
v 

Thesis Title  Ethnicity Prediction of Population in Northern  

  Thailand Using Single Nucleotide Polymorphism Data 

Author  Miss. Massupa Kaewgahya 

Degree  Master of Science (Bioinformatics) 

Thesis Adivisory Committee  Assoc.Prof.Dr. Daoroong  Kangwanpong Advisor 

  Assoc.Prof.Dr. Jeerayut  Chaijaruwanich Co-advisor 

  Dr. Jatupol  Kampuansai Co-advisor 

 

ABSTRACT 

 Northern Thailand had a long history, leading to the diverse social structure with 

mixed culture of people from many different cities.  Since the past till the present day, 

a lot of population migrations from neighboring countries, crossing the northern 

border area, still continuously occurred.  Thus these populations movement cause the 

diversity of ethnic groups in North Thailand.  Each ethnic group has its own culture 

and tradition, as well as the language, indicating the ethnic uniqueness. 

In 2009, there was a published research work from HUGO Pan Asian SNP on 

using SNPs in human genome of the Southeast Asian populations, including the 

northern Thai populations, for their genetic relationship study.  Since the SNP can be 

used to determine the different between any two unrelated individuals, it should be 

assumed that some numbers of SNPs might be specified to each ethnic group.  Thus in 

this thesis, the computational concept was applied to select the specific SNP which 

can be used as the genetic marker for identifying each population in the upper 

northern part of Thailand. 
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 In this thesis, the Mutual Information (MI) principle was employed to rank the 

58960 SNP loci, genotyping by the Affymetrix SNPArray 50K Xba, in 256 unrelated 

individuals from 13 ethnic groups, comprising Karen, Hmong, Yao, Lua, H’tin, 

Mlabri, Mon, Paluang, Plang, Yuan, Yong, Lue and Khuen.  The calculated MI value 

was descending ranked, and the specific SNPs were selected for the ethnic group 

differentiation, using the decision tree classification model.  To test the discrimination 

efficiency of the selected group of SNPs, the correspondence analysis was used.  The 

genetic distances among populations were analyzed and then the phylogenetic tree 

was reconstructed. 

 The result showed that, when the frequencies of SNPs, ranked from calculated 

MI values, were considered, the top 100 SNP loci of each ethnic group could be 

selected.  The subsets of 10, 20, … 100 were then created and used as the training and 

testing data in decision tree model.  The top 60 SNP loci of each ethnic group gave 

the highest classification accuracy value of 89.84 %.  When the SNP genotype 

frequency was used in the correspondence analysis and the graph of the result was 

plotted, almost all ethnic groups could be discriminated by the selected SNPs, except 

the Karen (KA), Tai Yong (TY) and Lawa (LW) which were very close together.  

Genetic relationships among populations were consistent within the Tai-Kadai 

speaking groups only, testing by the genetic distance and the phylogenetic tree 

reconstruction. 

 This study demonstrated the computational application with genetic data.  All 

employed methods could be used to select a small number of specific SNPs for 

genetic relationship of the populations with satisfying result.  In addition, these results 

can also be beneficial for further population genetic studies. 
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บทคัดย่อ 

 

 ภาคเหนือของประเทศไทยมีประวติัศาสตร์อนัยาวนาน ก่อให้เกิดโครงสร้างของสังคมท่ีมี

ความหลากหลาย มีการผสมผสานกนัทางวฒันธรรมของผูค้นท่ีมาจากหลายบา้นต่างเมือง ตั้งแต่

อดีตจนถึงปัจจุบนัยงัคงมีการเคล่ือนยา้ยถ่ินฐานของประชากรจ านวนมากจากประเทศเพื่อนบา้น ซ่ึง

ขา้มพรมแดนไทยในบริเวณภาคเหนือตอนบน น าไปสู่การเปล่ียนแปลงดา้นประชากรอยา่งต่อเน่ือง 

มีผลใหเ้กิดความหลากหลายของกลุ่มชาติพนัธ์ุในประชากรของภาคเหนือ โดยท่ีแต่ละชาติพนัธ์ุต่าง

ลว้นมีเอกลกัษณ์ทางวฒันธรรม ประเพณี และภาษาพดู ท่ีบ่งบอกถึงความเป็นกลุ่มชนของตนเองได้

เป็นอยา่งดี 

 ในปี ค.ศ. 2009 ไดมี้งานวิจยัตีพิมพข์อง HUGO Pan Asian SNP ซ่ึงวิเคราะห์สนิปส์ใน

จีโนมของประชากรต่างๆ ในภูมิภาคเอเชียตะวนัออกเฉียงใต ้รวมถึงประชากรในภาคเหนือของ

ประเทศไทย เพื่อศึกษาความสัมพนัธ์ระหว่างประชากร ประกอบกบัการท่ีสนิปส์มีคุณสมบติัซ่ึง

สามารถระบุความแตกต่างระหว่างสองบุคคลใดๆ ท่ีไม่มีความเก่ียวขอ้งกนัได ้ จึงคาดว่าน่าจะมี 

สนิปส์อยู่จ  านวนหน่ึงท่ีแสดงถึงความจ าเพาะส าหรับแต่ละกลุ่มประชากร  งานวิจยัน้ีจึงประยุกต์

ความคิดในเชิงการค านวณ เพื่อคน้หาสนิปส์ท่ีมีความจ าเพาะและสามารถใช้เป็นเคร่ืองหมายทาง

พนัธุกรรมในการแยกแยะแต่ละกลุ่มชาติพนัธ์ุในภาคเหนือตอนบนของไทยได ้
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 งานวิจยัน้ีได้ใช้หลกัการการเกิดข้ึนร่วมกนัของขอ้มูล (MI) ในการจดัอนัดบัสนิปส์จ านวน 

58,960 ต าแหน่ง ซ่ึงไดจ้ากการท าจีโนไทป์ดว้ย Affymetrix SNPArray 50K Xba  ในประชากร

จ านวน 256 คน จาก 13 กลุ่มชาติพนัธ์ุ ได้แก่ กะเหร่ียง มง้ เยา้ ลวัะ ถ่ิน มลาบรี มอญ ปะหล่อง 

พล่าง ไทยวน ไทยอง ไทล้ือ และไทเขิน  จากนั้นจดัเรียงล าดบัสนิปส์ตามค่า MI จากสูงไปหาต ่า ใน

การคดัเลือกสนิปส์ท่ีมีความจ าเพาะ เพื่อน าไปจ าแนกกลุ่มชาติพนัธ์ุดงักล่าวดว้ยแบบจ าลองวิธีการ

ตน้ไมก้ารตดัสินใจ แลว้จึงทดสอบประสิทธิภาพในการแยกแยะกลุ่มประชากรดว้ยสนิปส์ท่ีคดัเลือก

นั้น ด้วยการวิเคราะห์การสมนยั  พร้อมทั้งศึกษาความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมดว้ยการค านวนค่า

ระยะห่างทางพนัธุกรรมและการวเิคราะห์ phylogenetic tree 

 ผลการศึกษาพบว่า เม่ือเรียงล าดบัสนิปส์จากค่า MI ท่ีค  านวนได ้แล้วพิจารณาความถ่ีของ 

สนิปส์ในแต่ละช่วงของค่า MI  จะสามารถคดัเลือกสนิปส์ได้ 100 ต าแหน่งแรกของแต่ละกลุ่ม

ประชากร  เม่ือแบ่งสนิปส์เป็นชุดยอ่ยๆ ตามจ านวน 10, 20,   , 100 แลว้ใชเ้ป็นขอ้มูลสอนให้กบั

แบบจ าลองตน้ไมก้ารตดัสินใข ซ่ึงพบว่าสนิปส์ 60 ต าแหน่งแรกของแต่ละกลุ่มประชากรให้ค่า

ความถูกตอ้งในการจ าแนกกลุ่มสูงท่ีสุด คือ ร้อยละ 89.94  เม่ือน าขอ้มูลความถ่ีจีโนไทป์ของสนิปส์

ดังก ล่ าวไปวิ เ คราะ ห์การสมนัยและน าผลการวิ เคราะ ห์มาส ร้ างกราฟ  จะ เ ห็นได้ว่ า 

สนิปส์ท่ีคดัเลือกมานั้น สามารถจ าแนกประชากรเกือบทุกกลุ่มออกจากกนัไดอ้ย่างชดัเจน โดยมี

เพียงกลุ่มชาติพนัธ์ุ กะเหร่ียง (KA) ไทยอง (TY) และ ลวัะ (LW) เท่านั้น ท่ีมีความใกลเ้คียงกนัมาก  

และเม่ือดูความสัมพนัธ์ระหว่างประชากรโดยใช้การค านวนค่าระยะห่างทางพนัธุกรรมและการ

วิเคราะห์ phylogenetic tree  พบว่ามีความสอดคล้องกบัการจดักลุ่มประชากรตามตระกูลภาษา 

เฉพาะในกลุ่มตระกลูท่ีพดูภาษาไท-กะได 

 การศึกษาคร้ังน้ีแสดงให้เห็นถึงการน าแนวคิดเชิงการค านวนมาปรับใช้กบัขอ้มูลทางพนัธุ

ศาสตร์ โดยวิธีการทั้งหมดน้ีสามารถเลือกใช้สนิปส์ท่ีจ าเพาะและมีศกัยภาพในการแยกแยะเพียง

จ านวนน้อยต าแหน่ง ก็สามารถศึกษาความแตกต่างทางพนัธุกรรมของประชากรไดใ้นระดบัท่ีน่า

พอใจ  จึงคาดวา่ ผลการศึกษาคร้ังน้ีจะเป็นขอ้มูลพื้นฐานในการน าไปประยุกตใ์ชก้บัการศึกษาดา้น

พนัธุศาสตร์ประชากรต่อไป 
 


