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 บทคััดย่่อ

	 งานวิิจััยน้ �มี้วิัตถุุประสงค์์เพื่่ �อวิิเค์ราะห์์ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์ในค์รอบค์รัวิ	 
(parent-child)	 จัากสนิปส์	 (SNPs)	 ทั้ั�งห์มีด	 44	 ตำาแห์น่ง	 จัากนั�นค์ำานวิณ 
ห์าค่์าดัชน้ค์วิามีเป็นบิดา	(Paternity	index,	PI)	ในการวิิจััยค์รั�งน้�แบ่งตัวิอย่าง 
ออกเป็น	 2	 กลุุ่่มีตัวิอย่าง	 ได้แก่	 กลุุ่่มีทั้้�มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์พื่่อ-แมี่-ลุู่กทั้้�แทั้้จัริง	 
(True	parent-child	group)	แลุ่ะกลุุ่่มีท้ั้�ไม่ีม้ีค์วิามีสัมีพัื่นธ์์กัน	(unrelated	group)	 
จัำานวินกลุุ่่มีลุ่ะ	38	ค์รอบค์รัวิ	จัากผลุ่การวิิจััยพื่บวิ่าในกลุุ่่มีมี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์ 
พื่่อ-แมี่-ลุู่กทั้้�แทั้้จัริงนั�น	มี้การใช้	SNPs	ร่วิมีกันทั้ั�งห์มีด	44	ตำาแห์น่ง	ทั้ั�งห์มีด	 
38	ค์รอบค์รัวิ	คิ์ดเป็นร้อยลุ่ะ	100	แลุ่ะกลุุ่่มีท้ั้�ไม่ีม้ีค์วิามีสัมีพัื่นธ์์กัน	ม้ีตำาแห์น่ง 
ท้ั้�ไม่ีตรงกันตั�งแต่	2	ถึุง	13	ตำาแห์น่ง	โดยในกลุุ่่มีน้�	พื่บ	10	ค์รอบค์รัวิท้ั้�ม้ีตำาแห์น่ง 
ทั้้�ไมี่ตรงกันถุึง	4	ตำาแห์น่ง	ซึ่ึ�งเป็นจัำานวินตำาแห์น่งทั้้�ไมี่ตรงกันมีากสุดค์ิดเป็น 
ร้อยลุ่ะ	26.32	ค่์า	PI	ในกลุุ่่มีท้ั้�ม้ีค์วิามีสัมีพัื่นธ์์พ่ื่อ-แม่ี-ลูุ่กท้ั้�แท้ั้จัริง	ม้ีค่์าอยู่ระห์ว่ิาง	 
83.9371	ถึุง	1.0120x107	แลุ่ะกลุุ่่มีท้ั้�ไม่ีม้ีค์วิามีสัมีพัื่นธ์์	ม้ีค่์าอยู่ระห์ว่ิาง	7.0750	 
ถึุง	5.0065x104		เม่ี�อสังเกตค่์ากระจัายตัวิของ	PI	พื่บว่ิา	ค่์าตำ�าสุดของกลุุ่่มีท้ั้�ม้ี 
ค์วิามีสัมีพัื่นธ์์พ่ื่อ-แม่ี-ลูุ่กท้ั้�แท้ั้จัริงตัดกับค่์าสูงสุดของกลุุ่่มีท้ั้�ไม่ีม้ีค์วิามีสัมีพัื่นธ์์กัน 
ทั้้�มี้ค์่าระห์วิ่าง	 83.9371	 ถุึง	 5.0065x104	 ซึ่ึ�งในช่วิงน้�จัะเป็นช่วิงทั้้�เร้ยกวิ่า	 
“gray	 zone”	 กลุ่่าวิค์่อ	 ไมี่สามีารถุระบุค์วิามีสัมีพื่ันธ์์พื่่อ-แมี่-ลุู่กทั้้�แทั้้จัริงได้	 
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ซึ่ึ�งค์่า	PI	ของกลุุ่่มีทั้้�ไมี่มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์	เกิดจัาก 
ค์ำานวิณโดยการตัดตำาแห์น่งทั้้�ไมี่ตรงกันออก 
แลุ่ะค์ำานวิณค์่า	 PI	 ดังกลุ่่าวิ	 งานวิิจััยน้�แสดง 
ให์้เห์็นวิ่าพื่บค์วิามีแตกต่างจัากการใช้	 SNPs	 
44	 ตำาแห์น่ง	 ระห์วิ่างกลุุ่่มีทั้้�มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์ 
พื่่อ-แมี่-ลุู่กทั้้�แทั้้จัริง	(True	parent-child	group)	
แลุ่ะกลุุ่่มีทั้้�ไมี่มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์กัน	 (unrelated	 
group)	 สามีารถุช่วิยทั้ำานายค์วิามีสัมีพื่ันธ์์ของ 
มีนุษย์แลุ่ะนำาไปประยุกต์ใช้กับค์วิามีสัมีพื่ันธ์์ 
ในเค์ร่อญาติอ่�นๆ	ในอนาค์ตได้

คํําสํําคํัญ:	พื่่อแมี่ลุู่ก,	สนิปส์,	ค์่าดัชน้ค์วิามีเป็น 
บิดา

 Abstract

	 The	aim	of	research	is	to	determine	the	 
parent-child	relationship	based	upon	44	SNPs	 
markers	using	statistic	values	of	paternity	 
index	(PI).	Samples	of	this	study	were	in	two	 
groups:	true	parent-child	(n	=	38	families)	 
and	 unrelated	 groups	 (n	 =	 38	 families).	 
The	results	showed	that	the	true	parent-child	 
group	shared	44	loci	(38	families:	100%),	 
and	the	unrelated	groups	had	loci	mismatch	 
between	2	to	 13	 loci.	The	four	mismatch	 
loci	were	 the	highest	number	of	 families	 
(10	families:	26.32%).	The	maximum	and	 
minimum	of	PI	values	were	1.0120x107 and  
83.9371	were	among	the	true	parent-child	 
groups.	 The	 unrelated	 group’s	maximum	 
and	minimum	PI	values	were	5.0065x104	 

and	7.0750,	 respectively.	The	 lower	 limit	 

of	the	distribution	of	the	true	parent-child	 
intersected	 with	 the	 upper	 limit	 of	 the	 
distribution	of	the	unrelated	between	the	 
values	of	83.9371	to	5.0065x104.	 In	this	 
range	of	values,	the	distribution	of	the	PI	 
values	could	not	be	used	to	determine	the	 
relationship	and	therefore	was	recognized	as	 
a	“gray	zone”,	whereas	the	non-relationship	 
PI	 is	 from	 the	 calculation	 of	 mismatch	 
elimination.	This	research	showed	that	the	 
difference	 between	 true	 parent-child	 and	 
unrelated	groups	using	44	SNPs	could	help	 
to	predict	human	relationships	and	can	be	 
further	applied	in	other	relationships.

Keyword: SNPs,	 Parents-child,	 Paternity	 
index

 บทนำา/คัวิามเป็นมาของปัญห์า 

	 งานทั้างด้านนิติพื่ันธ์ุศาสตร์เป็นส่วินห์นึ�ง 
ของการนำามีาช่วิยในการตัดสินในกระบวินการ 
ยุติธ์รรมี	เช่น	การตรวิจัเพ่ื่�อย่นยันบุค์ค์ลุ่ท้ั้�กระทั้ำา 
ค์วิามีผิด	ห์ร่อการพิื่สูจัน์บุค์ค์ลุ่ในกรณ้ท้ั้�สูญห์าย	 
เป็นต้น	 ซึ่ึ�งรูปแบบในการค์ลุ่้�ค์ลุ่ายค์ด้ทั้้�เป็น 
ห์ลุ่ักฐานชิ�นสำาค์ัญแลุ่ะมี้ค์วิามีถุูกต้องแมี่นยำา 
ท้ั้�สุด	ทัั้�งน้�การตรวิจัค์วิามีสัมีพัื่นธ์์ทั้างสายเลุ่่อด 
ก็เป็นอ้กห์นึ�งรูปแบบท้ั้�ม้ีส่วินช่วิยในกระบวินการ 
ยุติธ์รรมีเช่นเด้ยวิกัน	 ด้วิยห์ลุ่ักการทั้้�วิ่ามีนุษย์ 
ทุั้กค์นม้ีสารพัื่นธุ์กรรมีท้ั้�แตกต่างกัน	ยกเว้ินฝาแฝด 
ทั้้�เกิดจัากไข่ใบเด้ยวิกันทั้้�จัะมี้สารพื่ันธ์ุกรรมีทั้้� 
เห์มี่อนกันทัุ้กประการ	 ซึ่ึ�งแต่ลุ่ะบุค์ค์ลุ่จัะได้รับ 
การถุ่ายทั้อดมีาจัากพื่่อแลุ่ะแมี่อย่างลุ่ะค์รึ�ง	 
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โดยมี้รห์ัสด้เอ็นเอมีากกวิ่าสามีพื่ันลุ่้านรห์ัส	 
แต่ไมี่จัำาเป็นจัะต้องตรวิจัสอบทัุ้กรห์ัสห์ากแต่ 
เลุ่่อกเพ้ื่ยงบางตำาแห์น่งเท่ั้านั�นในการตรวิจัสอบ	 
ซึึ่�งในการพิื่สูจัน์ลัุ่กษณะทั้างสายเลุ่่อดในรูปแบบ 
พ่ื่อ-แม่ี-ลูุ่ก	จัะต้องม้ีลุ่ายพิื่มีพ์ื่ด้เอ็นเอเห์ม่ีอนกัน 
ทัุ้กตำาแห์น่ง	 ห์ากไมี่ตรงกันเพื่้ยง	 1	 ตำาแห์น่ง 
เท่ั้านั�น	ก็แสดงถึุงบุค์ค์ลุ่เห์ลุ่่านั�นอาจัไม่ีม้ีค์วิามี 
สัมีพื่ันธ์์กันแบบพื่่อ-แมี่-ลุู่กจัริง	 โดยในปัจัจัุบัน 
ม้ีการนำาเทั้ค์โนโลุ่ย้ทั้างพัื่นธุ์ศาสตร์มีาตรวิจัสอบ	 
เช่นเค์ร่�องห์มีายพัื่นธุ์กรรมีบริเวิณด้เอ็นเอลุ่ำาดับซึ่ำ�า	 
(Short	Tandem	Repeat	:	STRs)	ทั้ั�ง	16	ห์ร่อ	 
24	 ตำาแห์น่ง	 ซึ่ึ�งต้องใช้เวิลุ่านานแลุ่ะมี้ราค์า 
ทั้้�ค์่อนข้างสูง	 จึังมี้การนำา	 Single	 Nucleotide	 
Polymorphisms	 (SNPs)	 มีาใช้ในรูปแบบของ 
การศึกษาในกลุุ่่มีของการตรวิจัพิื่สูจัน์เอกลัุ่กษณ์ 
บุค์ค์ลุ่	ของสองวัิตถุุพื่ยานว่ิาเป็นค์นค์นเด้ยวิกัน 
ห์ร่อไมี่	 ห์ากแต่ยังไมี่มี้การศึกษาลุ่งไปถุึงระดับ 
ของค์วิามีสัมีพัื่นธ์์ของมีนุษย์ว่ิาสามีารถุใช้วิิธ้์การ 
ดังกลุ่่าวิตรวิจัสอบได้ห์ร่อไม่ี	ด้วิยเห์ตุผลุ่ทัั้�งห์มีด 
ทั้้�กลุ่่าวิมีาข้างต้นจัึงทั้ำาให์้เกิดงานวิิจััยน้�ขึ�น
	 การตรวิจัลุ่ายพิื่มีพ์ื่ด้เอ็นเอในปัจัจุับันท้ั้�เป็น 
ท้ั้�ยอมีรับนั�น	ใช้วิิธ้์การทั้ดสอบด้วิย	STRs	ซึึ่�งใน 
แต่ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์มี้การค์ำานวิณค์่าอัตราส่วิน 
ค์วิามีน่าจัะเป็น	 ห์ร่อ	 Likelihood	 Ratio	 (LR)	 
ซึ่ึ�งจัะมี้ประโยชน์ในการกำาห์นด	 แลุ่ะค์ัดแยก 
ค์วิามีสัมีพัื่นธ์์ของมีนุษย์	ไม่ีว่ิาจัะเป็น	พ่ื่อ-แม่ี-ลูุ่ก	 
(Parent-Child)	 ห์ร่อค์วิามีสัมีพื่ันธ์์พื่้ �น ้อง	 
(Kinship	relationship)	(Buckleton,	Bright,	&	 
Taylor,	2016;	Butler,	2005;	Elkins,	2013)	 
ซึึ่�งค์วิามีสัมีพัื่นธ์์แบบพ่ื่อ-แม่ี-ลูุ่ก	(parents-child)	 
เป็นลุ่ักษณะค์วิามีสัมีพื่ันธ์์ของมีนุษย์ห์ร่อ 
สิ�งม้ีช้วิิตท้ั้�ถูุกค์วิบคุ์มีโดยด้เอ็นเอท้ั้�ม้ีการถุ่ายทั้อด 
จัากพื่่อแลุ่ะแมี่อย่างลุ่ะค์รึ�ง	 ยกเวิ้นในแฝดไข ่

ใบเด้ยวิกันท้ั้�จัะม้ีลัุ่กษณะการถุ่ายทั้อดพัื่นธุ์กรรมี 
เห์มี่อนกันทัุ้กประการ	 ปัจัจัุบันการตรวิจัค์วิามี 
สัมีพื่ันธ์์แบบพื่่อ-แมี่-ลุู่ก	 ใช้วิิธ์้การตรวิจัสอบ 
โดยใช้วิิธ้์การทั้ดสอบด้วิย	STRs	ยกตัวิอย่างเช่น	 
เมี่�อค์รอบค์รัวิมี้	genotype	แบบ	11,14	(พื่่อ)	แลุ่ะ	 
8,12	 (แมี่)	 จัะมี้โอกาสถุ่ายทั้อดด้เอ็นเอไปสู่ลุู่ก	 
ค์่อ	11,8	11,12	14,8	ห์ร่อ	14,12	เป็นต้น	(Butler,	 
2005)	
	 SNPs	 เป็นการแปรผันของลุ่ำาดับด้เอ็นเอ 
ชนิดห์นึ�งซึึ่�งม้ีการเปลุ้่�ยนแปลุ่งของนิวิค์ลุ้่โอไทั้ด์ 
ห์นึ�งตัวิในจั้โนมี	 ทั้ำาให์้แตกต่างจัากจั้โนมีของ 
สิ�งมี้ช้วิิตอ่�นในสปีช้ส์เด้ยวิกัน	 ห์ร่อต่างจัาก 
โค์รโมีโซึ่มีอ้กแทั้่งห์นึ �งในสิ �งมี้ช้วิิตเด้ยวิกัน	 
ในมีนุษย์	SNPs	เกิดขึ�นค์รั�งเด้ยวิโดยเฉลุ้่�ยในทุั้ก	 
300	นิวิค์ลุ้่โอไทั้ด์	ซึึ่�งห์มีายค์วิามีว่ิาจัะม้ี	SNPs	 
ประมีาณ	10	ลุ้่านในจ้ัโนมีมีนุษย์	โดยทัั้�วิไปแลุ้่วิ 
ร ูปแบบน้ �จัะพื่บได้ในด้เอ ็นเอระห์วิ่างย ้น	 
ซึ่ึ�งสามีารถุเป็นเค์ร่�องห์มีายทั้างช้วิภาพื่สำาห์รับ 
การตรวิจัห์าย้นทั้้ �เก้ �ยวิกับโรค์	 นอกจัากน้ �	 
ยังสามีารถุใช้เพ่ื่�อตรวิจัสอบการถุ่ายทั้อดด้เอ็นเอ 
ภายในกลุุ่่มีค์รอบค์รัวิได้	 (Borsting	 et	 al.,	 
2008)
	 งานวิิจััยห์นึ�งกลุ่่าวิวิ่า	 SNPs	 มี้ตำาแห์น่งทั้้� 
เห์มีาะสมีท้ั้�เห์มีาะต่อการระบุลัุ่กษณะตัวิบุค์ค์ลุ่	 
อันดับแรกค์่อ	 มี้อัตราการกลุ่ายพื่ันธ์์ทั้้�ตำ�ากวิ่า	 
STRs	(Lou	et	al.,	2011)	ซึ่ึ�งเห์ลุ่่าน้�จัะเห์มีาะกับ 
การตรวิจัสอบในกลุุ่่มีนักโทั้ษ	 แลุ่ะการตรวิจั 
ค์นเข้าเมี่อง	สองการวิิเค์ราะห์์	SNPs	สามีารถุ 
ทั้ำาได้เมี่ �อมี้การเพื่ิ�มีปริมีาณด้เอ็นเอ	 (PCR)	 
สายสั�นๆ	ในตัวิอย่างท้ั้�เส่�อมีสภาพื่	ซึึ่�งเห์มีาะกับ 
การส่บค์้นทั้างมีานุษยวิิทั้ยา	แลุ่ะอาชญากรรมี	 
แลุ่ะสุดท้ั้ายค่์อ	SNPs	เป็น	binary	polymorphisms	 
ซึ่ึ�งจัะเป็นวิิธ์้ทั้้�ง่ายในการตรวิจัสอบ	 เน่�องจัาก 
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มี้ค์่าประมีาณค์วิามีถุ้ �ของแอลุ่ลุ่้ลุ่ทั้้ �แมี่นยำา	 
ซึ่ึ�งจัำาเป็นต่อการต้ค์วิามีข้อมีูลุ่ทั้างนิติเวิชได ้
อย่างถุูกต้อง	 แลุ่ะทั้ำาให์้การวิิเค์ราะห์์โดยใช ้
ค์วิามีเข้มีข้นของด้เอ็นเอในตัวิอย่างทั้้�น้อยลุ่ง 
เมี่�อเทั้้ยบกับการประมีาณค์วิามีถุ้�แอลุ่ลุ่้ลุ่ของ	 
STRs	แลุ่ะเม่ี�อผู้วิิจััยทั้ำาการตรวิจัเอกลัุ่กษณ์บุค์ค์ลุ่ 
ด้วิย	SNPs	ทั้ั�งห์มีด	52	ตำาแห์น่ง	 โดยทั้ำาการ 
เปร้ยบเท้ั้ยบผลุ่ระห์ว่ิางการวิิเค์ราะห์์ด้วิย	SNPs	 
แลุ่ะ	STRs	 ในด้เอ็นเอทั้้�เส่�อมีสภาพื่นั�น	พื่บวิ่า	 
SNPs	 สามีารถุให์้ผลุ่การวิิเค์ราะห์์ใด้ค์รบทัุ้ก 
ตำาแห์น่ง	 ในขณะทั้้�การวิิเค์ราะห์์ด้วิย	 STRs	 
สามีารถุให์้ผลุ่ได้เพื่้ยงแค์่บางตำาแห์น่งเทั้่านั�น	 
ทั้ำาให้์เห็์นว่ิาการใช้	SNPs	สามีารถุระบุเอกลัุ่กษณ์ 
ส่วินบุค์ค์ลุ่ได้	โดยม้ีค์วิามีน่าจัะเป็นท้ั้�แต่ลุ่ะบุค์ค์ลุ่ 
จัะมี้ตำาแห์น่ง	 SNPs	 ซึ่ำ�ากันอยู่ทั้้�	 5.00x10-19	 

(Borsting	et	al.,	2008;	Sanchez	et	al.,	2006)	 
เช่นเด้ยวิกับการศึกษาพัื่ฒนาการตรวิจัเอกลัุ่กษณ์ 
บุค์ค์ลุ่ด้วิย	 SNPs	 ทั้ั �งห์มีด	 30	 ตำาแห์น่ง	 
ในประชากรเกาห์ลุ่้ทั้ั�งห์มีด	 8,842	 ค์น	 ทั้้�ไมี่มี ้
ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์กัน	 พื่บค์วิามีน่าจัะเป็นทั้้�แต่ลุ่ะ 
บุค์ค์ลุ่จัะม้ีตำาแห์น่ง	SNPs	ซึ่ำ�ากับอยู่ท้ั้�	4.83×10-13  
แลุ่ะเมี่�อลุ่ดโอกาสการทั้้�จัะมี้ตำาแห์น่ง	 SNPs	 
ซึ่ำ�าอ้ก	 10	 เทั้่า	 เมี่�อเพื่ิ�มีตำาแห์น่ง	 SNPs	 ทัุ้กๆ	 
5	ตำาแห์น่ง	(Kim	et	al.,	2010)	แลุ่ะเมี่�อไมี่นาน 
มีาน้�ก็ยังพื่บการศึกษาพัื่ฒนาการตรวิจัเอกลัุ่กษณ์ 
บุค์ค์ลุ่ด้วิย	 SNPs	 ทั้ั �งห์มีด	 50	 ตำาแห์น่ง	 
ในกลุุ่่มีค์นทั้้�ไมี่มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์กันแลุ่ะกลุุ่่มีทั้้�มี้ 
ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์กันแบบพื่้�-น้องทั้้ �มี้พื่่อแลุ่ะแมี ่
เด้ยวิกัน	(Full-sibling)	โดยพื่บค์วิามีน่าจัะเป็นท้ั้� 
แต่ลุ่ะบุค์ค์ลุ่จัะมี้ตำาแห์น่ง	 SNPs	 ซึ่ำ�ากันอยู่ทั้้�	 
6.90×10-20	 ในกลุุ่่มีทั้้�ไมี่มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์กันเลุ่ย	 
ส่วินในกลุุ่่มีทั้้�มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์กันแบบ	 พื่้�น้อง 

พ่ื่อแม่ีเด้ยวิกัน	(full-sibling)	ม้ีค่์าค์วิามีน่าจัะเป็น 
อยู่ท้ั้�	1.20×10-10	(Yousefi	et	al.,	2018)	นอกจัากน้� 
ยังมี้รายงานการทั้ดสอบค์วิามีเป็นเค์ร่อญาต ิ
แบบค์ู่ด้วิยการรวิมีกันของ	 STRs	 แลุ่ะ	 SNPs	 
พื่บวิ่า	40	STRs	ทั้้�มี้	91	SNPs	พื่บวิ่า	สามีารถุ 
แยกแยะค์วิามีสัมีพัื่นธ์์แบบ	full-sibling	ออกจัาก 
พื่้�น้องทั้้�มี้พื่่อห์ร่อแมี่เด้ยวิกัน	 (Half-sibling)	 ได้	 
แต่ไมี่สามีารถุแยกแยะญาติทั้้�อยู่ในเค์ร่อญาติ 
เด้ยวิกันอ่�นๆ	เช่น	ลูุ่กพ้ื่�ลูุ่กน้องได้	(Zhang	et	al.,	 
2020)	เห์ลุ่่าน้�ยิ�งเพิื่�มีค์วิามีเช่�อมัี�นในการใช้	SNPs	 
ในการตรวิจัเอกลัุ่กษณ์บุค์ค์ลุ่ให้์มีากยิ�งขึ�น	แลุ่ะ 
เมี่�อกลุุ่่มีค์นมี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์กันโอกาสทั้้�จัะเกิด 
การใช้	SNPs	ร่วิมีกันยิ�งมีากขึ�น	
	 งานวิิจััยน้�ทั้ำาการศึกษาการแชร์จัำานวินเบส 
บนโค์รโมีโซึ่มีในค์วิามีสัมีพื่ันธ์์พื่่อ-แมี่-ลุ่ ูก	 
(Parents-child)	ทั้้�ตำาแห์น่ง	Single	Nucleotide	 
Polymorphisms	(SNPs)	ทั้ั�งห์มีด	44	ตำาแห์น่ง	 
แลุ่ะวิิเค์ราะห์์ด้วิยเค์ร่�อง	MassARRAY®	System	 
(Agena	Bioscience,	USA.)	เพื่่�อสามีารถุนำามีา 
ปรับใช้ในการตัดสินค์วิามีสัมีพัื่นธ์์ทั้างสายเลุ่่อด 
ในรูปแบบพื่่อ-แมี่-ลุู่ก	ในค์นไทั้ยได้

 วิัตำถุุประสังคั์ของการวิิจัย่ 

	 1.	 เพ่ื่�อศึกษาจัำานวินเบสบนโค์รโมีโซึ่มีท้ั้�ได้ 
จัากการตรวิจั	 SNPs	 44	 ตำาแห์น่งทั้้�มี้รูปแบบ 
เห์มี่อนกันของกลุุ่่มีทั้้�มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์พื่่อ-แมี่-ลุู่ก 
ทั้้�แทั้้จัริง
	 2.	 เพื่่ �อศึกษาค์วิามีสัมีพื่ันธ์์ของเบสบน 
โค์รโมีโซึ่มีจัากการตรวิจัด้วิย	 SNPs	 ทั้้�จัำาแนก 
ค์วิามีเป็นพื่่อ-แมี่-ลุู่กทั้้�แทั้้จัริงแลุ่ะไมี่แทั้้จัริง
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 วิิธ์ีดำาเนินการวิิจัย่ 

1. การเก็บตััวอย่่างและข้้อมููล
	 กลุุ่่มีตัวิอย่าง	:	ค์นไทั้ยกลุุ่่มีท้ั้�ม้ีค์วิามีสัมีพัื่นธ์์ 
พ่ื่อ-แม่ี-ลูุ่กอย่างแท้ั้จัริงท้ั้�อาศัยอยู่ในประเทั้ศไทั้ย
 เกณฑ์์การคํัดเข้ ้า: อาสาสมีัค์รค์นไทั้ย	 
เพื่ศชายห์ร่อเพื่ศห์ญิง	ท้ั้�ม้ีสุขภาพื่ด้	ท้ั้�ม้ีอายุตั�งแต่	 
10	ปีขึ�นไป	ไม่ีเป็นโรค์ธ์าลัุ่สซ้ึ่เม้ีย	แลุ่ะไม่ีเป็นโรค์ 
ทั้างพื่ันธ์ุกรรมีทั้้�ทั้ำาให์้เกิดค์วิามีผิดปกติของ 
โปรต้นฮี้โมีโกลุ่บินอ่�นๆ	 แลุ่ะมี้การตรวิจัสอบ	 
สัมีภาษณ์วิ่ากลุุ่่มีค์นดังกลุ่่าวิมี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์ ์
การทั้างสายเลุ่่อดจัริง	โดยข้อมีูลุ่ทั้ั�งห์มีดจัะเก็บ 
เป็นค์วิามีลุ่ับ
 เกณฑ์์การคํัดออก: อาสาสมีัค์รทั้้�เป็นโรค์ 
ธ์าลุ่ัสซึ่้เมี้ย	 แลุ่ะโรค์ทั้างพื่ันธ์ุกรรมีทั้้�ทั้ำาให์้เกิด 
ค์วิามีผิดปกติของโปรต้นฮี้โมีโกลุ่บินอ่�นๆ	แลุ่ะ 
ผู้วิิจััยเห์็นวิ่าเป็นกลุุ่่มีทั้้�มี้ค์วิามีเส้�ยงวิ่าจัะไมี่มี ้
ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์กันทั้างสายเลุ่่อดอย่างแทั้้จัริง
 เกณฑ์์ยุ่ตัิการวิจััย่:	 จัะทั้ำาการยุติเมี่�อมี้การ 
ไมี่ร่วิมีมี่อในขั �นตอนการวิิจััยในเด็กทั้้�มี้อาย ุ
ตำ�ากวิ่า	18	ปี
 การถอนอาสําสํมัูคํรออกจัากการวิจััย่:	จัะทั้ำา 
การถุอดถุอนอาสาสมีัค์รทั้ันทั้้เมี่�อเกิดอันตราย 
ในอาสาสมีัค์รอย่าง	 เช่น	 การเกิดแผลุ่ในปาก	 
ห์ร่ออาเจั้ยน	 ทั้้�เกิดขึ�นระห์วิ่างการเก็บเย่�อบุ 
กระพืุ่้งแก้มี	
 ระย่ะเวลาและจัํานวนคํรั�งที่่�นัดอาสําสํมูัคํร:  
อาสาสมัีค์รจัะถูุกสัมีภาษณ์	เป็นระยะเวิลุ่า	5	นาท้ั้	 
แลุ่ะเก็บตัวิอย่าง	 เป็นระยะเวิลุ่า	 25	 นาทั้้	 
เพื่้ยงค์รั�งเด้ยวิ	ตลุ่อดงานวิิจััย	แลุ่ะไมี่มี้การนัด 
ฟัังผลุ่การตรวิจัสอบใด	ๆ
 ข้นาดตััวอย่่าง : จัำานวิน	 38	 ค์รอบค์รัวิ	 
รวิมี	 99	 ค์น	 โดยสุ่มีจัากสูตรการค์ำานวิณของ	 

Yamanae	(1973)	(จัำานวินประชากร	(N)	อ้างอิง 
จัากจัำานวินผู้ทั้้�มี้สัญชาติไทั้ย	 แลุ่ะมี้ช่�ออยู่ใน 
ทั้ะเบ้ยนบ้าน	 จัากระบบสถุิติทั้างการทั้ะเบ้ยน	 
ปี	พื่.ศ.	2560	:	64,627,515	ค์น)	
 ตััวอย่่างที่่�เก็บ : สำาลุ่้พื่ันปลุ่ายไมี้เก็บบริเวิณ 
เย่�อบุกระพืุ่้งแก้มี	(Buccal	swab)	ค์นลุ่ะ	3	ก้าน	
 การสํัมูภาษณ์ :	สอบถุามีช่�อ-สกุลุ่	อายุ	เพื่ศ	 
ภูมีิลุ่ำาเนา	 โดยจัะแทั้นค์วิามีสัมีพื่ันธ์์ตามีรห์ัส 
ต่อไปน้�	พื่่อ	=	F00X	แมี่	=	M00X	แลุ่ะลุู่ก	=	 
C00X	โดย	X	ลุ่ำาดับตัวิเลุ่ขตั�งแต่	1-38	ค์รอบค์รัวิ
2. การสํกัดและเพิ่ิ�มูปริมูาณด่เอ็นเอ
	 นำาสำาลุ่้พื่ันปลุ่ายไมี้ทั้้ �เก ็บบริเวิณเย่ �อบ  ุ
กระพืุ่้งแก้มีทั้ำาการสกัดด้เอ็นเอด้วิยชุด	 kit	 
จัากนั�นทั้ำาการเพื่ิ�มีปริมีาณด้เอ็นเอด้วิยเทั้ค์นิค์	 
multiplex	 PCR	 โดยใช้	 primer	 ทั้ั�งห์มีด	 44	 
ตำาแห์น่ง	โดยทั้ำาการวิิเค์ราะห์์	ณ	ห้์องปฏิิบัติการ 
มีห์าวิิทั้ยาลุ่ัยธ์รรมีศาสตร์		
3. การวิเคํราะห์์ด้วย่เคํร่�อง MassARRAY®  
System
	 นำาตัวิอย่างทั้้�ทั้ำาการเพื่ิ�มีปริมีาณด้เอ็นเอ 
ด้วิยเทั้ค์นิค์	multiplex	 PCR	 ทั้ำาการวิิเค์ราะห์ ์
ค์วิามีแตกต่างแลุ่ะค์วิามีจัำาเพื่าะของนำ�าห์นัก 
โมีเลุ่กุลุ่	 (mass)	 ของเบสบนสายนิวิค์ลุ่้โอไทั้ด์	 
(nucleotide)	ด้วิยเค์ร่�อง	MassARRAY®	System	 
(Agena	Bioscience,	USA.)	ซึึ่�งจัะสามีารถุตรวิจั 
วิิเค์ราะห์์สารพัื่นธุ์กรรมีได้ค์ราวิลุ่ะห์ลุ่ายตำาแห์น่ง 
เป็น	multiplexed	assays
4. การวิเคํราะห์์ผล
	 ทั้ำาการวิิเค์ราะห์์จัำานวินเบสทั้้ �เก ิดจัาก 
การถุ่ายทั้อดตามีลุ่ักษณะพื่ันธ์ุกรรมี	 โดยนำา 
ลุ่ำาดับเบสของ	SNPs	ทั้ั�ง	44	ตำาแห์น่ง	สรุปเป็น 
จัำานวิน	 แลุ่ะค์่าเฉลุ่้�ยของการถุ่ายทั้อดลุ่ักษณะ 
ทั้างพื่ันธ์ุกรรมี	 จัากนั�นค์ำานวิณค์วิามีสัมีพื่ันธ์ ์
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ตามีสูตร	 ตารางทั้้�	 1	 โดยใช้ค์วิามีถุ้�แอลุ่ลุ่้ลุ่	 
ตามีตารางทั้้�	 2	 โดยแบ่งเป็น	 2	 กลุุ่่มีให์ญ่	 2	 
กลุุ่่มีย่อย	ทั้้�มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์	ดังน้�
 - กลุ่มูที่่�มู่คํวามูสํัมูพิ่ันธ์์กัน	(True	Parents- 
Child	 :	 TPC)	 โดยจัะเป็นกลุุ่่มีตัวิอย่างทั้ั�งห์มีด	 
38	 ค์รอบค์รัวิ	 ทั้้�มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์พื่่อ-แมี่-ลุู่ก 
อย่างแทั้้จัริง	

 - กลุ่มูที่่�ไมู่มู่คํวามูสํัมูพิ่ันธ์์กัน	 โดยนำากลุุ่่มี 
ทั้้�มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์กันแทั้้จัริงจัาก	 99	 ตัวิอย่าง	 
มีาทั้ำาการสลัุ่บกันแบบสุ่มี	(random	pair)	โดยการ 
จัับฉลุ่ากขึ�นมีาทั้ั�งห์มีด	3	ค์นต่อ	1	กลุุ่่มี	ทั้ั�งห์มีด	 
38	ค์รอบค์รัวิ

ตัารางที่่� 1	 สูตรการค์ำานวิณค์วิามีสัมีพื่ันธ์์พื่่อ	-	แมี่	-	ลุู่ก	

พิ่่อตั้องสํงสํัย่ แมู่ ลูก PI*

ab aa aa 0.5/pa

ab aa ab 0.5/pb

ab ab aa 0.5/pa

ab bb ab 0.5/pa

aa aa aa 1/pa

aa ab aa 1/pa

aa bb ab 1/pa

aa ab ab 1/(pa + pb)

ab ab ab 1/(pa + pb)

ที่่�มูา. จัาก Forensic DNA evidence interpretation	(2nd	ed.).,	by	Buckleton,	Bright,	&	Taylor,	(2016),	CRC	Press,	 
United	States.
 Bayesian statistics : An introduction	(4th	ed.),	by	Lee,	P.	M.	(2012),	Wiley,	United	State.
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ตัารางที่่� 2	 ค์วิามีถุ้�แอลุ่ลุ่้ลุ่ของ	SNPs	44	ตำาแห์น่ง	(Chro.:	Chromosome)

SNPs maker
Chro.
(Agena 

Bioscience, 2021)

Allele frequency Study
(NCBI, 2021)A T C G

rs10495407 1 0.2390 0.7610 The	PAGE	Study	

rs1413212 1 0.4940 0.5060 The	PAGE	Study	

rs1982986 1 0.5350 0.4650 HapMap	

rs891700 1 0.5005 0.4995 The	PAGE	Study	

rs876724 2 0.4625 0.5375 The	PAGE	Study	

rs1357617 3 0.2200 0.7800 HapMap	

rs3819854 3 0.6060 0.3940 HapMap	

rs2046361 4 0.3300 0.6700 HapMap	

rs251934 5 0.8415 0.1585 The	PAGE	Study	

rs717302 5 0.8851 0.1149 The	PAGE	Study	

rs214054 6 0.5160 0.4840 HapMap	

rs727811 6 0.7289 0.2711 The	PAGE	Study	

rs2714854 7 0.5080 0.4920 HapMap	

rs11781516 8 0.5739 0.4261 ExAC	

rs2056277 8 0.1430 0.8570 The	PAGE	Study	

rs1360288 9 0.3693 0.6307 The	PAGE	Study	

rs1463729 9 0.3922 0.6078 The	PAGE	Study	

rs826472 10 0.2349 0.7651 The	PAGE	Study	

rs964681 10 0.7079 0.2921 The	PAGE	Study	

rs2076848 11 0.5900 0.4100 HapMap	

rs901398 11 0.6730 0.3270 HapMap	

rs10771010 12 0.5097 0.4903 The	PAGE	Study	

rs1994997 12 0.6540 0.3460 HapMap	

rs1335873 13 0.6886 0.3114 The	PAGE	Study	

rs354439 13 0.5980 0.4020 HapMap	

rs9583190 13 0.5280 0.4720 HapMap	

rs1454361 14 0.5230 0.4770 The	PAGE	Study	

rs2518968 15 0.6220 0.3780 HapMap	
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 ผลการวิิจัย่ 

 1. การแชร์กันข้องแอลลล่ในกลุ่มูพ่ิ่อ-แมู่-ลูก  
(Parentage allele sharing)
	 จัากการทั้ดสอบกลุุ่ ่มีทั้้�มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์ 
พื่่อ-แมี่-ลุู่กทั้้�แทั้้จัริง	(True	parent-child	group)	 
แลุ่ะกลุุ่่มีทั้้�ไมี่ม้ีค์วิามีสัมีพื่ันธ์์กัน	 (unrelated	 
group)	กลุุ่่มีลุ่ะ	38	ค์รอบค์รัวิ	ทั้ำาการวิิเค์ราะห์ ์
จัำานวินเบสทั้้�เกิดจัากการถุ่ายทั้อดตามีลัุ่กษณะ 
พื่ันธ์ุกรรมี	โดยนำาลุ่ำาดับเบสของ	SNPs	ทั้ั�ง	44	 

ตำาแห์น่ง	แลุ่ะศึกษาการการใช้เบสร่วิมีกัน	พื่บว่ิา	 
ในกลุุ่่มีทั้้�มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์พื่่อ-แมี่-ลุู่กทั้้�แทั้้จัริง	 
มี้การแชร์แอลุ่ลุ่้ลุ่ร่วิมีกันทั้ั�งห์มีด	 44	 ตำาแห์น่ง	 
คิ์ดเป็นร้อยลุ่ะ	100	แลุ่ะกลุุ่่มีทั้้�ไม่ีมีค้์วิามีสัมีพัื่นธ์์กัน 
มี้ตำาแห์น่งทั้้�ไมี่ตรงกันตั�งแต่	 2-13	 ตำาแห์น่ง	 
(ตารางทั้้�	 3)	 โดยในกลุุ่่มีน้�	 พื่บ	 10	ค์รอบค์รัวิ 
ทั้้�มี้ตำาแห์น่งทั้้�ไมี่ตรงกันถุึง	4	ตำาแห์น่ง	ซึ่ึ�งเป็น 
จัำานวินตำาแห์น่งทั้้�ไมี่ตรงกันมีากสุดค์ิดเป็น 
ร้อยลุ่ะ	26.32

SNPs maker
Chro.
(Agena 

Bioscience, 2021)

Allele frequency Study
(NCBI, 2021)A T C G

rs8037429 15 0.4984 0.5016 The	PAGE	Study	

rs1382387 16 0.6127 0.3873 The	PAGE	Study	

rs729172 16 0.1594 0.8406 The	PAGE	Study	

rs1468118 17 0.6520 0.3480 HapMap	

rs2010253 17 0.5750 0.4250 HapMap	

rs740910 17 0.9024 0.0976 The	PAGE	Study	

rs1024116 18 0.1006 0.8994 The	PAGE	Study	

rs1493232 18 0.3580 0.6420 The	PAGE	Study	

rs2247221 18 0.4840 0.5160 HapMap	

rs1005533 20 0.2929 0.7071 The	PAGE	Study	

rs13050660 21 0.5650 0.4350 HapMap	

rs2831700 21 0.5400 0.4600 The	PAGE	Study

rs914165 21 0.3334 0.6666 The	PAGE	Study	

rs1028528 22 0.6510 0.3490 The	PAGE	Study	

rs136337 22 0.3944 0.6056 The	PAGE	Study	

rs2040411 22 0.3447 0.6553 The	PAGE	Study	
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 2. คํ ่าด ัชน่คํวามูเป ็นบ ิดา (Paternity 
Index :PI)
	 ค์่า	PI	จัากทั้ั�ง	2	กลุุ่่มี	ถุูกค์ำานวิณแลุ่ะได้ผลุ่ 
ออกมีารูปทั้้�	1	โดยกลุุ่่มีทั้้�มีค้์วิามีสัมีพัื่นธ์์พ่ื่อ-แม่ี-ลูุ่ก 
ทั้้�แทั้้จัริง	 (True	 parent-child	 group)	 มี้ค์่า 
มีัธ์ยฐาน	 เทั้่ากับ	6.9982x104	 (log	4.8450)	 

มี้ค์่าสูงสุดแลุ่ะตำ�าสุด	 เทั้่ากับ	 1.0120x107	แลุ่ะ	 
83.9371	(log	7.0052	แลุ่ะ	1.9240)	ตามีลุ่ำาดับ	 
แลุ่ะกลุุ่่มีทั้้�ไมี่มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์กันม้ีค์่ามีัธ์ยฐาน	 
เท่ั้ากับ	454.8812	(log	2.6570)	มีค่้์าสูงสุดแลุ่ะ 
ตำ�าสุด	 เทั้่ากับ	 5.0065x104	 แลุ่ะ	 7.0750	 
(log	4.6995	แลุ่ะ	0.8497)	(ตารางทั้้�	4)

ตัารางที่่� 3 สรุปผลุ่การใช้แอลุ่ลุ้่ลุ่ร่วิมีกันของกลุุ่่มีทั้้�มีค้์วิามีสัมีพัื่นธ์์พ่ื่อ-แม่ี-ลูุ่กทั้้�แท้ั้จัริง	(True	parent- 
	 child	group)	แลุ่ะกลุุ่่มีทั้้�ไม่ีม้ีค์วิามีสัมีพัื่นธ์์กัน	(unrelated	group)	กลุุ่่มีลุ่ะ	38	ค์รอบค์รัวิ

คํวามูสํัมูพิ่ันธ์์

ผลการแชร์กันข้องตัําแห์น่ง SNPs

รวมูแชร์กัน

ทีุ่กตัําแห์น่ง

ไมู่ตัรงกัน 1 

ตัําแห์น่ง

ไมู่ตัรงกัน 2 

ตัําแห์น่ง

ไมู่ตัรงกัน 3 

ตัําแห์น่ง

ไมู่ตัรงกัน

มูากกว่า

3 ตัําแห์น่ง

พื่่อ-แมี่-ลุู่กทั้้�แทั้้จัริง 38 0 0 0 0 38

ไมี่มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์กัน 0 0 1 4 33 38

ภาพิ่ที่่� 1	ค์่า	PI	values	(แสดงค์่าเป็น	log)	ระห์วิ่างกลุุ่่มีทั้้�มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์พื่่อ-แมี่-ลุู่กทั้้�แทั้้จัริง	
(true	parent-child	group)	แลุ่ะกลุุ่่มีทั้้�ไมี่มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์กัน	(unrelated	group)
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 สัรุปและอภิิปราย่ผล 

	 เมี่�อทั้ำาการเปร้ยบเทั้้ยบการกระจัายตัวิ 
ของค์่า	PI	ของทั้ั�ง	2	กลุุ่่มี	พื่บวิ่า	ค์่าตำ�าสุดของ 
กลุุ่่มีทั้้�ม้ีค์วิามีสัมีพัื่นธ์์พ่ื่อ-แม่ี-ลูุ่กทั้้�แท้ั้จัริง	ตัดกับ 
ค์่าสูงสุดของกลุุ่ ่มีทั้้�ไมี ่มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์ก ัน 
โดยจุัดตัดม้ีค่์าระห์ว่ิาง	83.9371	ถึุง	5.0065x104  
(log	1.9240	ถึุง	4.6995)	ซึึ่�งในค่์าช่วิงน้�เป็นส่วินทั้้� 

ไมี่สามีารถุตัดสินค์วิามีสัมีพื่ันธ์์ได้ซึ่ึ�งจัะถุ่อวิ่า 
ส่วินนั�นเป็นส่วิน	“gray	zone”	ห์มีายถึุง	กลุุ่่มีตัวิอย่าง	 
พ่ื่อ-แม่ี-ลูุ่ก	อยู่ในช่วิงทั้้�ซ้ึ่อนทัั้บกันอยู่	ไม่ีสามีารถุ 
ตัดสินค์วิามีสัมีพัื่นธ์์พ่ื่อ-แม่ี-ลูุ่กทั้้�แท้ั้จัริงได้	ซึึ่�งจัะ 
ต้องทั้ำาการทั้ดสอบด้วิยวิิธ์อ่้�นเพ่ื่�อทั้ำาการย่นยัน 
ผลุ่ของค์วิามีสัมีพื่ันธ์์	(ภาพื่ทั้้�	2)

ตัารางที่่� 4 	ค์่าสถุิติของกลุุ่่มีทั้้�มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์พื่่อ-แมี่-ลุู่กทั้้�แทั้้จัริง	 (true	 parent-child	 group)	 
	 แลุ่ะกลุุ่่มีทั้้�ไมี่มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์กัน	(unrelated	group)

คํวามูสํัมูพิ่ันธ์์ N Mean SD Min Max Median

พื่่อ-แมี่-ลุู่กทั้้�แทั้้จัริง 38 6.1286x105 1.7162x106 83.9371 1.0120x107 6.9982x104

ไมี่มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์กัน 38 3.4292	x103 8.9449x103 7.0750 5.0065x104 454.8812

ภาพิ่ที่่� 2	การกระจัายตัวิของค่์า	PI	values	(แสดงค่์าเป็น	log)	ของกลุุ่่มีทั้้�ม้ีค์วิามีสัมีพัื่นธ์์พ่ื่อ-แม่ี-ลูุ่ก 
ทั้้�แทั้้จัริง	(true	parent-child	group)	แลุ่ะกลุุ่่มีทั้้�ไมี่มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์กัน	(unrelated	group)
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	 เกณฑ์์ค์วิามีแข็งแกร่งของค์่า	 PI	 ในแง่ของ 
การค์ำานวิณโดยค์ำาแนะนำาของ	John	Butler	ทั้้�กำาห์นด 
เกณฑ์์ออกเป็นทั้ั�งห์มีด	4	 เกณฑ์์	ดังน้�	 limited	 
support	ค่์า	PI	อยู่ระห์ว่ิาง,	moderate	support	 
ค์่า	PI	อยู่ระห์วิ่าง	10	ถุึง	100,	strong	support	 
ค่์า	PI	อยู่ระห์ว่ิาง	100	ถึุง	1000,	แลุ่ะ	very	strong	 
support	ค์่า	PI	อยู่ระห์วิ่าง	1000	ห์ร่อมีากกวิ่า	 
(Butler,	2005)		โดยในกลุุ่่มีทั้้�มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์ 
พื่่อ-แมี่-ลุู่กทั้้�แทั้้จัริง	 สามีารถุแบ่งออกได้เป็น	 
3	เกณฑ์์	ได้แก่	moderate	support	1	ค์รอบค์รัวิ,	 
strong	support	1	ค์รอบค์รัวิ	แลุ่ะ	very	strong	 

support	 36	 ค์รอบค์รัวิ	 แลุ่ะในกลุุ่่มีทั้้�ไมี่มี้ 
ค์วิามีสัมีพัื่นธ์์กันสามีารถุจััดได้ทัั้�งห์มีด	4	เกณฑ์์	 
ได้แก่	limited	support	(1	ค์รอบค์รัวิ),	moderate	 
support	 (10	 ค์รอบค์รัวิ),	 strong	 support 
(17	 ค์รอบค์รัวิ)	 แลุ่ะ	 very	 strong	 support	 
(10	ค์รอบค์รัวิ)	(ตารางทั้้�	5)	ซึ่ึ�งค์่า	PI	ทั้้�สูงกวิ่า	 
1,000	 นั�น	 เกิดจัากการทั้้�ตัดตำาแห์น่งทั้้�ไมี่ม้ี 
การแชร์กันของแอลุ่ลุ้่ลุ่ออกไป	แลุ่ะนำาค่์าทัั้�งห์มีด 
มีาค์ูณกันจัึงทั้ำาให์้เกิดค์่าทั้้�สูง	 อ้กทั้ั�งในกลุุ่่มี 
การแชร์กันของแอลุ่ลุ้่ลุ่เป็น	homologous	alleles	 
จัำานวินมีากทั้ำาให์้ค์่า	PI	มี้ค์่าสูงขึ�นตามีไปด้วิย

ตัารางที่่� 5  เกณฑ์์ค์วิามีแข็งแกร่งของค์่า	 PI	 ในแง่ของการค์ำานวิณโดยค์ำาแนะนำาของ	 Butler	 JM	 
	 ของกลุุ่่มีทั้้�มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์พื่่อ-แมี่-ลุู่กทั้้�แทั้้จัริง	แลุ่ะกลุุ่่มีทั้้�ไมี่มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์กัน	

คํวามูสํัมูพิ่ันธ์์/
เกณฑ์์

limited 
support

(PI :1-10)

moderate 
support

(PI :10-100)

strong support
(PI :100-1000)

very strong 
support

(PI :>1000)

รวมู
(คํรอบคํรัว)

พื่่อ-แมี่-ลุู่กทั้้�แทั้้จัริง - 1	(2.63%) 1	(2.63%) 36	(94.74%) 38

ไมี่มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์กัน 1	(2.63%) 10	(26.32%) 17	(44.73%) 10	(26.32%) 38

	 เกณฑ์์การตัดสินค์วิามีเป็นพื่่อ-แมี่ -ลุ่ ูก 
โดยใช้ค์่า	 PI	 จัะต้องม้ีค์่าตั�งแต่	 5.0065x104  
(log	4.6995)	ห์ร่อมีากกว่ิา	จัากงานวิิจััยก่อนห์น้า 
ทั้้�เปร้ยบเทั้้ยบค์่า	 PI	 ในกลุุ่่มีทั้้�ม้ีค์วิามีสัมีพื่ันธ์ ์
พื่่อ-แมี่-ลุู่กทั้้�แทั้้จัริง	 จัำานวิน	 1,209	ค์รอบค์รัวิ	 
แลุ่ะกลุุ่่มีทั้้�ไมี่มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์กัน	 จัำานวิน	 16	 
ค์รอบค์รัวิ	จัากการวิิเค์ราะห์์โดยใช้	SNPs	ทัั้�งห์มีด	 
136	ตำาแห์น่ง	แต่ใช่เกณฑ์์การตัดสินค์วิามีสัมีพัื่นธ์์ 
พื่่อ-แมี่-ลุู่กทั้้�แทั้้จัริงนั�นจัะต้องมี้การแชร์กันของ 
แอลุ่ลุ่้ลุ่จัำานวิน	 50	 ตำาแห์น่ง	 พื่บวิ่า	 ค์่า	 PI	 
ของกลุุ่่มีทั้้�มีค้์วิามีสัมีพัื่นธ์์พ่ื่อ-แม่ี-ลูุ่กทั้้�แท้ั้จัริงนั�น 

อยู่ระห์วิ่าง	log	1.25	ถุึง	6.39	ในขณะทั้้�กลุุ่่มีทั้้� 
ไม่ีมีค้์วิามีสัมีพัื่นธ์์กัน	มีค่้์าระห์ว่ิาง	0.63	ถึุง	3.57	 
(Cho	et	al.,	2017)	การศึกษาน้�พื่บวิ่า	มี้ส่วินทั้้� 
ตัดกันของทัั้�ง	2	กลุุ่่มีเช่นเดย้วิกับการศึกษาวิิจััยน้�	 
นอกจัากน้�	 การยังพื่บวิ่ามี้ส่วิน	 gray	 zone	 
เช่นเด้ยวิกับงานวิิจััยอ่�นๆ	ก่อนห์น้า	(Cho	et	al.,	 
2017;	Sanchez	et	al.,	2006;	Sun	et	al.,	2020)	 
อย่างไรก็ตามี	ห์ากตัดค์วิามีไม่ีตรงกันของแอลุ่ลุ่ลุ้่ 
เพ่ื่�อทั้้�จัำาค์ำานวิณค่์า	PI	จัะทั้ำาให้์สามีารถุตกอยู่ใน 
ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์ทั้้�สามีารถุตัดสินได้แลุ่ะเกิด 
ผลุ่บวิกลุ่วิงขึ�น
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	 ในการศึกษาน้�	จัะเห็์นได้ว่ิา	SNPs	สามีารถุ 
ใช้แทั้นการค์ำานวิณค์่าค์วิามีสัมีพื่ันธ์์โดยใช้	 
STRs	ได้เช่นเดย้วิกัน	เน่�องจัากลัุ่กษณะการค์ำานวิณ 
มี้ค์วิามีค์ลุ่้ายค์ลุ่ึงการการค์ำานวิณ	PI	ใน	STRs 
ซึึ่�งในการวิิเค์ราะห์์ค์วิามีสัมีพัื่นธ์์โดยใช้	SNPs	นั�น 
จัำาเป็นจัะต้องม้ีการแชร์กันของแอลุ่ลุ้่ลุ่ในทัุ้ก 
ตำาแห์น่ง	ซึึ่�งจัะทั้ำาให้์แยกค์วิามีแตกต่างระห์ว่ิาง 
กลุุ่ ่มีทั้้�มี้ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์แลุ่ะกลุุ่ ่มีทั้้�ไมี่มี้ค์วิามี 
สัมีพัื่นธ์์ได้	เพ่ื่�อเพิื่�มีค์วิามีน่าเช่�อถุ่อ	แลุ่ะสามีารถุ 
ใช้วิิเค์ราะห์์ร่วิมีกัน	STRs	แลุ่ะตัวิบ่งช้�พัื่นธุ์กรรมี 
อ่�นๆ	เพื่ิ�มีเติมีได้	(Liu,	Zhao,	Xu,	Zhang,	&	Li,	 
2019;	Zhang	et	al.,	2020)
	 ขอบเขตของการวิิจััยน้�แสดงให้์เห็์นถึุงจัำานวิน 
เบสบนโค์รโมีโซึ่มีทั้้�ได้จัากการตรวิจั	 SNPs	 
44	ตำาแห์น่ง	ทั้้�มี้รูปแบบเห์มี่อนกันของกลุุ่่มีทั้้�มี ้
ค์วิามีสัมีพื่ันธ์์พื่่อ-แมี่-ลุู่กทั้้�แทั้้จัริงนั�นวิ่าจัะต้อง 
มี้การใช้แอลุ่ลุ่้ลุ่ร่วิมีกันทัุ้กตำาแห์น่ง	 แลุ่ะเมี่�อ 
ศึกษาค์วิามีสัมีพื่ันธ์์ของเบสบนโค์รโมีโซึ่มีจัาก 
การตรวิจัด้วิย	SNPs	ทั้้�จัำาแนกค์วิามีเป็นพ่ื่อ-แม่ี-ลูุ่ก 
ทั้้�แทั้้จัริงแลุ่ะไมี่แทั้้จัริงนั �นจัะต้องค์ำานึงถุึง 
การตัดตำาแห์น่งของแอลุ่ลุ้่ลุ่ทั้้�ไมี่ได้แชร์กัน	 
เพื่ราะอาจัเกิดค์วิามีไมี่สัมีพื่ันธ์์กัน	 ห์ร่อทั้ำาให์ ้
เกิดการไมี่สามีารถุตัดสินค์วิามีสัมีพื่ันธ์์นั�นได้

 ข้อคัิดเห์็น/ข้อเสันอแนะ 

	 การศึกษาวิิจััยค์รั�งน้�พื่บข้อจัำากัดของการศึกษา 
ในเร่�องไมี่ม้ีการเปร้ยบเทั้้ยบกับการค์ำานวิณ 
ค์วิามีสัมีพัื่นธ์์แบบ	STRs	ห์ากม้ีการศึกษาร่วิมีกัน 
อาจัจัะทั้ำาให้์ค่์าค์วิามีสัมีพัื่นธ์์น่าเช่�อถุ่อมีากยิ�งขึ�น	 
แลุ่ะการเพื่ิ�มีจัำานวินตำาแห์น่งอาจัจัะช่วิยทั้ำาให์้ 
ค์่าค์วิามีสัมีพื่ันธ์์มี้ค์วิามีแข็งแกร่งมีากยิ�งขึ�น	

 กิตำตำิกรรมประกาศ

 งานวิิจั ัยน้ � เป ็นผลุ่งานวิิจั ัยทั้้� ได ้ร ับทั้ ุน 
สนับสนุนการวิิจััย	 ประเภทั้ทัุ้นนักวิิจััยรุ่นให์มี	่ 
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