง PTK10 ดว้ยโปรแกรม Blast 
 
 Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบกบัตวัอยา่ง PTK10 
ดว้ยโปรแกรม Blast ตวัแรก คือ > gb|JF774403.2| Sus scrofa isolate dom032 control region, partial 
sequence; mitochondrial 
Length = 601 
 
Score = 318 bits (352), Expect = 7e-84 
Identities = 178/179 (99%), Gaps = 0/179 (0%) 
Strand = Plus/Plus 
 

Query  1    TGCTAGTCCCCATGCATATAAGCATGTACATATTATTATTAATATTACATAGTACATATT  60 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||  

Sbjct  164  TGCTAGTCCCCATGCATATAAGCATGTACATATTATTATTAATATTACATAGTACATATC  223 

 

Query  61   ATTATTGATCGTACATAGCACATATCATGTCAAATAATTCCAGTCAACATGCGTATCACC  120 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  224  ATTATTGATCGTACATAGCACATATCATGTCAAATAATTCCAGTCAACATGCGTATCACC  283 

 

Query  121  ACCATTAGATCACGAGCTTAATTACCATGCCGCGTGAAGCCAGCAACCCGCTTGGCAGG  179 

            ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  284  ACCATTAGATCACGAGCTTAATTACCATGCCGCGTGAAGCCAGCAACCCGCTTGGCAGG  342 

 
 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/380496746?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=U4GD34EU013


93 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาคผนวก ง 
ล าดบันิวคลีโอไทดข์องไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณยนี cytb  

จากตวัอยา่งดีเอ็นเอของสุกรโบราณที่น ามาวเิคราะห์ดว้ยโปรแกรม Blast 
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1. ตัวอย่าง PTK3 
 

 
 

ภาพผนวกที ่ง1  แสดงผล Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบ 
  กบัตวัอยา่ง PTK3 ดว้ยโปรแกรม Blast 
 
 Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบกบัตวัอยา่ง PTK3 
ดว้ยโปรแกรม Blast ตวัแรก คือ > dbj|AK394618.1| Sus scrofa mRNA, clone: MLTL10017F11, 
expressed in longissimus muscle 
Length = 812 
 
Score = 228 bits (252), Expect = 6e-57 
Identities = 129/131 (98%), Gaps = 0/131 (0%) 
Strand = Plus/Plus 
 

Query  1    CGCCTACGCTATTCTACGTTCAATTCCTAATAAACTAGGTGGAGTGTTGGCCCTAGTAGC  60 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  494  CGCCTACGCTATTCTACGTTCAATTCCTAATAAACTAGGTGGAGTGTTGGCCCTAGTAGC  553 

 

Query  61   CTCCAATCTAATCCTAATTTTAATGCCCATACTACACACATCCAAACAACGAGGCATAAT  120 

            |||||  ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  554  CTCCATCCTAATCCTAATTTTAATGCCCATACTACACACATCCAAACAACGAGGCATAAT  613 

 

Query  121  ATTTCGACCAC  131 

            ||||||||||| 

Sbjct  614  ATTTCGACCAC  624 

 
 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/371924365?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=U4JMF68H016
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2. ตัวอย่าง PTK6 
 

 
 

ภาพผนวกที ่ง2  แสดงผล Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบกบั 
ตวัอยา่ง PTK6 ดว้ยโปรแกรม Blast 

 
 Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบกบัตวัอยา่ง PTK6 
ดว้ยโปรแกรม Blast ตวัแรก คือ >emb|FR873741.1| Sus scrofa mitochondrial partial cytb gene for 
cytochrome b, exon 1, breed Nagaland local 
Length = 131 
 
Score = 237 bits (262), Expect = 1e-59 
Identities = 131/131 (100%), Gaps = 0/131 (0%) 
Strand = Plus/Plus 
 

Query  1    CGCCTACGCTATTCTACGTTCAATTCCTAATAAACTAGGTGGAGTGCTAGCTCTAATAGC  60 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  1    CGCCTACGCTATTCTACGTTCAATTCCTAATAAACTAGGTGGAGTGCTAGCTCTAATAGC  60 

 

Query  61   CTCCATCCTAATCCTAATTTTAATGCCCATACTACACACATCCAAACAACGAGGCATAAT  120 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  61   CTCCATCCTAATCCTAATTTTAATGCCCATACTACACACATCCAAACAACGAGGCATAAT  120 

 

Query  121  ATTTCGACCAC  131 

            ||||||||||| 

Sbjct  121  ATTTCGACCAC  131 

 
 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/337757391?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=U4J1R610012
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3. ตัวอย่าง PTK8 
 

 
 

ภาพผนวกที ่ง3  แสดงผล Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบกบั 
ตวัอยา่ง PTK8 ดว้ยโปรแกรม Blast 

 
 Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบกบัตวัอยา่ง PTK8 
ดว้ยโปรแกรม Blast ตวัแรก คือ > emb|FR873741.1| Sus scrofa mitochondrial partial cytb gene for 
cytochrome b, exon 1, breed Nagaland local 
Length = 131 
 
Score = 232 bits (256), Expect = 5e-58 
Identities = 130/131 (99%), Gaps = 0/131 (0%) 
Strand = Plus/Plus 
 

Query  1    CGCCTACGCTATTCTACGTTCAATTCCTAATAAACTAGGTGGTGTGCTAGCTCTAATAGC  60 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||||||||||||||||| 

Sbjct  1    CGCCTACGCTATTCTACGTTCAATTCCTAATAAACTAGGTGGAGTGCTAGCTCTAATAGC  60 

 

Query  61   CTCCATCCTAATCCTAATTTTAATGCCCATACTACACACATCCAAACAACGAGGCATAAT  120 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  61   CTCCATCCTAATCCTAATTTTAATGCCCATACTACACACATCCAAACAACGAGGCATAAT  120 

 

Query  121  ATTTCGACCAC  131 

            ||||||||||| 

Sbjct  121  ATTTCGACCAC  131 

 
 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/337757391?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=U4K3EF2F01N
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4. ตัวอย่าง PTK9 
 

 
 

ภาพผนวกที ่ง4  แสดงผล Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบกบั 
ตวัอยา่ง PTK9 ดว้ยโปรแกรม Blast 

 
 Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบกบัตวัอยา่ง PTK9 
ดว้ยโปรแกรม Blast ตวัแรก คือ > emb|Z50088.1| Sus scrofa majori mitochondrial cytochrome b 
gene 
Length = 1140 
 
Score = 237 bits (262), Expect = 1e-59 
Identities = 131/131 (100%), Gaps = 0/131 (0%) 
Strand = Plus/Plus 
 

Query  1    CGCCTACGCTATTCTACGTTCAATTCCTAATAAACTAGGTGGAGTGTTGGCTCTAGTAGC  60 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  828  CGCCTACGCTATTCTACGTTCAATTCCTAATAAACTAGGTGGAGTGTTGGCTCTAGTAGC  887 

 

Query  61   CTCCATCCTAATCCTAATTTTAATGCCCATACTACACACATCCAAACAACGAGGCATAAT  120 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  888  CTCCATCCTAATCCTAATTTTAATGCCCATACTACACACATCCAAACAACGAGGCATAAT  947 

 

Query  121  ATTTCGACCAC  131 

            ||||||||||| 

Sbjct  948  ATTTCGACCAC  958 

 
 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/902696?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=U4KT9GPZ012
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5. ตัวอย่าง PTK10 
 

 
 

ภาพผนวกที ่ง5  แสดงผล Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบกบั 
ตวัอยา่ง PTK10 ดว้ยโปรแกรม Blast 

 
 Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบกบัตวัอยา่ง PTK10 
ดว้ยโปรแกรม Blast ตวัแรก คือ > emb|FR873741.1| Sus scrofa mitochondrial partial cytb gene for 
cytochrome b, exon 1, breed Nagaland local 
Length = 131 
 
Score = 237 bits (262), Expect = 1e-59 
Identities = 131/131 (100%), Gaps = 0/131 (0%) 
Strand = Plus/Plus 
 

Query  1    CGCCTACGCTATTCTACGTTCAATTCCTAATAAACTAGGTGGAGTGCTAGCTCTAATAGC  60 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  1    CGCCTACGCTATTCTACGTTCAATTCCTAATAAACTAGGTGGAGTGCTAGCTCTAATAGC  60 

 

Query  61   CTCCATCCTAATCCTAATTTTAATGCCCATACTACACACATCCAAACAACGAGGCATAAT  120 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  61   CTCCATCCTAATCCTAATTTTAATGCCCATACTACACACATCCAAACAACGAGGCATAAT  120 

 

Query  121  ATTTCGACCAC  131 

            ||||||||||| 

Sbjct  121  ATTTCGACCAC  131 

 
 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/337757391?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=U4M8UEUW016


99 

6. ตัวอย่าง PTK11 
 

 
 

ภาพผนวกที ่ง6  แสดงผล Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบกบั 
ตวัอยา่ง PTK11 ดว้ยโปรแกรม Blast 

 
 Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบกบัตวัอยา่ง PTK11 
ดว้ยโปรแกรม Blast ตวัแรก คือ > emb|FR873741.1| Sus scrofa mitochondrial partial cytb gene for 
cytochrome b, exon 1, breed Nagaland local 
Length = 131 
 
Score = 232 bits (256), Expect = 5e-58 
Identities = 130/131 (99%), Gaps = 0/131 (0%) 
Strand = Plus/Plus 
 

Query  1    CGCCTACGCTATTCTACGTTCAATTCCTAATAAACTAGGTGGAGTGCTAGCTCTAGTAGC  60 

            ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| |||| 

Sbjct  1    CGCCTACGCTATTCTACGTTCAATTCCTAATAAACTAGGTGGAGTGCTAGCTCTAATAGC  60 

 

Query  61   CTCCATCCTAATCCTAATTTTAATGCCCATACTACACACATCCAAACAACGAGGCATAAT  120 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  61   CTCCATCCTAATCCTAATTTTAATGCCCATACTACACACATCCAAACAACGAGGCATAAT  120 

 

Query  121  ATTTCGACCAC  131 

            ||||||||||| 

Sbjct  121  ATTTCGACCAC  131 

 
 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/337757391?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=U4MPRJRA016
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7. ตัวอย่าง PTK13 
 

 
 

ภาพผนวกที ่ง7  แสดงผล Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบกบั 
ตวัอยา่ง PTK13 ดว้ยโปรแกรม Blast 

 
 Sequences producing significant alignments ที่ไดจ้ากการเปรียบเทียบกบัตวัอยา่ง PTK13 
ดว้ยโปรแกรม Blast ตวัแรก คือ > emb|Z50088.1| Sus scrofa majori mitochondrial cytochrome b 
gene 
Length = 1140 
 
Score = 232 bits (256), Expect = 5e-58 
Identities = 130/131 (99%), Gaps = 0/131 (0%) 
Strand = Plus/Plus 
 

Query  1    CGCCTACGCTATTCTACGTTCAATTCCTAATAAACTAGGTGGAGTGCTGGCTCTAGTAGC  60 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| ||||||||||||| 

Sbjct  828  CGCCTACGCTATTCTACGTTCAATTCCTAATAAACTAGGTGGAGTGTTGGCTCTAGTAGC  887 

 

Query  61   CTCCATCCTAATCCTAATTTTAATGCCCATACTACACACATCCAAACAACGAGGCATAAT  120 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  888  CTCCATCCTAATCCTAATTTTAATGCCCATACTACACACATCCAAACAACGAGGCATAAT  947 

 

Query  121  ATTTCGACCAC  131 

            ||||||||||| 

Sbjct  948  ATTTCGACCAC  958 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/902696?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=U4MYSWA2012
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