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บทคดัย่อ 
รายงานนี้เป็นการศกึษาค่าทางสถิตขิองความสมัพนัธแ์บบพี่ -น้องร่วมบดิาและมารดาเดยีวกนั (full-

sibling) จากการตรวจดเีอน็เอล าดบัซ ้าบนออโตโซมจ านวน 15 ต าแหน่ง โดยค านวณค่า likelihood ratio (LR) 
ในกลุ่มตวัอย่าง 2 กลุ่ม ได้แก่ กลุ่มที่มคีวามสมัพนัธ์กนั (n=226 คู่) และกลุ่มที่ไม่มคีวามสมัพนัธ์กนัซึง่ม ี2 
รูปแบบ ไดแ้ก่ กลุ่มทีจ่บัคู่แบบสลบั (n=145 คู่) และกลุ่มทีจ่บัคู่แบบสุ่ม (n=200 คู่) พบว่าการกระจายของค่า 
combined likelihood ratio (CLR) ม ี3 ช่วง ไดแ้ก่ (1) ช่วงทีส่ามารถยนืยนัไดว้่าบุคคลทัง้สองมคีวามสมัพนัธ์
กนัจรงิ มคี่ามากกว่า 49.6034 (2) ช่วงที่ไม่สามารถสรุปความสมัพนัธไ์ด้ มคี่าระหว่าง 0.0011 ถึง 49.6034 
และ (3) ช่วงทีส่ามารถยนืยนัไดว้่าบุคคลทัง้สองไม่มคีวามสมัพนัธก์นั มคี่าน้อยกว่า 0.0011 สรุปงานวจิยันี้มี
การน าเสนอช่วงของค่า CLR ทีส่ามารถใชใ้นการระบุความสมัพนัธข์องพี่-น้องร่วมบดิาและมารดาเดยีวกนัได ้
อนัจะเป็นประโยชน์ต่อการตรวจวเิคราะห์ดา้นนิตพินัธุศาสตรใ์นการพสิจูน์ความสมัพนัธข์องการเป็นพี่ -น้อง
ร่วมบดิาและมารดาเดยีวกนั 
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Abstract 

The current report determined full-sibling relationship based upon 15 autosomal STR loci in 
Thai individuals using statistic values of likelihood ratio (LR). There are two groups of the samples 
studied. The first group is true full sibling (related group) (n=226 related pairs) and the second group 
is unrelated group including shuffled pair group (n=145 pairs) and random pair group (n=200 pairs). 
The results demonstrated three ranges of combined likelihood ratio (CLR) values including (1) true 
relationship group: CLR is greater than 49.6034, (2) uninterpretable group: CLR is between 0.0011 - 
49.6034 and (3) non-related group: CLR is less than 0.0011. For summary, this study proposed CLR 
ranges for determination of full-sibling relationship that is useful for DNA investigation in forensic 
genetics.  
 

Keywords: full-sibling; DNA; forensic genetics 
 
1. ค าน า 

ปัจจุบันมีการประยุกต์ใช้ข้อมูลทางวิทยา 
ศาสตรใ์นกระบวนการยุตธิรรม และเป็นทีย่อมรบัทัง้
ในระดับชาติและนานาชาติ การน าเทคโนยีลาย
พมิพด์เีอน็เอมาประยุกตใ์ชใ้นการตรวจพสิจูน์บุคคล 
พิสูจน์ความสมัพนัธ์ทางสายเลือด และการยืนยนั
ผู้กระท าผิดในคดีอาชญากรรมต่าง ๆ ซึ่งมีความ
จ า เ ป็นและได้รับความนิยมเ ป็นที่ยอมรับใน
กระบวนการยุตธิรรม (อจัฉรา, 2554) การตรวจลาย
พิมพ์ดีเอ็นเอในปัจจุบันนี้นิยมใช้เครื่องหมาย
พันธุกรรมบริเวณดีเอ็นเอล าดับซ ้า หรือ short 
tandem repeat (STR) ในการตรวจวิเคราะห์ ซึ่ง
ขอ้ดขีองการใชต้ าแหน่ง STR ไดแ้ก่ สามารถน าไป
ปฏบิตัใินหอ้งปฏบิตักิารไดง้่าย ใชไ้ดก้บัดเีอน็เอทีม่ี
ปรมิาณน้อย พบบ่อยในจโีนม สามารถเพิม่ปรมิาณ
ไดด้ว้ยวธิ ีPCR (polymerase chain reaction) และ 
มีความหลากหลายของจโีนไทป์มาก เป็นต้น การ
ตรวจเอกลักษณ์บุคคลด้วยการใช้เครื่องหมาย
พันธุกรรมประเภท STR ให้ผลการตรวจสอบที่มี
ความแม่นย าสูง ปัจจุบนัดีเอ็นเอเป้าหมายที่ใช้ใน

กระบวนการวเิคราะห ์นิยมตรวจทีต่ าแหน่งดเีอน็เอ
ล าดับซ ้ าบนออโทโซม ( autosomal STR) หรือ       
ดีเอ็นเอล าดบัซ ้าบนโครโมโซมเอกซ์และวาย (X-
STR และ Y-STR) การวิเคราะห์ลายพิมพ์ดีเอน็เอ 
ในการตรวจสอบความสมัพนัธข์องแต่ละบุคคลจะใช้
ค่าทางสถิติที่มีความจ าเพาะ เช่น ค่า likelihood 
ratio (LR) ซึ่งเป็นค่าสถิติที่ใช้ทดสอบเพื่อเปรียบ 
เทยีบค่าความน่าจะเป็นหรอืโอกาสทีข่อ้มลูทีไ่ดจ้ะมี
ความเหมอืนกนัของสองขอ้มลู ซึง่เป็นอตัราของสอง
ความน่าจะเป็นของเหตุการณ์ที่เหมอืนกนัภายใต้
สมมติฐานที่ต่างกัน (Butler, 2005) ซึ่งพบว่าการ
ค านวณค่า LR นอกจากจะสามารถใช้ในการ
ประเมินความน่าเชื่อถือของหลกัฐานว่าบุคคลทัง้
สองมีความเป็นพี่น้องกันจริงหรือไม่ ยังสามารถ
ประเมนิประสทิธภิาพของค่า LR จากกลุ่มตวัอย่าง
จ านวนมาก ค่า LR สามารถประเมนิจากกลุ่มคนทีม่ี
ความสมัพนัธแ์บบพี-่น้องร่วมบดิามารดาเดยีวกนัที่
มกีารถ่ายทอดจากพ่อและแม่มาอย่างละครึง่ ในการ
ตรวจสอบต าแหน่งดีเอ็นเอล าดบัซ ้าบนออโทโซม 
ในความสมัพนัธ์ดงักล่าวมีโอกาสใช้อลัลีลร่วมกัน
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อย่างน้อย 1 อลัลลี หรอืไม่มกีารใชอ้ลัลลีร่วมกนัเลย 
(Qualitype, 2012) กบักลุ่มที่ไม่มคีวามสมัพนัธ์กนั 
โดยพบว่าค่า LR สามารถแยกความแตกต่างของทัง้
สองกลุ่มนี้ได้ค่อนข้างสูง (Buckleton et al., 2004)  
และเมื่อความสมัพนัธ์เริ่มห่างไกลกนัออกไป การ
ตดัสนิดว้ยการใชค้่า LR ยิง่เป็นไปไดย้ากมากยิง่ขึน้ 
(Buckleton et al., 2004 ; Allen et al., 2007) จาก
การศึกษาความสมัพนัธ์แบบพี่-น้องร่วมบิดาและ
มารดาเดยีวกนัในต่างประเทศ โดยใชต้วัอย่าง 50 คู่ 
พบว่ากระจายตัวของค่า LR ในกลุ่มที่มีความ 
สมัพนัธ์กนัมคี่าระหว่าง 4.6 ถึง 1 x 109 และกลุ่มที่
ไม่มคีวามสมัพนัธก์นัพบค่า LR ระหว่าง 4.5 x 10-8 
ถึง 0.12  ซึ่งเมื่อสร้างกราฟการกระจายตวัของค่า 
LR พบว่าไม่มสี่วนซ้อนทบักนั (Reid et al., 2004) 
ซึง่ขดัแยง้กบัผลของกราฟการกระจายตวัของ John 
Buckleton มีการแสดงส่วนที่ซ้อนทับกันอย่ าง
ชดัเจน (Buckleton et al., 2004) 

งานวิจัยนี้ได้ศึกษาการกระจายตัวของค่า 
LR ระหว่างกลุ่มตัวอย่างที่มีความสมัพนัธ์แบบพี่-
น้องร่วมบิดา-มารดาเดียวกนักบักลุ่มที่ไม่มีความ 
สมัพนัธ์กนัในกลุ่มตวัอย่างคนไทย โดยจุดประสงค์
หลกัของการศกึษามุ่งเน้นการค านวณค่า likelihood 
ratio (LR) และค่า combined likelihood ratio (CLR) 
จากผลการตรวจดเีอน็เอดว้ยเครื่องหมายพนัธุกรรม
ดีเอ็นเอล าดับซ ้า 15 ต าแหน่ง ได้แก่ D8S1179, 
D21S11,  D7S820, CSF1P0, D3S1358, THO1, 
D13S317, D16S539, D2S1338, D19S433, vWA, 
TPOX, D18S51, D5S818 และ FGA 
  

2. อปุกรณ์และวิธีการ 
2.1 กลุ่มตวัอย่าง 

การศึกษานี้ เก็บข้อมูลจากการตรวจ
วิเคราะห์ลายพิมพ์ดี เอ็นจากฐานข้อมูลห้อง 
ปฏิบัติการมนุษย์พันธุศาสตร์ คณะแพทยศาสตร์
โรงพยาบาลรามาธบิด ีมหาวทิยาลยัมหดิล ระหว่าง

ปี พ.ศ. 2554 ถึง 2558 โดยเก็บข้อมูลส่วนที่เป็น 
allelic profile จาก autosomal STR 15 ต าแหน่ง 
ของทัง้สองบุคคลที่มีความสมัพนัธ์กนัแบบพี่-น้อง
ร่วมบดิาและมารดาเดยีวกนั ซึ่งการตรวจวเิคราะห์
ลายพิมพ์ดีเอ็นใช้ชุดน ้ายาส าเร็จรูป AmpFℓSTR® 
Identifiler® Plus PCR Amplification Kit (Life 
Technologies, USA)  แบ่งเกบ็ขอ้มลู 2 กลุ่ม ไดแ้ก่ 
กลุ่มทีม่คีวามสมัพนัธก์นั (related) 226 คู่ และกลุ่ม
ทีไ่ม่มคีวามสมัพนัธก์นั (unrelated) โดยแบ่งเป็น 2 
กลุ่มตวัอย่าง คอื กลุ่มการจบัคู่สลบั (shuffled pair) 
คอืกลุ่มที่สลบักนัภายในกลุ่มที่มภีาคเดยีวกนั 145 
คู่ และ กลุ่มการจบัคู่สุ่ม (random pair) คือ กลุ่มที่
เกิดจากการสุ่มโดยการจับฉลากขึ้นมา 2 บุคคล 
จากฐานข้อมูล โดยไม่ค านึงว่าจะมาจากภาค
เดยีวกนัหรอืไม่ 200 คู่ จากตวัอย่างทัง้หมด 6 ภาค 
ได้แก่ ภาคเหนือ ภาคกลาง ภาคตะวนัออกเฉียง 
เหนือ ภาคตะวันออก ภาคตะวันตก และภาคใต้ 
(ตารางที ่1) 
 
ตารางท่ี 1 จ านวนตัวอย่างของกลุ่มที่มีความ 

สัมพันธ์กันและกลุ่มที่ไม่มีความ 
สัมพันธ์กัน ซึ่งเป็นกลุ่มการจับคู่
สลบั โดยแบ่งเป็น 6 ภาค (หน่วย : คู่) 

 

ภมูภิาค 
กลุ่มทีม่คีวาม 
สมัพนัธก์นั 

กลุ่มการ
จบัคูส่ลบั 

ภาคเหนือ 1 0 
ภาคกลาง 64 48 
ภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ 24 19 
ภาคตะวนัออก 78 46 
ภาคตะวนัตก 50 27 
ภาคใต ้ 9 5 

รวม 226 145 
 

2.2 การค านวณค่าทางสถิติ 
รายงานนี้ไดศ้กึษาความสมัพนัธแ์บบพี-่ 
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น้องร่วมบดิาและมารดาเดยีวกนัทางสถิต ิจากการ
ใช้อตัราส่วนของความน่าจะเป็น (likelihood ratio, 
LR) และค่า CLR โดยค านวณจากสูตรค านวณค่า
ทางสถิติที่มคีวามแตกต่างกนัในแต่ละกลุ่ม โดยใช้
สูตรของ Evett และ Weir (Ayres, 2000) หรือการ
ค านวณด้วยโปรแกรมที่พัฒนาจากสูตรเดียวกัน 
ได้แก่  โปรแกรม Investigator® IDproof version 
2. 2. 5 ( QIAGEN, Germany) แ ล ะ โ ป ร แ ก ร ม 
RapidDNA analysis (Pondpol, Thailand) ซึ่ ง
ก าหนดค่า fixation index (Fst หรอื Theta, θ) ซึ่งมี
ค่าได ้0-1 และค่าความถี่อลัลลี (Pi ) จากฐานขอ้มลู
ความถี่อลัลลีของประชากรไทยจากทุกภูมภิาคของ
ประเทศ รวมจ านวนประชากร 929 คน (Shotivara-

non et al., 2009) น าค่า Log ของค่า CLR ของกลุ่ม
ที่มีความ สมัพนัธ์กนัและกลุ่มที่ไม่มคีวามสมัพนัธ์
กนัทัง้ 2 กลุ่ม และจ านวนตวัอย่างมาสรา้งกราฟโดย
เรยีงจากน้อยไปมาก จากนัน้น าค่า CLR สรา้งกราฟ
แสดงความสมัพนัธข์องแต่ละกลุ่มตวัอย่าง โดยแกน 
Y เป็นค่าความน่าจะเป็น (probability density) และ
แกน X เป็นค่า Log ของค่า CLR และค านวณค่า
ทางสถิติพื้นฐาน ได้แก่ ค่าเฉลี่ย ส่วนเบี่ยงเบน
มาตรฐาน ค่าต ่าสุด-สูงสุด ค่าความแปรปรวน และ
ค่ามธัยฐาน เป็นต้น (ตารางที่ 2) เพื่อก าหนดช่วง
ส าหรบัการระบุความสมัพนัธ์ทางสายเลอืดของทัง้
สามกลุ่มความสมัพนัธ ์

 
ตารางท่ี 2 ข้อมูลทางสถิติของกลุ่มที่มีความสมัพนัธ์กนัและกลุ่มที่ไม่มีความสมัพนัธ์กนั [N : จ านวน

ตวัอย่าง (คู่)] 
 

กลุ่มความสมัพนัธ ์ N (คู่) ค่าเฉลีย่ สว่นเบีย่งเบน
มาตรฐาน 

ค่า CLR* 
ต ่าสดุ ค่า CLR สงูสดุ มธัยฐาน 

มคีวามสมัพนัธก์นั 226 3.2859 x 1011 3.8036 x 1012 0.0011 5.3352 x 1013 4,736.7657 
ไม่มคีวามสมัพนัธก์นั 

- การจบัคู่สลบั 145 0.3952 4.1203 1.4261 x 10-7 49.6034 0.0004 
- การจบัคู่สุม่ 200 0.0796 0.5694 9.9456 x 10-8 7.7140 0.0005 

CLR* = combined likelihood ratio 
 
3. ผลการวิจยัและวิจารณ์ 

การค านวณค่าทางสถิติส าหรับการระบุ
ความสัมพันธ์แบบพี่ -น้องร่วมบิดาและมารดา
เดยีวกนั ผลของจโีนไทป์ทีไ่ดจ้ากการตรวจดเีอน็เอ
ล าดับซ ้าบนออโตโซมจ านวน 15 ต าแหน่ง ของ
ตวัอย่างคนไทยใน 6 ภูมภิาค สามารถสรุปผลเป็น
ค่าทางสถติเิบือ้งต้นไดต้ามขอ้มูลทางสถติขิองกลุ่ม
ทีม่คีวามสมัพนัธก์นัและกลุ่มทีไ่ม่มคีวามสมัพนัธก์นั 
(ตารางที ่2) และเมื่อน าแต่ละกลุ่มความสมัพนัธม์า
จดัสร้างกราฟ (รูปที่ 1) โดยการเรียงค่า LR จาก
น้อยไปมาก พบว่าการค านวณค่า CLR ของกลุ่มทีม่ี
ความสมัพนัธ์กันและกลุ่มที่ไม่มีความสมัพนัธ์กนั 

ทัง้การจับคู่แบบสลับและการจับคู่แบบสุ่ม มีการ
กระจายตวัต่างกนั และในกลุ่มที่ไม่มคีวามสมัพนัธ์
กนัทัง้ 2 กลุ่ม มีการกระจายตัวและการเพิ่มขึ้นที่
คลา้ยคลงึกนั 

การเปรียบเทียบค่าทางสถิติของกลุ่มที่มี
ความสัมพันธ์กันแบบพี่ -น้องร่วมร่วมบิดาและ
มารดาเดยีวกนั และกลุ่มทีไ่ม่มคีวามสมัพนัธก์นัทัง้ 
2 กลุ่ม ไดแ้ก่ กลุ่มทีม่กีารจบัคู่สลบัและกลุ่มทีม่กีาร
จบัคู่สุ่ม พบว่าในกลุ่มทีม่คีวามสมัพนัธก์นั ช่วงของ
ค่า CLR ต ่าสดุ 0.0011 ถงึสงูสดุ 5.3352 x 1013 และ
ในกลุ่มที่ไม่มีความสมัพันธ์ทัง้แบบการจับคู่แบบ
สลบัและการจบัคู่แบบสุ่ม ช่วงของค่า CLR ต ่าสุด 
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1.4261 x 10-7 ถึงสูงสุด 49.6034 และช่วงของค่า 
CLR ต ่ าสุด 9.9456 x 10-8 ถึงสูงสุด 7.7140 ตาม 
ล าดบั (ตารางที ่2) เมื่อสรา้งกราฟแสดงการกระจาย
ตวัของค่า CLR เพื่อหาความสมัพนัธท์างสายเลอืด
ของทัง้ 2 กลุ่ม (รูปที่ 2) พบค่าการกระจายตวัของ
ค่า CLR ที่สามารถยนืยนัได้อย่างแน่นอนว่าบุคคล

นั ้นมีความสัมพันธ์กันเป็นพี่ -น้องร่วมบิดาและ
มารดาเดียวกันจริง จะต้องมีค่า CLR มากกว่า 
49.6034 (log CLR > 1.6955) โดยมีค่ามัธยฐาน
เป็น 4736.7657 และส่วนทีย่นืยนัไดว้่าบุคคลนัน้ไม่
มีความสัมพันธ์กันเลยจะมีค่ า  CLR น้อยกว่า 
0.0011 (log CLR < -2.9525) 

 

 
 

รปูท่ี 1 ค่า LR แสดงเป็นค่า Log ของ CLR ของกลุ่มทีม่คีวามสมัพนัธก์นัและกลุ่มทีไ่ม่มคีวามสมัพนัธ์กนั 
2 กลุ่ม ไดแ้ก่ กลุ่มการจบัคู่สลบั และกลุ่มการจบัคู่สุม่ โดยเรยีงจากน้อยไปมาก 

 
การกระจายตวัของค่า CLR ในความสมัพนัธ์

แบบพี-่น้องร่วมบดิาและมารดาเดยีวกนั แสดงช่วงที่
น่าสนใจ คอื ช่วงทีไ่ม่สามารถสรุปความสมัพนัธ์ได้ 
หรอื gray zone กล่าวคอื ค่าการกระจายตวัของค่า 
CLR ทีต่ ่าทีสุ่ดในกลุ่มทีม่คีวามสมัพนัธก์นัจะตดักบั
ค่าการกระจายตวัของค่า CLR ทีส่งูทีสุ่ดของกลุ่มที่
ไม่มคีวามสมัพนัธก์นัทัง้ในการจบัคู่สลบั และการจบั 
คู่สุ่ม มคี่าอยู่ระหว่าง 0.0011 (log CLR = -2.9525) 
ถึง 49.6034 (log CLR = 1.6955) ซึ่งเป็นช่วงที่ไม่
สามารถแปลความหมายได้ โดยจ านวนบุคคลที่มี

ความสมัพนัธ์กนัแต่อยู่ในช่วงที่ซ้อนทบักนัอยู่ ซึ่ง
จ ะต้องทดสอบด้วยวิธีอื่ น เพื่ อยืนยันผลของ
ความสมัพนัธ ์เช่น ตรวจ autosomal STR ต าแหน่ง
อื่น เพิ่ม  ตรวจ X-STR, Y-STR หรือดีเอ็นเอใน      
ไมโตคอนเดรยีเพิม่ 
 

4. สรปุ 
การศกึษาค่าทางสถิตสิ าหรบัระบุช่วงความ 

สมัพันธ์แบบพี่-น้องร่วมบิดาและมารดาเดียวกัน   
ในตวัอย่าง 226 คู่ เปรยีบเทยีบกบักลุ่มทีไ่ม่มคีวาม  
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รปูท่ี 2 การกระจายตวัของค่า CLR ในกลุ่มที่มคีวามสมัพนัธก์นัและกลุ่มทีไ่ม่มคีวามสมัพนัธก์นั 2 กลุ่ม 
ไดแ้ก่ กลุ่มการจบัคู่สลบั และกลุ่มการจบัคู่สุม่ 

 
สมัพันธ์กันทัง้การจับคู่แบบสลับ 145 คู่ และการ
จบัคู่แบบสุ่ม 200 คู่ เมื่อเปรยีบเทยีบกบัรายงานอื่น 
เช่น การศึกษาของ Reid และคณะ (2004) ได้
เปรียบเทียบการกระจายตวัของค่า CLR 50 คู่ ใน
ความสัมพันธ์แบบพี่ -น้องร่วมบิดาและมารดา
เดียวกัน และกลุ่มที่ไม่มีความสัมพันธ์กัน ซึ่งค่า 
CLR ในกลุ่มทีม่คีวามสมัพนัธก์นัอยู่ระหว่าง 4.6 ถงึ 
1 x 109 และกลุ่มที่ไม่มคีวามสมัพนัธ์กนัอยู่ระหว่าง 
4.5 x 10-8 ถึง 0.12 และไม่แสดงส่วนที่ซ้อนทบักนั
ของค่า LR ต่างกันกับการศึกษาของ Buckleton 
และคณะ (2004) ทีแ่สดงผลของการกระจายตวัของ
ค่า CLR ของความสมัพนัธแ์บบพี-่น้องร่วมบดิาและ
มารดาเดยีวกนั มสีว่นทีซ่อ้นทบักนั เช่นเดยีวกนักบั
งานวิจัยนี้ ในก ลุ่มพี่ - น้องร่วมบิดาและมารดา
เดยีวกนัที่แสดงใหเ้หน็ส่วนที่ซ้อนทบักนัของขอ้มูล 
และมีค่า CLR ที่มาจากกลุ่มที่มีความสมัพันธ์กนั
แบบพี-่น้องร่วมร่วมบดิาและมารดาเดียวกนัสงูกว่า
ก ลุ่มที่ ไม่มีความสัมพันธ์กัน  โดยในก ลุ่มที่มี

ความสมัพนัธก์นัค่า CLR มชี่วงอยู่ที ่5.3352 x 1013 
ถึง 0.0011 ส่วนในกลุ่มทีไ่ม่มคีวามสมัพนัธก์นัจะมี
ช่วงอยู่ที่ 1.4261 x 10-7 ถึง 49.6034 ส าหรับกลุ่ม
การจับคู่แบบสุ่ม และ 9.9456 x 10-8 ถึง 7.7140  
ส าหรบักลุ่มการจบัคู่แบบสลบั โดยเมื่อพจิารณาค่า 
CLR ของทัง้สองพบว่าค่า CLR ของ Reid (2004) 
เ ป็นส่วนหนึ่ ง ในช่องของค่า  CLR ของผลการ
ทดสอบค่า CLR  

โดยจากงานวิจัยนี้ เมื่อดูถึงลักษณะการ
กระจายตัวของค่า  CLR ของทัง้  3 ก ลุ่ม ของ
ความสัมพันธ์แบบพี่ -น้องร่วมบิดาและมารดา
เดียวกนั มีลกัษณะคล้ายคลึงกนัโดยมกีารเพิม่ขึน้
ของ slope จากค่าต ่ าสุดไปค่าสูงสุดมีลักษณะ
คล้ายคลึงกันค่า  CLR ที่ น่ าสนใจมากที่สุดใน
งานวจิยั คอื ส่วนทีซ่อ้นทบักนัในกราฟการกระจาย
ตัวของค่า LR ของกลุ่มที่มีความสัมพันธ์กันและ
กลุ่มที่ไม่มีความสมัพันธ์กัน ซึ่งมีช่วงอยู่ระหว่าง 
0.0011 ถึง 49.6034 (มีค่าต่างกัน 45,000 เท่า) 
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แสดงส่วนที่ซ้อนทบักนัหรอื gray zone เป็นส่วนที่
ให้ข้อมูลที่เป็นประโยชน์ในการตัดสินช่วงของ
ความสัมพันธ์แบบพี่ -น้องร่วมบิดาและมารดา
เดยีวกนัได ้และเมื่อเปรยีบเทยีบกบัผลของค่า CLR 
ในคนไทยภาคเหนือ (ธานินทร์ และคณะ, 2551) 
โดยค่า CLR ของกลุ่มทีม่คีวามสมัพนัธก์นัอยู่ในชว่ง 
log -1.99 ถึง 8.00 และพบช่วงที่ไม่สามารถสรุป
ความสมัพนัธ์ได้อยู่ในช่วง log -1.99 ถึง 1.00 ซึ่ง
เมื่อเทยีบกบัผลของงานวจิยันี้ ค่า CLR ดงักล่าวมี
ลกัษณะที่คล้ายคลงึกนัหรอืเป็นส่วนหนึ่ง (subset) 
ของงานวิจัยนี้ เช่นเดียวกัน ซึ่งมีลักษณะผลที่
คล้ายคลึงกบังานวิจยัของ Yang และคณะ (2013) 
ซึ่งมีการตรวจสอบในกลุ่มผู้ที่มคีวามสมัพนัธ์แบบ
เครือญาติ โดยใช้ autosomal STR 13 และ 20 
ต าแหน่ง และผลที่ได้  คือ สามารถแยกความ
แตกต่างของความสมัพนัธ์ได้อย่างชดัเจน ส่วนที่
ซ้อนทบักนัหรอื gray zone จะต้องตรวจสอบ STR 
ต าแหน่งอื่นเพิม่เตมิต่อไป  

การศึกษาของ Chang En Pu และ Adrian 
Linacre ที่เปรียบเทียบความสัมพันธ์แบบ half-
sibling คือ ความสมัพนัธ์แบบพี่-น้องที่มีบิดาหรือ
มารดาเดยีวกนั พบค่าการกระจายตวัของค่า CLR 
โดยค่าต ่าสดุมคี่า 1.40 x 10-3 และค่าสงูสดุมคี่า 2.29 

x 105 ส าหรบักลุ่มที่ไม่มคีวามสมัพนัธก์นัพบส่วนที่
ซ้อนทบักนัของกราฟการกระจายตวัของ CLR อยู่
ในช่วง 0.03125 ถงึ 1,000 (Pu and Linacre, 2008) 
เมื่อเปรียบเทียบกบัความสมัพนัธ์แบบ full-sibling 
ของงานวจิยันี้จะมคี่าน้อยกว่าและมสี่วนที่ซ้อนทบั
กันของทัง้สองความสัมพันธ์ หากค านวณความ 
สมัพนัธข์องทัง้สองความสมัพนัธพ์รอ้มกนั มโีอกาส
ที่ค่าความสมัพนัธ์ CLR จะสามารถตกในกลุ่มของ
ความสมัพนัธแ์บบ half-sibling ได ้เมื่อเปรยีบเทยีบ
กับกลุ่มตัวอย่างที่มีการปรับค่า Fst เพื่อใช้ในการ
ค านวณค่า LR อยู่ที่ 0.01 (Thomson et al., 2001) 
พบค่าของความสมัพนัธ์มลีกัษณะที่น้อยลง กราฟ

เลื่อนไปทางซ้าย  แต่ยังพบส่วนที่ซ้อนทับกัน
เช่นเดยีวกนั 

งานวจิยันี้เป็นการน าเสนอ การสรุปค่าทาง
สถิติที่สามารถระบุความสมัพนัธ์แบบพี่ -น้องร่วม
บิดาและมารดาเดียวกัน ซึ่งประกอบด้วย 3 ช่วง 
ของความน่าจะเป็น LR (CLR) คอื (1) ช่วงทีม่คีวาม 
สมัพนัธก์นัจรงิ มคี่ามากกว่า 49.6034 (2) ช่วงทีไ่ม่
สามารถสรุปความสมัพนัธ์ได้ (ช่วง gray zone) มี
ค่าอยู่ระหว่าง 0.0011 ถึง 49.6034 และ (3) ช่วงที่
ไม่มีความสมัพันธ์กัน มีค่าน้อยกว่า 0.0011 โดย
รายงานการวจิยันี้แสดงใหเ้หน็ว่าสามารถแยกความ
แตกต่างของความสมัพนัธแ์บบพี่-น้องร่วมบดิาและ
มารดาเดยีวกนัได้ โดยการใช้ค่า CLR ซึ่งสามารถ
น ามาประยุกต์ใชใ้นการพสิูจน์ความสมัพนัธข์องพี่-
น้องร่วมบดิาและมารดาเดยีวกนั ตลอดจนการตรวจ
พสิูจน์ทางนิตพินัธุศาสตร์ทีเ่กี่ยวกบักลุ่มตวัอย่างที่
เป็นคนไทย 
  

5. กิตติกรรมประกาศ 
ขอขอบคุณ บุคคลากรสงักดัหอ้งปฏบิตักิาร

มนุษย์พันธุศาสตร์ ภาควิชาพยาธิวิทยา คณะ
แพทยศาสตร์โรงพยาบาลรามาธบิด ีมหาวทิยาลยั 
มหดิล และทุกท่านทีก่รุณาใหค้ าปรกึษา ให้ความรู ้
ตลอดจนให้ค าแนะน าในการเก็บข้อมูล ส าหรับ
ท างานวิจัยในครัง้นี้  ท าให้การท าวิจัยนี้สามารถ
ส าเรจ็ลุล่วงไปดว้ยด ี
 

6. รายการอ้างอิง 
ธานินทร์ ภู่พฒัน์, เลิศลกัขณา ภู่พฒัน์ และสุทศัน์ 

ศรีดวงแก้ว , 2551, การตรวจสอบดีเอ็นเอ    
ไมโครแซทเทลไลทเ์พื่อพสิจูน์ความเป็นพี่น้อง
ในคนไทยในภาคเหนือ , ว.สมาคมแพทย์
นิตเิวชแห่งประเทศไทย 2(2): 12-24. 

อจัฉรา บุญเลิศ, 2554, การวิเคราะห์ความเป็นพี่-
น้ อ ง จ า ก 15 loci STR (Short-Tandem-
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