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Abstract 

 In this study we analyzed and compared microsatellite DNA profiles of D3S1358, D5S818, 

D8S1179, D10S2325, D13S317, D16S539, D19S253, TH01, TPOX and vWA from 100 sibling 

sample pairs and other 100 unrelated sample pairs randomly selected from the general population 

in the northern part of Thailand. DNA typing of each sample can be determined by method using 

polymerase chain reaction and polyacrylamide gel electrophoresis. To identify the difference of 

DNA profiles between sibling pair from unrelated pair, we proposed 5 indices as predictors as 

follows:  

1) Number of exclusion locus  

2) Allele sharing score  

3) Number of shared allele  

4) Likelihood ratio 

5) Relative index  

We found that all 5 indices were useful in differentiating sibling pair from unrelated pair. However, 

the difference in efficiency of each index was also observed. When compared the efficacy of these 

indices, we found that likelihood ratio was as effective a predictor as relative index but better than 

number of exclusion locus. The number of exclusion locus was better than number of shared allele 

and the allele sharing score was the least effective index.  
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บทคัดย่อ 

 ได้ทําการวิเคราะห์เปรียบเทียบลกัษณะดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลท์จากคูต่วัอย่างในกลุม่พ่ีน้อง จํานวน 

100 คูแ่ละกลุม่ท่ีไมมี่ความสมัพนัธ์ทางเครือญาติจํานวนอีก 100 คู ่ของประชากรคนไทยในภาคเหนือ ทัง้หมด 

10 ตําแหน่ง คือ D3S1358, D5S818,  D8S1179, D10S2325, D13S317, D16S539, D19S253, TH01, 

TPOX และ vWA  ลกัษณะดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลท์ทัง้ 10 ตําแหน่ง ได้จากการเพิ่มปริมาณสารพนัธุกรรม

ด้วยเทคนิค polymerase chain reaction และแยกแยะลกัษณะของดีเอ็นเอเหล่านัน้ด้วย polyacrylamide 

electrophoresis ทําให้ทราบลักษณะรูปแบบดีเอ็นเอท่ีตําแหน่งดังกล่าวในคู่ตัวอย่างทัง้ 2 กลุ่ม เม่ือ

เปรียบเทียบลกัษณะดีเอ็นเอทัง้ 10 ตําแหน่ง ของคูต่วัอยา่ง โดยใช้ดชันีเพ่ือทํานายการเป็นพ่ีน้อง 5 แบบ ได้แก่ 

1) จํานวนตําแหน่งดีเอ็นเอท่ีไมแ่สดงความสมัพนัธ์ (exclusion locus)   
2) คะแนนของอลัลีลร่วม (allele sharing score)  
3) จํานวนอลัลีลร่วม (number of shared allele)  
4) คา่อตัราสว่นความน่าจะเป็น (likelihood ratio)  
5) คา่ดชันีความสมัพนัธ์เครือญาต ิ(relative index)   

พบว่าดชันีทัง้ 5 แบบ สามารถแยกแยะคูต่วัอย่างท่ีเป็นพ่ี-น้อง ออกจากคูต่วัอย่างท่ีไม่มีความสมัพนัธ์

ทางสายเลือดได้ โดยมีข้อดีข้อเสียตา่งๆ กนั  อยา่งไรก็ตามหากจะเปรียบเทียบประสิทธิภาพของดชันีทัง้ 5 แล้ว  

พบว่า คา่อตัราสว่นความน่าจะเป็น (likelihood ratio) และคา่ดชันีความสมัพนัธ์เครือญาติ (relative index) มี

ประสิทธิภาพดีท่ีสดุพอๆ กนั ตามด้วยจํานวนตําแหน่งดีเอ็นเอท่ีไม่แสดงความสมัพนัธ์และจํานวนอลัลีลร่วม

ตามลําดบั สว่นคา่คะแนนของอลัลีลร่วม เป็นดชันีท่ีมีประสทิธิภาพน้อยท่ีสดุ 

 

 

บทนํา 
การตรวจพิสจูน์ดีเอ็นเอได้ถกูนํามาใช้อยา่งกว้างขวางในทางนิตวิิทยาศาสตร์  ทัง้เพ่ือพิสจูน์บคุคลหรือ

พิสจูน์ความสมัพนัธ์ทางสายเลือด เป็นท่ียอมรับกนัทัว่ไปว่าการตรวจพิสจูน์พ่อ-แม่-ลกู นัน้ ตําแหน่งดีเอ็นเอไม

โครแซทเทลไลท์มีความเหมาะสมมาก เน่ืองจาก ลกัษณะของดีเอ็นเอตําแหน่งเหลา่นีมี้ความหลากหลายทําให้

แยกแยะบุคคลต่างๆ ออกจากกนัได้มาก นอกจากนัน้ขนาดของช่วงดีเอ็นเอดงักล่าว ไม่ใหญ่มาก ทําให้การ

ตรวจด้วยเทคนิค polymerase chain reaction สามารถทําได้อย่างมีประสิทธิภาพ และ เป็นท่ีทราบกนัดีอยู่

แล้วว่า ดีเอ็นเอของลกูย่อมได้รับการถ่ายทอดมาจากพ่อและแม่ ดงันัน้ลกัษณะดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลท์ของ

ลูกก็จะเข้าได้กับของพ่อและแม่ ในทุกๆ ตําแหน่ง ซึ่งลกัษณะท่ีเรียกว่าเข้ากันได้หมายความถึงการท่ีลูกมี

ลกัษณะแถบดีเอ็นเอร่วมกบัพ่อและแม่  หากคิดเชิงตรรกวิทยา อาจจะบอกได้ว่า ลกัษณะการมีแถบดีเอ็นเอ
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ร่วมของบคุคลสองคน ย่อมแสดงถึงความใกล้ชิดทางสายเลือดโดยเฉพาะอย่างยิ่ง หากลกัษณะแถบดีเอ็นเอท่ี

แสดงร่วมกันนัน้ เป็นลักษณะท่ีพบได้น้อยในกลุ่มประชากร บนโลกแห่งความวุ่นวาย การตรวจพิสูจน์

ความสมัพนัธ์ทางสายเลือดนอกจากเป็นการพิสจูน์หา พ่อ, แม่ หรือ ลกูแล้ว บางครัง้จะพบว่า การตรวจพิสจูน์

ความเป็นญาติพ่ีน้องก็เป็นท่ีต้องการเช่นเดียวกนั จึงเป็นเร่ืองท่ีน่าสนใจ ในการนําดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลท์ 

เข้ามาช่วยในการพิสจูน์ความใกล้ชิดของสายเลือดแบบพ่ี-น้อง ซึง่ในตา่งประเทศก็มีความพยายามท่ีจะใช้การ

ตรวจดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลท์ประเมินความสัมพันธ์แบบพ่ีน้องเช่นกัน(1)    เพ่ือเป็นแนวทางในการให้

ความเห็นเก่ียวกับการเป็นพ่ีน้องของบุคคลท่ีมารับการตรวจดงักล่าว คณะผู้ วิจัย จึงสนใจท่ีจะนํากรณีการ

พิสจูน์พ่ี-น้อง เข้ามาศกึษาอย่างเป็นระบบ โดยหวงัผลท่ีจะได้แนวทางการแปลผลการตรวจท่ีเป็นวิทยาศาสตร์

มากขึน้ และเหมาะสมกบัสภาพความจําเป็นของประเทศ  

วัสดุและวธีิการ 
ตวัอย่าง DNA ท่ีสกัดจากเลือดโดยวิธี Chelex(2)ของผู้มาขอรับการตรวจพิสจูน์ความสมัพนัธ์ทาง

สายเลือด ในภาควิชานิตเิวชศาสตร์ จากกลุม่ท่ีพิสจูน์แล้วว่าเป็นพ่ีน้องกนั พ่อ-แม่เดียวกนั จํานวน 100 คู ่และ

อีกกลุ่มท่ีไม่ได้มีความสมัพนัธ์ทางสายเลือดอีก 100 คู่ ถกูนํามาวิเคราะห์เปรียบเทียบลกัษณะทางพนัธุกรรม

ของ microsatellite DNA ท่ีตําแหน่ง D3S1358, D5S818,  D8S1179, D10S2325, D13S317, D16S539, 

D19S253, TH01, TPOX และ vWA  ซึง่อยู่บนโครโมโซมคูท่ี่ 3, 5, 8,10, 13, 16, 19, 11, 2 และ12 ตามลําดบั 

รวมทัง้สิน้ 10 ตําแหน่ง สําหรับลกัษณะของไมโครแซทเทลไลท์ทัง้ 10 ตําแหน่งดงักลา่ว ได้จากการเพิ่มปริมาณ

สารพนัธุกรรมแล้วแยกชนิดของดีเอ็นเอด้วย polyacrylamide gel electrophoresis (3)  

การวิเคราะห์เปรียบเทียบของคูต่วัอยา่ง ทําตามแนวทางของดชันีตา่งๆ ดงันี ้

1) จํานวนตําแหน่งท่ีไมแ่สดงความสมัพนัธ์ (number of exclusion locus)  
2) นบัคะแนนของอลัลีลร่วม (allele sharing score) 
3) นบัจํานวนอลัลีลร่วม(4) (number of shared allele) 
4)  คา่อตัราสว่นความน่าจะเป็น(5) (likelihood ratio) 
5) คา่ดชันีความสมัพนัธ์เครือญาติ(5)(relative index)จากดีเอ็นเอตําแหน่ง 
ท่ีแสดงความสมัพนัธ์กนั  

การนับคะแนนของอัลลีลร่วม (Allele sharing score) กําหนดให้มีคา่ 1, 2 และ 4 ดงันี ้

1 ถ้ารูปแบบดีเอ็นเอของทัง้คูแ่สดงลกัษณะแถบดีเอ็นเอตําแหน่งนัน้เป็นพนัธุ์ทาง (heterozygous) แต่

แถบดีเอ็นเอเพียงหนึง่แถบของคนทัง้คูต่รงกนั จะนบัคะแนนเท่ากบั 1 

2 ถ้ามีเพียงคนเดียวแสดงลกัษณะแถบดีเอ็นเอท่ีตําแหน่งนัน้ๆ เป็นพนัธุ์แท้ (homozygous)  และแถบ

ดีเอ็นเอท่ีเป็นพนัธุ์แท้ไปตรง (match) กบัแถบดีเอ็นเอหนึง่ใดของอีกคนหนึง่ จะนบัคะแนนเท่ากบั 2 
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3 ถ้าทัง้คู่แสดงลกัษณะแถบดีเอ็นเอตําแหน่งนัน้เป็นพนัธุ์ทาง และแถบดีเอ็นเอทัง้สองของคนทัง้คู่

ตรงกนั จะนบัคะแนนเท่ากบั 2 

4 ถ้าทัง้คูแ่สดงลกัษณะแถบดีเอ็นเอตําแหน่งนัน้เป็นพนัธุ์แท้ จะนบัคะแนนเท่ากบั 4  

การนับจาํนวนอัลลีลร่วม (number of shared allele) กําหนดให้มีคา่ 1 และ 2 ตามจํานวนแถบดีเอ็นท่ี

ตรงกนัโดยไมคํ่านงึถึงภาวะพนัธุ์แท้หรือพนัธุ์ทาง 

ค่าอัตราส่วนความน่าจะเป็น (likelihood ratio) คํานวณได้ดงันี ้

บคุคลท่ี 1 บคุคลท่ี 2   Likelihood ratio 

    AA      AA  1 +        1 + 2             +         (1 +)(1 + 2)                                 

    4     2[3+(1-)Pa]      4[2 +(1-)Pa][3 + (1-)Pa] 

    AA      AB  1    +     1 + 2       _      

หรือ     AB     AA  4 4[2+(1-)Pa] 

     AA     BC    1 

หรือ     AA     BB    4 

  AB        AB     1   +     1 + 2         +       1 + 2__    + ___(1+)(1+2)_______ 

                                         4    8[+(1-)Pa]     8[+(1-)Pb]   8[+(1-)Pa] [+(1-)Pb] 

      AB     AC  1     +     1 + 2       _ 

     4            8[+(1-)Pa] 

    AB     CD    1 

       4 

ค่าดชันีความสัมพันธ์เครือญาต ิ(relative index) จะใช้สตูรจากการคํานวณคา่ดชันีการเป็นบพุการี 

(paternity index) ดงัตวัอยา่งตอ่ไปนี ้

 

บคุคลท่ี 1 บคุคลท่ี 2  Relative index 

    AA      AA       1 + 2       _      

     3+(1-)Pa 
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บคุคลท่ี 1 บคุคลท่ี 2  Relative index 

    AA      AB       1 + 2       _      

หรือ     AB     AA   2[2+(1-)Pa] 

                  AB       AB                               1 + 2       _   +           1 + 2      

4[+(1-)Pa]          4[+(1-)Pb] 

       AB     AC       1 + 2       _    

4[+(1-)Pa] 

ถ้าลกัษณะของอลัลีลไมแ่สดงความสมัพนัธ์กนั จะกําหนดคา่ความสมัพนัธ์ = 1/4 

Pa, Pb = คา่ความถ่ีของอลัลีล a และ bในตําแหน่งดีเอ็นเอท่ีเปรียบเทียบ (6-8) 

และกําหนดให้ค่าสมัประสิทธ์ิการมีบรรพบรุุษร่วม (coancestry coefficient, Fst หรือ ) เท่ากบั 0 

และ 2 % (ท่ีใช้ 2% เน่ืองจากกลุม่ประชากรท่ีศกึษามีทัง้ท่ีอยูใ่นเมืองและชนบทปนกนั) 

จากนัน้เปรียบเทียบตวัชีว้ดัทัง้ 5 ตวั ในกลุม่คูพ่ี่น้องกบักลุม่คูค่นทัว่ไป พิจารณาเกณฑ์การวินิจฉยัภาวะพ่ีน้อง

จากตวัชีว้ดัทัง้ห้า 

ผลการค้นคว้าวจิัย 

 เม่ือนบัจํานวน  exclusion locus  ของคูต่วัอย่างในกลุม่พ่ีน้องเทียบกบักลุม่ท่ีไม่มีความสมัพนัธ์ทาง

สายเลือด  พบดงัตารางท่ี 1 

 

ตารางที่ 1 - แสดงจํานวนคู่ ท่ีมี exclusion locus ตา่งๆ กนั ในกลุม่ท่ีเป็นพ่ีน้องและกลุม่ท่ีไม่มีความสมัพนัธ์ทางสายเลือด 

No. of exclusion 

locus 

Sibling Non-relative 

No. of sample pair No. of sample pair 

0 36 0 

1 35 2 

2 23 17 

3 4 25 

4 2 18 

5 0 20 

6 0 14 

7 0 4 

Total 100 100 
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เม่ือวิเคราะห์คะแนนของอลัลีลร่วมของคูต่วัอยา่งในกลุม่พ่ีน้องเทียบกบักลุม่ท่ีไมมี่ความสมัพนัธ์ทางสายเลือด  

พบดงัตารางท่ี 2 

 

 

ตารางที่ 2 - แสดงจํานวนคู ่ท่ีมี allele sharing score ตา่งๆ กนั ในกลุม่ท่ีเป็นพ่ีน้องและกลุม่ท่ีไมมี่

ความสมัพนัธ์ทางสายเลือด 

Allele sharing score 
Sibling Non-relative 

No. of sample pair No. of sample pair 

4 0 4 

5 0 2 

6 0 13 

7 0 10 

8 2 9 

9 5 11 

10 12 13 

11 18 20 

12 22 13 

13 16 2 

14 12 2 

15 4 1 

16 4 0 

17 2 0 

18 1 0 

19 1 0 

20 1 0 

21 1 0 

Total 100 100 
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เม่ือวิเคราะห์จํานวนอลัลีลร่วมของคูต่วัอยา่งในกลุม่พ่ีน้องเทียบกบักลุม่ท่ีไมมี่ความสมัพนัธ์ทางสายเลือด  พบ

ดงัตารางท่ี 3 

 

 

ตารางที่ 3 - แสดงจํานวนคู่ ท่ีมีจํานวนอลัลีลร่วมตา่งๆ กนั ในกลุม่ท่ีเป็นพ่ีน้องและกลุม่ท่ีไม่มีความสมัพนัธ์ทางสายเลือด 

No. of shared allele 
Sibling Non-relative 

No. of sample pair No. of sample pair 
3 0 3 

4 0 9 

5 0 16 

6 0 11 

7 1 24 

8 2 20 

9 5 12 

10 15 2 

11 18 1 

12 21 2 

13 21 0 

14 11 0 

15 3 0 

16 3 0 

Total 100 100 

 

 

เม่ือวิเคราะห์คา่อตัราสว่นความน่าจะเป็น ในรูปแบบของ log scale  ของคูต่วัอยา่งในกลุม่พ่ีน้องเทียบกบักลุม่

ท่ีไมมี่ความสมัพนัธ์ทางสายเลือด โดยกําหนดคา่  = 0 และ 0.02  พบดงัตารางท่ี 4 
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ตารางที่ 4 - แสดงจํานวนคู ่ท่ีมีคา่ log  ของอตัราสว่นความน่าจะเป็น ตา่งๆ กนั ในกลุม่ท่ีเป็นพ่ีน้องและกลุม่ท่ี

ไมมี่ความสมัพนัธ์ทางสายเลือด 

 

 

Likelihood ratio (log scale) 

Sibling Non-relative 

No. of sample pair No. of sample pair 

 = 0  = 0.02  = 0  = 0.02 

-4.99 - -4.00 0 0 5 4 

-3.99 - -3.00 0 0 18 20 

-2.99 - -2.00 0 0 22 22 

-1.99 - -1.00 1 2 38 41 

-0.99 - 0.00 3 4 14 10 

0.01 - 1.00 11 15 3 2 

1.01 - 2.00 21 27 0 1 

2.01 - 3.00 23 19 0 0 

3.01 - 4.00 17 15 0 0 

4.01 - 5.00 12 10 0 0 

5.01 - 6.00 5 6 0 0 

6.00 - 7.00 6 2 0 0 

7.00 - 8.00 1 0 0 0 

Total 100 100 100 100 

 

 

 

 

เม่ือวิเคราะห์คา่ดชันีความสมัพนัธ์เครือญาต ิในรูปแบบของ log scale  ของคูต่วัอยา่งในกลุม่พ่ีน้องเทียบกบั

กลุม่ท่ีไมมี่ความสมัพนัธ์ทางสายเลือด โดยกําหนดคา่  = 0 และ 0.02  พบดงัตารางท่ี 5  
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ตารางที่ 5 - แสดงจํานวนคู ่ท่ีมีคา่ log  ของดชันีความสมัพนัธ์เครือญาต ิตา่งๆ กนั ในกลุม่ท่ีเป็นพ่ีน้องและ

กลุม่ท่ีไมมี่ความสมัพนัธ์ทางสายเลือด 

Relative index (log scale) 

Sibling Non-relative 

No. of sample pair No. of sample pair 

 = 0  = 0.02  = 0  = 0.02 

-3.99--3.00 0 0 13 13 

-2.99--2.00 0 0 18 20 

-1.99--1.00 0 1 28 28 

-0.99-0.00 3 4 27 31 

0.01-1.00 8 12 11 7 

1.01-2.00 24 28 3 1 

2.01-3.00 29 31 0 0 

3.01-4.00 18 17 0 0 

4.01-5.00 12 7 0 0 

5.01-6.00 6 0 0 0 

Total 100 100 100 100 

 

อภปิราย   
 จากการวิจัยครัง้นีแ้สดงให้เห็นว่าการตรวจดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลท์ 10 ตําแหน่ง อาจสามารถ

นํามาใช้พิสจูน์ความสมัพนัธ์แบบพ่ีน้องได้ โดยใช้ตวัชีว้ดัต่างๆ กนั  อย่างไรก็ตามตวัชีว้ดัแต่ละตวัจะสามารถ

บง่บอกความเป็นพ่ีน้องได้ดีไมเ่ท่ากนั  ดงันี ้ 

1)  การนบัตําแหน่งดีเอ็นเอท่ีไม่แสดงความสมัพนัธ์ (exclusion locus)  เป็น วิธีท่ีสะดวกท่ีสดุ พบว่า

จํานวน exclusion locus ของคู่พ่ีน้องจะน้อยกว่าคู่ท่ีไม่ใช่ญาติพ่ีน้องอย่างชดัเจน ในกลุ่มคู่ตวัอย่างท่ีเป็นพ่ี

น้องจะมีจํานวน exclusion locus อยู่ระหว่าง 0 - 4 ตําแหน่ง ในขณะท่ีคู่ตวัอย่างในกลุ่มท่ีไม่มีความสมัพนัธ์

ทางสายเลือดจะมีจํานวน exclusion locus อยู่ระหว่าง 1 - 7 ตําแหน่ง โดยสรุปแล้วหากการตรวจเปรียบเทียบ 

microsatellite DNA ทัง้ 10 ตําแหน่ง แล้ว ลกัษณะดีเอ็นเอของบคุคลทัง้สองไปด้วยกนัได้ทัง้ 10 ตําแหน่ง คือ  

จํานวน exclusion locus = 0 น่าเช่ือได้ว่าบคุคลทัง้สองเป็นพ่ีน้องกนัจริง  ทัง้นีจ้ะพบว่า ในจํานวน 100 คู่ท่ี

ไม่ใช่ญาติพ่ีน้อง จะไม่มีคู่ใดเลยท่ีจะแสดงความสมัพนัธ์ของลกัษณะดีเอ็นเอแบบญาติสายตรงครบทัง้ 10 

ตําแหน่ง  แต่พบ 36 ใน 100 คู่ของกลุ่มคู่ตัวอย่างพ่ีน้องท่ีแสดงคุณสมบัติอันนัน้ และถ้าพบว่าจํานวน 

exclusion locus มากกว่า 4 ก็อาจสรุปได้ว่าบคุลทัง้สองไม่น่าจะเป็นพ่ีน้องกนัจริง  นอกจากนัน้พบว่า หาก
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ยอมให้มีจํานวนตําแหน่งดีเอ็นเอท่ีไมแ่สดงความสมัพนัธ์ (exclusion locus) ได้ ไมเ่กิน 1 ตําแหน่ง จะพบ 2 ใน 

100 คู่ท่ีไม่ใช่ญาติพ่ีน้อง  และ 71 ใน100  คู่ของกลุ่มคู่ตวัอย่างพ่ีน้องท่ีแสดงคณุสมบตัิอนันี ้ ดเูหมือนว่า ค่า  

exclusion locus = 1 น่าจะเป็นเกณฑ์ตดัสินท่ีเหมาะสม เพราะ เม่ือใช้การทดสอบอนันีโ้ดยใช้เกณฑ์ดงักลา่ว 

จะทําให้มีค่าความไว 71 %, ค่าความจําเพาะ 98 %, ค่า predictive value positive = 97.3% และค่า 

predictive value negative = 77.2% 

2) คะแนนของอลัลีลร่วม (Allele sharing score) เป็นวิธียุง่ยากปานกลาง แตก่ลบัพบว่าไม่สามารถใช้

เป็นตวัชีว้ดั แยกคู่ในกลุ่มพ่ีน้องและกลุ่มไม่ใช่ญาติพ่ีน้องได้ดีเท่าไรนกั แม้ว่ากลุ่มพ่ีน้องจะมีแนวโน้มของค่า

คะแนนอลัลีลร่วมมากกว่ากลุม่ไม่ใช่ญาติพ่ีน้อง  แตจ่ะพบว่าในกลุม่คูต่วัอย่างท่ีเป็นพ่ีน้องมีคะแนนของอลัลีล

ร่วม ไมต่ํ่ากว่า 8 คะแนน ในขณะท่ีคูต่วัอย่างในกลุม่ท่ีไม่มีความสมัพนัธ์ทางสายเลือดมีคะแนนของอลัลีลร่วม 

ไม่เกิน 15 คะแนน หากตัง้เกณฑ์ชีว้ดัสําหรับการตรวจด้วยดชันีอนันี ้อาจตัง้ไว้ท่ีค่าไม่น้อยกว่า 15 เพ่ือระบุ

ความเป็นพ่ีน้อง จะพบว่าการทดสอบนี ้มีค่าความไว 14 %, ค่าความจําเพาะ 99 %, ค่า predictive value 

positive = 93.3% และคา่ predictive value negative = 53.5% 

3) จํานวนอลัลีลร่วม (number of shared allele) เป็นวิธีท่ีง่ายรองลงมาจากวิธีท่ี 1 (exclusion locus)  

แต่กลบัพบว่าดชันีตวันีดี้กว่าดชันีตวัท่ี 2 (คะแนนของอลัลีลร่วม) ชดัเจน  ในกลุ่มคู่ตวัอย่างท่ีเป็นพ่ีน้องจะมี

จํานวนอัลลีลร่วม ไม่ต่ํากว่า 7 อัลลีล  ในขณะท่ีคู่ตัวอย่างในกลุ่มท่ีไม่มีความสัมพันธ์ทางสายเลือดจะมี

จํานวนอลัลีลร่วมไม่เกิน 12 อลัลีล  หากกําหนดเกณฑ์การตดัสินไว้ท่ีค่าไม่น้อยกว่า 12 จะทําให้มีค่าความไว 

59 %, คา่ความจําเพาะ 98 %, คา่ predictive value positive = 96.7% และคา่ predictive value negative 

= 70.5% 

4) คา่อตัราส่วนความน่าจะเป็น (likelihood ratio) เป็นวิธีคอ่นข้างยุ่งยาก แตส่ามารถใช้เป็นตวัชีว้ดั 

แยกคู่ตวัอย่างในกลุ่มพ่ีน้องและกลุ่มไม่ใช่ญาติพ่ีน้องได้ดีมาก  ในกลุ่มพ่ีน้องมีแนวโน้มท่ีจะมีค่าอตัราส่วน

ความน่าจะเป็นสงูกวา่กลุม่ไมใ่ช่ญาตพ่ีิน้องอยา่งชดัเจน  

 ในกรณีท่ีกําหนดคา่  = 0.02 จะพบว่าในกลุ่มคูต่วัอย่างท่ีเป็นพ่ีน้องมีค่า log  ของคา่อตัราสว่น

ความน่าจะเป็นไมต่ํ่ากว่า -2 ในขณะท่ีคูต่วัอย่างในกลุม่ท่ีไม่มีความสมัพนัธ์ทางสายเลือดจะมีคา่ log  ของคา่

อตัราสว่นความน่าจะเป็นไมเ่กิน 2  และหากกําหนดเกณฑ์การตดัสนิไว้ท่ีคา่ log ของอตัราสว่นความน่าจะเป็น 

ไม่น้อยกว่า 1 จะพบว่าการทดสอบนีมี้ค่าความไว 79 %, ค่าความจําเพาะ 99 %, ค่า predictive value 

positive = 98.8% และคา่ predictive value negative = 82.5% 

กรณีท่ีกําหนดคา่  = 0 จะพบวา่ในกลุม่คูต่วัอยา่งท่ีเป็นพ่ีน้องมีคา่ log  ของคา่อตัราสว่นความน่าจะ

เป็นไม่ต่ํากว่า -2 ในขณะท่ีคู่ตวัอย่างในกลุ่มท่ีไม่มีความสมัพนัธ์ทางสายเลือดจะมีค่า log  ของค่าอตัราส่วน
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ความน่าจะเป็นไม่เกิน 1  และหากกําหนดเกณฑ์การตดัสินไว้ท่ีคา่ log ของอตัราส่วนความน่าจะเป็น ไม่น้อย

กว่า 1 จะพบว่าการทดสอบนีมี้คา่ความไว 85 %, คา่ความจําเพาะ 100 %, คา่ predictive value positive = 

100% และคา่ predictive value negative = 86.95% แตห่ากลดเกณฑ์การตดัสิน โดยเอาคา่ log ท่ีไม่น้อย

กว่า 0 จะพบว่าการทดสอบนีมี้คา่ความไว 96 %, ค่าความจําเพาะ 97 %, ค่า predictive value positive = 

97% และคา่ predictive value negative = 96% ถือวา่เป็นเกณฑ์ท่ีน่าสนใจ 

5) คา่ดชันีความสมัพนัธ์เครือญาต ิ(Relative index)  เป็นวิธีคอ่นข้างยุง่ยากเช่นกนั แตส่ามารถใช้เป็น

ตวัชีว้ดั แยกคู่ในกลุ่มพ่ีน้องและกลุ่มไม่ใช่ญาติพ่ีน้องได้ดีมากเช่นกัน ในกลุ่มพ่ีน้องมีแนวโน้มท่ีจะมีค่าดชันี

ความสมัพนัธ์เครือญาติสงูกว่ากลุม่ไม่ใช่ญาติพ่ีน้องอย่างชดัเจน  ในกรณีท่ีกําหนดคา่  = 0.02 จะพบว่าใน

กลุม่คูต่วัอย่างท่ีเป็นพ่ีน้องมีค่า log  ของค่าดชันีความสมัพนัธ์เครือญาติ ไม่ต่ํากว่า -2 ในขณะท่ีคู่ตวัอย่างใน

กลุ่มท่ีไม่มีความสมัพนัธ์ทางสายเลือดจะมีค่า log  ของค่าดชันีความสมัพนัธ์เครือญาติ ไม่เกิน 2  และหาก

กําหนดเกณฑ์การตดัสนิไว้ท่ีคา่ log ของคา่ดชันีความสมัพนัธ์เครือญาต ิไมน้่อยกวา่ 1 จะพบวา่การทดสอบนีมี้

คา่ความไว 83 %, คา่ความจําเพาะ 99 %, คา่ predictive value positive = 98.8% และคา่ predictive value 

negative = 85.3% 

ในกรณีท่ีกําหนดคา่  = 0 จะพบว่าในกลุม่คูต่วัอย่างท่ีเป็นพ่ีน้องมีคา่ log  ของคา่ดชันีความสมัพนัธ์

เครือญาต ิไมต่ํ่ากว่า -1  ในขณะท่ีคูต่วัอย่างในกลุม่ท่ีไม่มีความสมัพนัธ์ทางสายเลือดจะมีคา่ log  ของคา่ดชันี

ความสมัพนัธ์เครือญาต ิไมเ่กิน 2   และหากกําหนดเกณฑ์การตดัสนิไว้ท่ีคา่ log ของคา่ดชันีความสมัพนัธ์เครือ

ญาติ ไม่น้อยกว่า 1 จะพบว่าการทดสอบนีมี้ค่าความไว 89 %, คา่ความจําเพาะ 97 %, คา่ predictive value 

positive = 96.7% และคา่ predictive value negative = 89.8% 

ดงันัน้หากพิจารณาดชันีแตล่ะตวัแล้ว จะพบว่า คา่อตัราสว่นความน่าจะเป็น (Likelihood ratio) และ

ค่าดชันีความสมัพนัธ์เครือญาติ (relative index)  เป็นตวับ่งชีท่ี้ดีท่ีสดุ มีความใกล้เคียงกนัมาก และการ

กําหนดให้คา่  = 0  น่าจะเหมาะสมกว่า การใช้คา่  = 0.02 โดยเฉพาะอย่างยิ่งในกรณีของคา่อตัราสว่น

ความน่าจะเป็น  ดชันีท่ีดีรองลงมาได้แก่ จํานวนตําแหน่งดีเอ็นเอท่ีไม่แสดงความสมัพนัธ์ (exclusion locus)  

ตามด้วย จํานวนอลัลีลร่วม (number of shared allele) และคะแนนของอลัลีลร่วม (allele sharing score)  

ตามลําดบั  อย่างไรก็ตามในทางปฏิบตัิ หากต้องคํานึงถึงความยากในการหาค่าดชันีเหล่านัน้มาเป็นปัจจัย

พิจารณา อาจใช้ จํานวนตําแหน่งดีเอ็นเอท่ีไม่แสดงความสมัพนัธ์ (exclusion locus)  เป็นดชันีสําหรับการ

พิจารณาท่ีสะดวกท่ีสดุ 
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สรุป  
 ได้ทําการวิเคราะห์เปรียบเทียบลกัษณะดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลท์จากคู่ตวัอย่างในกลุ่มพ่ีน้องและ

กลุม่ท่ีไม่มีความสมัพนัธ์ทางเครือญาติของประชากรคนไทยในภาคเหนือ กลุม่ละ 100 คู่ โดยวิเคราะห์ทัง้หมด 

10 ตําแหน่ง คือ D3S1358, D5S818,  D8S1179, D10S2325, D13S317, D16S539, D19S253, TH01, 

TPOX และ vWA   ใช้ดชันี 5 แบบ ได้แก่ 

1) จํานวนตําแหน่งดีเอ็นเอท่ีไมแ่สดงความสมัพนัธ์ (exclusion locus)   
2) คะแนนของอลัลีลร่วม (allele sharing score)  
3) จํานวนอลัลีลร่วม (number of shared allele)  
4) คา่อตัราสว่นความน่าจะเป็น (likelihood ratio)  
5) คา่ดชันีความสมัพนัธ์เครือญาต ิ(relative index)   
พบว่าดชันีทัง้ 5 ชนิด สามารถใช้แยกแยะคู่ท่ีเป็นพ่ี-น้อง ออกจากคู่ท่ีไม่มีความสมัพนัธ์ทางสายเลือดได้ 

โดยมีข้อดีข้อเสียต่างๆ กนั  อย่างไรก็ตามพบว่า คณุภาพของดชันีตา่งๆ เรียงไปจากมากสู่น้อยได้ดงันี ้คา่ดชันี

คา่อตัราสว่นความน่าจะเป็น (likelihood ratio) ~ ความสมัพนัธ์เครือญาติ (relative index) > จํานวนตําแหน่ง

ดีเอ็นเอท่ีไมแ่สดงความสมัพนัธ์ > จํานวนอลัลีลร่วม > คะแนนของอลัลีลร่วม 
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