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การทบทวนวรรณกรรมอย่างเป็นระบบเกี่ยวกับการประเมนิความสัมพันธ์แบบพี่น้องรว่มบิดามารดาในงานนิติ
วิทยาศาสตร์โดยใช้ Autosomal STR และ Likelihood Ratio 

A Systematic Review of Full-Sibling Relationship Assessment in Forensic Genetics Using 
Autosomal STR Markers and Likelihood Ratio Methods. 
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บทคัดย่อ 
 การศึกษานี้มีวัตถุประสงค์เพื่อทบทวนวรรณกรรมที่เกี่ยวข้องกับการใช้ค่า LR ในการประเมินความสัมพันธ์แบบ Full-siblings 
และอธิบายหลักการค านวณที่ใช้ในงานนิติพันธุศาสตร์ นอกจากนี้ยังน าเสนอการประยุกต์ใช้โปรแกรม Abetter LIMS ในการวิเคราะห์
ความสัมพันธ์ของบุคคลสองรายจากข้อมูล autosomal STR จ านวน 23 ต าแหน่ง โดยใช้การวิเคราะห์แบบ siblingship analysis และ 
complex kinship analysis  
 ผลการวิเคราะห์แบบ siblingship analysis ให้ค่า CLR เท่ากับ 9.79 × 10⁴ มีความน่าจะเป็นเท่ากับร้อยละ 68.90 เช่นเดียวกับ
การวิเคราะห์แบบ complex kinship analysis ให้ค่า CLR เท่ากัน ซึ่งสนับสนุนสมมติฐานการมีความสัมพันธ์ดังกล่าว นอกจากนี้ เมื่อ
ค านวณจากข้อมูล autosomal STR จ านวน 15 ต าแหน่ง ได้ค่า CLR เท่ากับ 381.2666 ซึ่งยังคงสนับสนุนความสัมพันธ์แบบ Full-
siblings 
ค าส าคัญ:  ความสัมพันธ์แบบพี่น้องร่วมบิดามารดา; Likelihood ratio; Autosomal STR; นิติพันธุศาสตร ์
 

Abstract 
 This study aims to review relevant literature on the use of LR in assessing full-sibling relationships and describe 
the calculation principles used in forensic genetics. Furthermore, it presents the application of Abetter LIMS software to 
analyze the relationship between two individuals from 23 autosomal STR loci using siblingship analysis and complex 
kinship analysis.  
 Siblingship analysis yielded a CLR of 9.79 × 10⁴  with a probability of 68.90%, similar to complex kinship analysis, 
supporting the hypothesis of full-sibling relationship. Additionally, calculations from 15 autosomal STR loci yielded a CLR 
of 381.2666, further supporting a full-sibling relationship. 
Keywords:  Full-sibling relationship; Likelihood ratio; Autosomal STR; Forensic genetics 
 
บทน า  
 การประเมินความสัมพันธ์ทางเครือญาติ  
โดยเฉพาะความสัมพันธ์แบบพี่น้องร่วมบิดามารดา มี
บทบาทส าคัญในกระบวนการยุติธรรมและการพิสูจน์
เอกลักษณ์บุคคลในหลายบริบท เช่น การตรวจสอบ

                                                       
1 นักศึกษาปริญญาเอกสาขานิติวิทยาศาสตร์และงานยุติธรรม คณะวิทยาศาสตร์ มหาวิทยาลัยศิลปากร 
2 อาจารย์ประจ าภาควิชาเคมี คณะวิทยาศาสตร์ มหาวิทยาลัยศิลปากร 

ความสัมพันธ์ทางครอบครัวในคดีความ การแบ่งมรดก 
การตรวจสอบความสัมพันธ์เพ่ือการอพยพย้ายถิ่นฐาน 
รวมถึงการระบุตัวบุคคลสูญหายหรือผู้เสียชีวิตจาก
เหตุการณ์ภัยพิบัติ การน าเทคโนโลยีลายพิมพ์ดีเอ็นเอ 
(DNA profiling) มาใช้ในการตรวจพิสูจน์เอกลักษณ์
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บุคคลจึงมีบทบาทส าคัญในงานด้านนิติพันธุศาสตร์ 
และได้รับการยอมรับอย่างแพร่หลายในกระบวนการ
ยุติธรรม1 
 ปัจจุบันการตรวจวิเคราะห์ DNA ในงานนิติ
วิทยาศาสตร์นิยมใช้เครื่องหมายพันธุกรรมชนิด short 
tandem repeats (STR) ซึ่งเป็นบริเวณของ DNA ที่มี
ล าดับเบสซ้ ากันหลายครั้งและมีความแปรผันสูงใน
ประชากร เครื่องหมายพันธุกรรมที่นิยมใช้ ได้แก่ 
autosomal STR, Y-chromosome STR แ ล ะ 
mitochondrial DNA ซึ่งสามารถน ามาใช้ในการตรวจ
พิสูจน์เอกลักษณ์บุคคลและการวิเคราะห์ความสัมพันธ์
ทางเครือญาติได้อย่างมีประสิทธิภาพ6 ในการประเมิน
ความสัมพันธ์ทางเครือญาติ โดยเฉพาะ ความสัมพันธ์
แบบพี่น้องร่วมบิดามารดา (Full-siblings) จาก DNA 
profile ของบุคคลตั้งแต่สองรายขึ้นไป จ าเป็นต้องใช้
การวิเคราะห์ทางสถิติประกอบ โดยค่าที่นิยมใช้คือ 
อัตราส่วนความน่าจะเป็น หรือ likelihood ratio (LR) 
เป็นค่าที่ ใช้ เปรียบเทียบความน่าจะเป็นที่มีการ
ตั้งสมมติฐาน โดยทั่วไปค่า LR ที่สูงขึ้นจะแสดงถึง
น้ าหนักของหลักฐานที่สนับสนุนสมมติฐานการมี
ความสัมพันธ์ทางเครือญาติในระดับที่มากขึ้น4 
 ในงานด้านนิติพันธุศาสตร์ ได้มีการพัฒนา
โปรแกรมคอมพิวเตอร์เพื่อช่วยในการค านวณค่า LR 
ส าหรับการประเมินความสัมพันธ์แบบ Full-siblings 
เช่ น  FamLink, DNA-View, KinBN, DNAStat และ 
PatCan ซึ่งช่วยเพิ่มความถูกต้องและลดความซับซ้อน
ของการค านวณทางสถิติ8 นอกจากนี้ การศึกษาหลาย
งานได้ประยุกต์ใช้การวิเคราะห์ STR ร่วมกับค่า LR เพื่อ
ระบุความสัมพันธ์ของบุคคลในกรณีศึกษาต่าง ๆ เช่น 
การระบุตัวบุคคลที่เสียชีวิตหรือสูญหายจากภัยพิบัติ 
รวมถึงการพิสูจน์ความสัมพันธ์ทางเครือญาติใน
ประชากร9 
 ส าหรับประเทศไทย ห้องปฏิบัติการของกลุ่ม
งานตรวจเลือดชีวเคมีละเขม่าดินปืน สถาบันนิติเวช
วิทยา โรงพยาบาลต ารวจ ได้น าระบบบริหารจัดการ

ข้อมูลในห้องปฏิบัติการ (Laboratory Information 
Management System; LIMS) มาใช้ ในการจัดการ
ฐานข้อมูล DNA และวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางเครือ
ญาติ โดยใช้โปรแกรม Abetter LIMS ซึ่งพัฒนาโดย
บริษัท Qualitype ประเทศเยอรมนี ภายในโปรแกรมมี
ซอฟต์แวร์ GenoProof® ท่ีสามารถใช้ในการวิเคราะห์
ความสัมพันธ์ทางเครือญาติหลายรูปแบบ รวมถึง
ความสัมพันธ์แบบพี่น้องร่วมบิดามารดา การวิเคราะห์
ดังกล่าวได้มีการค านวณแบบ siblingship analysis ซึ่ง
ใช้ในการประเมินประเภทของความสัมพันธ์ท่ีเป็นไปได้ 
และการวิเคราะห์แบบ complex kinship analysis ซึ่ง
อาศั ยการสร้ างแผนภาพเครือญาติ  (pedigree 
analysis) เพื่อทดสอบสมมติฐานความสัมพันธท์ี่ก าหนด
ไว ้
 การพิสูจน์ความสัมพันธ์แบบพี่น้องร่วมบิดา
มารดาจึงมีความส าคัญอย่างยิ่งในงานด้านนิติพันธุ
ศาสตร์ เนื่องจากเป็นความสัมพันธ์ที่พบได้บ่อยในคดีที่
ต้องการตรวจสอบความเกี่ยวข้องทางเครือญาติ อย่างไร
ก็ตาม การประเมินผลจ าเป็นต้องอาศัยการวิเคราะห์
ทางสถิติที่เหมาะสม โดยเฉพาะการใช้ค่า LR เพื่อให้การ
ตีความผลการตรวจมีความถูกต้องและเป็นท่ียอมรับใน
เชิงวิชาการและทางกฎหมาย3 ดังนั้น การศึกษาครั้งนี้
จึงมีวัตถุประสงค์เพื่อทบทวนวรรณกรรมที่เกี่ยวข้องกับ
การใช้ค่า LR ในการประเมินความสัมพันธ์แบบพี่น้อง
ร่วมบิดามารดา รวมทั้งอธิบายหลักการค านวณและ
แนวทางการวิเคราะห์ที่ใช้ในงานนิติพันธุศาสตร์ เพื่อ
เป็ นแหล่ งข้ อมู ลอ้ า งอิ งส าหรั บการประ เมิ น
ความสัมพันธ์ทางเครือญาติในงานตรวจพิสูจน์ทางนิติ
พันธุศาสตร ์
 
วิธีการศึกษา 
 รูปแบบงานวิจัย 
 การศึกษานี้เป็นการทบทวนวรรณกรรมอย่าง
เป็นระบบ (systematic review) โดยมีวัตถุประสงค์
เพื่อรวบรวม วิเคราะห์ และสังเคราะห์องค์ความรู้จาก
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งานวิจัยที่เกี่ยวข้องกับการใช้ค่า LR ในการประเมิน
ความสัมพันธ์แบบพี่น้องร่วมบิดามารดา จากการ
วิเคราะห์เครื่องหมายพันธุกรรมชนิด STR ในงานด้าน
นิติพันธุ ศาสตร์  การทบทวนวรรณกรรมครั้ งนี้
ด าเนินการตามแนวทางของ  PRISMA Statement 
(Preferred Reporting Items for Systematic 
Reviews and Meta-Analyses) เพื่อให้กระบวนการ
คัดเลือกและวิเคราะห์งานวิจัยเป็นไปอย่างมีระบบ 
โปร่งใส และสามารถตรวจสอบได5้ 
 การรวบรวมวรรณกรรม 
 การสืบค้นข้อมูลด าเนินการจากฐานข้อมูล
วิชาการระดับนานาชาติ ได้แก่  PubMed, Scopus, 
Web of Science และ Google Scholar โดยท าการ
ค้นหาบทความที่เกี่ยวข้องกับการประเมินความสัมพันธ์
ทางเครือญาติในงานนิติพันธุศาสตร์  
 เกณฑ์การคัดเลือกและเกณฑ์การคัดออก
บทความ 
 บทความที่น ามาพิจารณาในการศึกษานี้ต้องเป็น
งานวิจัยที่ เกี่ยวข้องกับการวิเคราะห์เครื่องหมาย
พันธุกรรมชนิด STR และการใช้ค่า LR ในการประเมิน
ความสัมพันธ์ทางเครือญาติ โดยเฉพาะความสัมพันธ์
แบบพี่น้องร่วมบิดามารดา บทความจะถูกคัดออกจาก
การศึกษา หากเป็น บทบรรณาธิการ บทความทบทวน
วรรณกรรมที่ไม่มีข้อมูลเชิงปริมาณ บทความที่ไม่มี
รายละเอียดเกี่ ยวกับวิธีการค านวณค่า LR และ 
บทความที่ไม่เกี่ยวข้องกับการวิเคราะห์ความสัมพันธ์
ทางเครือญาต ิ 
 กระบวนการคัดเลือกบทความ 
 กระบวนการคัดเลือกบทความด าเนินการตาม
แนวทางของ PRISMA โดยเริ่มจากการรวบรวมบทความ
ที่ได้จากการสืบค้นฐานข้อมูล จากนั้นจึงท าการคัด
กรองบทความซ้ าออก และพิจารณาความเกี่ยวข้องของ

บทความจากชื่อเรื่องและบทคัดย่อ บทความที่ผ่านการ
ประเมินท้ังหมดจะถูกน ามาวิเคราะห์และสังเคราะห์
ข้อมูลเพื่อน าไปใช้ในการสรุปผลการศึกษา แต่ละ
บทความได้มีการตั้งรหัสโดยใช้อักษรภาษาอังกฤษและ
ตัวเลขตามล าดับ เช่น A01 A02 เป็นต้น 
 จริยธรรมงานวิจัย 
 ผู้วิจัยได้ท าการพิทักษ์สิทธิ์ของกลุ่มตัวอย่างตาม 
Belmont Report โดยการแนะน าตัว ชี้แจงในการเข้า
ร่วมวิจัยให้กลุ่มตัวอย่างได้รับทราบถึงวัตถุประสงค์และ
ขั้นตอนการวิจัย พร้อมทั้งลงนามยินยอมและให้ความ
ร่วมมือในการรวบรวมข้อมูล ชี้แจงสิทธิ์ที่กลุ่มตัวอย่าง
สามารถเข้าร่วมการวิจัย หรือสามารถปฏิเสธที่จะไม่เข้า
ร่วมการวิจัยในครั้งนี้ได้ โดยไม่มีผลต่อการให้บริการ
ใดๆ ที่จะได้รับ ส าหรับข้อมูลที่ได้จากกการวิจัยครั้งนี้
จะไม่มีการเปิดเผยให้เกิดความเสียหายแก่กลุ่มตัวอย่าง 
การน าเสนอผลการวิจัยเป็นแบบภาพรวมและใช้
ประโยชน์ในการศึกษาเท่านั้น 
 
ผลการศึกษา 
 ลักษณะของงานวิจัยที่น ามาวิเคราะห ์
 งานวิจัยที่น ามาทบทวนมีช่วงปีที่ตีพิมพ์ระหว่าง
ปี 1996 ถึง 2025 โดยส่วนใหญ่มุ่งเน้นการประเมิน
ความสัมพันธ์แบบ Full-siblings ในงานนิติพันธุศาสตร์
โดยใช้เครื่องหมายพันธุกรรมชนิด STR ร่วมกับการ
ค านวณค่า (LR) เพื่อเปรียบเทียบสมมติฐานของ
ความสัมพันธ์ระหว่างบุคคล การศึกษาหลายงาน
รายงานว่ าการใช้  STR หลายต าแหน่ งช่ วยเพิ่ ม
ความสามารถในการแยกความแตกต่างระหว่างบุคคลที่
เป็นพี่น้องร่วมบิดามารดากับบุคคลที่ไม่มีความสัมพันธ์
ทางเครือญาติ1 รายละเอียดของงานวิจัยที่น ามา
วิเคราะห์ และผลการศึกษาที่ส าคัญ แสดงไว้ใน ตาราง
ที่ 1  
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ตารางที่ 1 สรุปค่าเกณฑ์ Likelihood Ratio (LR) ที่ใช้ในการประเมินความสัมพันธ์แบบพี่น้องร่วมบิดามารดา 
ล าดับ รหัสของ

งานวิจัย 
วิธีการวิเคราะห์ทางสถิติ ค่าเกณฑ์ LR ที่ก าหนด

ความสัมพันธ์ 
ผลการศึกษาที่ส าคัญ 

1 A01 Sibship Index (SI) โดยมีค่า 
coefficient (k) เข้ามาเกี่ยวข้อง 

SI > 100 แสดงสูตรการค านวณ LR ในการวิเคราะห์
ความสัมพันธ์แบบ Full-siblings 

2 A02 ค านวณ LR ความสัมพันธ์แบบพี่
น้องร่วมบิดามารดาเทียบกับ
บุคคลที่ไม่เกี่ยวข้อง 

LR > 100 เป็นพื้นฐานแนวคิดทางทฤษฎีในการค านวณ
ค่า LR  

3 A03 ค านวณ LR โดยมีตัวแปรคือค่า 
Coancestry coefficient (Fst) 
และ x-step mutation (Mx) 

LR > 1000 ปรับสูตร LR กรณีที่เกิดการ mutation 

4 A04 เปรียบเทียบวิธีค านวณแบบ LR 
กับ Identity-by-State (IBS) 

LR > 100 LR มีความสามารถในการจ าแนก
ความสัมพันธ์ได้ดีกว่า IBS 

5 A05 LR interpretation framework LR > 10,000 ค่า LR สูงสนับสนนุความสัมพันธ์ทางเครือ
ญาติอย่างมีนัยส าคัญ 

6 A06 LR-based kinship testing LR > 100 STR เป็นเครื่องหมายมาตรฐานในงานนิติ
พันธุศาสตร์ 

7 A07 Pedigree likelihood model LR > 1000 การใช้ pedigree model ช่วยเพิ่มความ
แม่นย าในการวิเคราะห์ 

8 A08 Trio sibling model LR > 1000 การเพิ่มข้อมูลญาติช่วยเพิ่มความน่าเชื่อถือ
ของผลวิเคราะห์ 

9 A09 Parental genotype 
reconstruction 

LR > 1000 การสร้าง genotype ของบิดามารดาช่วย
เพิ่มประสิทธิภาพการวิเคราะห์ 

10 A10 LR และ total number of 
shared allele (TNSA) 

LR ≥ 10⁴ Full-siblings มีค่า LR และ TNSA สูง 

11 A11 Combined likelihood ratio CLR > 49.6 ใช้ยืนยันความสัมพันธ์แบบพี่น้องใน
ประชากรไทย 

 

 จากการทบทวนวรรณกรรมจ านวน 11 
การศึ กษา  พบว่ าค่ า  LR ที่ ใ ช้ ในการประ เมิ น
ความสัมพันธ์แบบพี่น้องร่วมบิดามารดามีความ
แตกต่างกันตามจ านวนต าแหน่ง STR markers และ
วิธีการวิเคราะห์ทางสถิติที่ใช้ อย่างไรก็ตาม งานวิจัย
ส่วนใหญ่รายงานว่าค่า LR มากกว่า 100 สามารถใช้
เป็นหลักฐานสนับสนุนความสัมพันธ์ทางเครือญาติได้ 
ในขณะที่ค่า LR มากกว่า 1,000 หรือ 10,000 ถือเป็น
หลักฐานที่มีน้ าหนักสูงในการสนับสนุนสมมติฐานของ
ความสัมพันธ์แบบพี่น้องร่วมบิดามารดา3 นอกจากนี้ยัง
พบว่าการเพิ่มจ านวนต าแหน่ง STR loci ที่ใช้ในการ

วิเคราะห์สามารถเพิ่มความแม่นย าและความสามารถใน
การจ าแนกความสัมพันธ์ระหว่างบุคคลได้อย่างมี
นัยส าคัญ2 
 การเปรียบเทียบวิธีการทางสถิติที่ใช้ในการ
วิเคราะห์  
 จากการทบทวนวรรณกรรมจ านวน 15 งานวิจัย 
พบว่ามีการใช้วิธีการทางสถิติหลายรูปแบบในการ
ประเมินความสัมพันธ์แบบพี่น้องร่วมบิดามารดาในงาน
นิติพันธุศาสตร์ โดยแนวทางที่ใช้กันอย่างแพร่หลาย
ที่สุดคือการค านวณค่า LR วิธีการนี้ได้รับการยอมรับ
อย่างกว้างขวางในงานนิติพันธุศาสตร์  เนื่องจาก
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สามารถให้การตีความเชิงปริมาณของหลักฐานทาง
พันธุกรรมได้อย่างชัดเจน นอกจากวิธี LR แล้ว งานวิจัย
บางส่วนยังใช้แนวทางการเปรียบเทียบความเหมือนของ
แอลลีล เช่น วิธี IBS  
 งานวิจั ยหลายการศึกษาได้ เปรียบเทียบ
ประสิทธิภาพของวิธี LR กับวิธีการทางสถิติอื่น ๆ และ
พบว่าวิธี LR ให้ความแม่นย าสูงกว่าในการประเมิน
ความสัมพันธ์ทางเครือญาติ โดยเฉพาะเมื่อใช้ร่วมกับ
เครื่องหมายพันธุกรรมชนิด autosomal STR หลาย
ต าแหน่ง12 เนื่องจากวิธี LR สามารถรวมข้อมูลความถี่
แอลลีลของประชากรและแบบจ าลองทางพันธุกรรมเข้า
ไว้ในการค านวณ ท าให้สามารถประเมินความน่าจะเป็น
ของความสัมพันธ์ได้อย่างเหมาะสมมากกว่า ดังนั้น วิธี 
LR จึงถือเป็นแนวทางทางสถิติที่ได้รับการยอมรับอย่าง
กว้างขวางที่สุดในการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางเครือ
ญาติในงานนิติพันธุศาสตร3์ 
 การประยุกต์ใช้ในการวิเคราะห์ความสัมพันธ์
ทางเครือญาติในงานนิติพันธุศาสตร์ 
 การวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางเครือญาติด้วย
ข้อมูลพันธุกรรมมีบทบาทส าคัญในงานนิติพันธุศาสตร์ 
โดยเฉพาะในกรณีที่ไม่สามารถใช้การเปรียบเทียบข้อมูล
ดีเอ็นเอระหว่างบิดามารดาและบุตรโดยตรงได้ การ
ประเมินความสัมพันธ์ระหว่างบุคคลในลักษณะดังกล่าว
จึงต้องอาศัยการวิเคราะห์ข้อมูลพันธุกรรมร่วมกับ
แบบจ าลองทางสถิติ เพื่อประเมินความน่าจะเป็นของ
ความสัมพันธ์ทางเครือญาติที่เป็นไปได4้ 
 จากการทบทวนวรรณกรรมพบว่าการใช้
เครื่ องหมายพั นธุ กรรมชนิ ด  autosomal short 
tandem repeats (STR) ร่ วมกั บการค านวณค่ า 
likelihood ratio (LR) เป็นแนวทางที่ได้รับการยอมรับ
อย่างแพร่หลายในงานนิติพันธุศาสตร์ เนื่องจาก STR มี
ความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงและสามารถให้ค่า
พลังจ าแนกที่ดีในการระบุความสัมพันธ์ระหว่างบุคคล8 

วิธีการดังกล่าวเป็นแนวทางมาตรฐานในการประเมิน
หลักฐานทางพันธุกรรม โดยการเปรียบเทียบความ

น่าจะเป็นของข้อมูลภายใต้สมมติฐานความสัมพันธ์ที่
แตกต่างกัน เช่น สมมติฐานที่ว่าบุคคลสองคนเป็นพี่
น้องร่วมบิดามารดา และสมมติฐานที่ว่าบุคคลทั้งสองไม่
มีความสัมพันธ์ทางเครือญาติ 
 ในกรณีที่ไม่มีตัวอย่างดีเอ็นเอของบิดามารดา 
การวิเคราะห์ความสัมพันธ์แบบพี่น้องร่วมบิดามารดา
จึงเป็นวิธีที่มีความส าคัญในการสนับสนุนการพิสูจน์
ความสัมพันธ์ทางครอบครัว โดยการค านวณค่า LR จาก
ข้อมูล STR หลายต าแหน่งสามารถช่วยประเมินความ
น่ าจะเป็นของความสัมพันธ์ดั งกล่ าวได้อย่ างมี
ประสิทธิภาพ11 หลายการศึกษารายงานว่าการเพ่ิม
จ านวนต าแหน่ง STR ที่ใช้ในการวิเคราะห์สามารถเพิ่ม
ความแม่นย าของการประเมินความสัมพันธ์ และช่วย
เพิ่มค่าพลังจ าแนกในการแยกแยะระหว่างบุคคลที่มี
ความสัมพันธ์ทางเครือญาติกับบุคคลที่ไม่เกี่ยวข้องกัน 
 
สรุปและอภิปรายผล 
 การตีความค่ า Likelihood Ratio ในการ
วิเคราะห์ความสัมพันธ์แบบพี่น้อง 
 ค่า likelihood ratio (LR) เป็นเครื่องมือทาง
สถิติที่มีบทบาทส าคัญในการประเมินหลักฐานทาง
พันธุกรรมในงานนิติพันธุศาสตร์ โดยเฉพาะในการ
วิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางเครือญาติระหว่างบุคคล ค่า 
LR เป็นการเปรียบเทียบความน่าจะเป็นของข้อมูล
พันธุกรรมภายใต้สมมติฐานที่ แตกต่างกัน เช่น 
สมมติฐานที่ว่าบุคคลสองคนเป็นพี่น้องร่วมบิดามารดา 
(H1) กับสมมติฐานที่ว่าบุคคลทั้งสองไม่มีความสัมพันธ์
ทางเครือญาติ (H2)3 การตีความค่า LR จึงช่วยให้
สามารถประเมินความน่าจะเป็นของความสัมพันธ์ทาง
เครือญาติได้ในเชิงปริมาณ ซึ่งเป็นข้อได้เปรียบส าคัญ
เมื่อเปรียบเทียบกับวิธีการวิเคราะห์แบบเชิงคุณภาพ 
และถือเป็นแนวทางมาตรฐานในการตีความหลักฐาน 
DNA ในงานนิ ติ พั นธุ ศาสตร์ ตามแนวทางของ 
International Society for Forensic Genetics 
(ISFG)7
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สามารถให้การตีความเชิงปริมาณของหลักฐานทาง
พันธุกรรมได้อย่างชัดเจน นอกจากวิธี LR แล้ว งานวิจัย
บางส่วนยังใช้แนวทางการเปรียบเทียบความเหมือนของ
แอลลีล เช่น วิธี IBS  
 งานวิจั ยหลายการศึกษาได้ เปรี ยบเทียบ
ประสิทธิภาพของวิธี LR กับวิธีการทางสถิติอื่น ๆ และ
พบว่าวิธี LR ให้ความแม่นย าสูงกว่าในการประเมิน
ความสัมพันธ์ทางเครือญาติ โดยเฉพาะเมื่อใช้ร่วมกับ
เครื่องหมายพันธุกรรมชนิด autosomal STR หลาย
ต าแหน่ง12 เนื่องจากวิธี LR สามารถรวมข้อมูลความถี่
แอลลีลของประชากรและแบบจ าลองทางพันธุกรรมเข้า
ไว้ในการค านวณ ท าให้สามารถประเมินความน่าจะเป็น
ของความสัมพันธ์ได้อย่างเหมาะสมมากกว่า ดังนั้น วิธี 
LR จึงถือเป็นแนวทางทางสถิติที่ได้รับการยอมรับอย่าง
กว้างขวางที่สุดในการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางเครือ
ญาติในงานนิติพันธุศาสตร3์ 
 การประยุกต์ใช้ในการวิเคราะห์ความสัมพันธ์
ทางเครือญาติในงานนิติพันธุศาสตร์ 
 การวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางเครือญาติด้วย
ข้อมูลพันธุกรรมมีบทบาทส าคัญในงานนิติพันธุศาสตร์ 
โดยเฉพาะในกรณีที่ไม่สามารถใช้การเปรียบเทียบข้อมูล
ดีเอ็นเอระหว่างบิดามารดาและบุตรโดยตรงได้ การ
ประเมินความสัมพันธ์ระหว่างบุคคลในลักษณะดังกล่าว
จึงต้องอาศัยการวิเคราะห์ข้อมูลพันธุกรรมร่วมกับ
แบบจ าลองทางสถิติ เพื่อประเมินความน่าจะเป็นของ
ความสัมพันธ์ทางเครือญาติที่เป็นไปได4้ 
 จากการทบทวนวรรณกรรมพบว่าการใช้
เค ร่ื องหมายพันธุ กรรมชนิ ด  autosomal short 
tandem repeats (STR) ร่ วมกั บการค านวณค่ า 
likelihood ratio (LR) เป็นแนวทางที่ได้รับการยอมรับ
อย่างแพร่หลายในงานนิติพันธุศาสตร์ เนื่องจาก STR มี
ความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงและสามารถให้ค่า
พลังจ าแนกที่ดีในการระบุความสัมพันธ์ระหว่างบุคคล8 

วิธีการดังกล่าวเป็นแนวทางมาตรฐานในการประเมิน
หลักฐานทางพันธุกรรม โดยการเปรียบเทียบความ

น่าจะเป็นของข้อมูลภายใต้สมมติฐานความสัมพันธ์ที่
แตกต่างกัน เช่น สมมติฐานที่ว่าบุคคลสองคนเป็นพี่
น้องร่วมบิดามารดา และสมมติฐานที่ว่าบุคคลทั้งสองไม่
มีความสัมพันธ์ทางเครือญาติ 
 ในกรณีที่ไม่มีตัวอย่างดีเอ็นเอของบิดามารดา 
การวิเคราะห์ความสัมพันธ์แบบพี่น้องร่วมบิดามารดา
จึงเป็นวิธีที่มีความส าคัญในการสนับสนุนการพิสูจน์
ความสัมพันธ์ทางครอบครัว โดยการค านวณค่า LR จาก
ข้อมูล STR หลายต าแหน่งสามารถช่วยประเมินความ
น่ าจะเป็นของความสัมพันธ์ดั งกล่ าวได้อย่ างมี
ประสิทธิภาพ11 หลายการศึกษารายงานว่าการเพ่ิม
จ านวนต าแหน่ง STR ที่ใช้ในการวิเคราะห์สามารถเพิ่ม
ความแม่นย าของการประเมินความสัมพันธ์ และช่วย
เพิ่มค่าพลังจ าแนกในการแยกแยะระหว่างบุคคลที่มี
ความสัมพันธ์ทางเครือญาติกับบุคคลที่ไม่เกี่ยวข้องกัน 
 
สรุปและอภิปรายผล 
 การตีความค่ า Likelihood Ratio ในการ
วิเคราะห์ความสัมพันธ์แบบพี่น้อง 
 ค่า likelihood ratio (LR) เป็นเครื่องมือทาง
สถิติที่มีบทบาทส าคัญในการประเมินหลักฐานทาง
พันธุกรรมในงานนิติพันธุศาสตร์ โดยเฉพาะในการ
วิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางเครือญาติระหว่างบุคคล ค่า 
LR เป็นการเปรียบเทียบความน่าจะเป็นของข้อมูล
พันธุกรรมภายใต้สมมติฐานที่ แตกต่างกัน เช่น 
สมมติฐานที่ว่าบุคคลสองคนเป็นพี่น้องร่วมบิดามารดา 
(H1) กับสมมติฐานที่ว่าบุคคลทั้งสองไม่มีความสัมพันธ์
ทางเครือญาติ (H2)3 การตีความค่า LR จึงช่วยให้
สามารถประเมินความน่าจะเป็นของความสัมพันธ์ทาง
เครือญาติได้ในเชิงปริมาณ ซึ่งเป็นข้อได้เปรียบส าคัญ
เมื่อเปรียบเทียบกับวิธีการวิเคราะห์แบบเชิงคุณภาพ 
และถือเป็นแนวทางมาตรฐานในการตีความหลักฐาน 
DNA ในงานนิ ติ พั นธุ ศาสต ร์ ตามแนวทางของ 
International Society for Forensic Genetics 
(ISFG)7

ตารางที่ 2 การเปรียบเทียบสูตรการค านวณที่ใช้ค่า Likelihood Ratio (LR) ในการประเมินความสัมพันธ์แบบพี่น้องร่วม 
 บิดามารดา  

รหัสของ
งานวิจัย 

ความแตกต่างของตัวแปรหรือปัจจัยที่น ามาใช้ใน
สูตรค านวณ 

ความเหมาะสมในการใช้สูตรค านวณ 

B01 

เพิ่มตัวแปร coancestry coefficient (Fst) และ 
x-step mutation (Mx) ลงในสูตรค านวณ LR 
เพื่อพิจารณากรณีที่เกิดการกลายพันธุ์ของ STR 
loci 

เหมาะส าหรับกรณีที่พบ allele mismatch 
ระหว่างตัวอย่าง DNA ซึ่งอาจเกิดจากการกลาย
พันธุ์ (mutation) 

B02 
ใช้ค่า Identity by State (IBS) มาร่วม
เปรียบเทียบกับการค านวณค่า LR 

ค่า IBS สามารถใช้ช่วยจ าแนกระดับความสัมพนัธ์ 
ระหว่าง full-siblings, half-siblings และบุคคลที่
ไม่เกี่ยวข้อง (unrelated individuals) 

B03 
วิเคราะห์ค่า Combined Likelihood Ratio 
(CLR) โดยพิจารณาค่า ต่ าสุด สูงสุด ค่าเฉลี่ย 
ส่วนเบี่ยงเบนมาตรฐาน และคา่มัธยฐาน 

ช่วงของค่า CLR สามารถใชเ้ปน็เกณฑ์ในการ
ประเมินความสัมพันธ์แบบ full-siblings 

B04 เพิ่มค่า coefficients (k) ส าหรับการอธิบายความ
น่าจะเป็นของการแบ่งปันแอลลีลระหว่างพี่น้อง 

ค่า coefficients (k) ช่วยเพิ่ม ความแม่นย าในการ
ประเมินความสัมพันธ์แบบ full-siblings 

B05 

ใช้ข้อมูล allele frequencies จากบุคคลทีม่ี
ความสัมพันธ์ 3 คนในการค านวณ 

ใช ้Trio sibling model ซึ่งเหมาะส าหรับกรณีที่มี
บุคคลเปรียบเทยีบ 3 คน ได้แก ่S1 (reference 
sibling 1), S2 (reference sibling 2) และ S3 
(putative sibling) 

B06 ค่า total number of shared allele (TNSA) 
ช่วยค านวณความสัมพันธ์แบบ Full-siblings  

ค่า TNSA ช่วยบ่งบอกว่า LR value เท่าใด ที่มี
ความสัมพันธ์แบบ Full-siblings 

B07 
ใช้ข้อมูล Identity by Descent (IBD) genotype 
ในสูตรค านวณ LR 

ใช้แนวทาง Parental Genotype Reconstruction 
(PGR) ซึ่งสามารถจ าแนกรูปแบบความสัมพันธ์
ออกเป็น 9 รูปแบบของ pedigree pattern 

 
 ตารางที่  2 แสดงการเปรียบเทียบสูตรการ
ค านวณค่า likelihood ratio (LR) ที่ใช้ในการประเมิน
ความสัมพันธ์แบบพี่น้องร่วมบิดามารดาในงานวิจัยด้าน
นิติพันธุศาสตร์ โดยพบว่างานวิจัยแต่ละการศึกษามี
การปรับปรุงสูตรการค านวณโดยเพิ่มตัวแปรหรือปัจจัย
ทางพันธุศาสตร์ที่ แตกต่ างกัน เช่น  coancestry 
coefficient (Fst), mutation model, identity by 
state (IBS) และ identity by descent (IBD) เพื่อเพิ่ม
ความแม่นย าในการประเมินความสัมพันธ์ทางชีวภาพ12 

นอกจากนี้ ยังมีการพัฒนาแบบจ าลองทางสถิติอื่น ๆ 
เช่ น  trio sibling model และ  parental genotype 
reconstruction (PGR) ซึ่ ง ส า ม า ร ถ ช่ ว ย เ พิ่ ม
ประสิทธิภาพในการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ในกรณีที่มี
ข้อมูลของบุคคลมากกว่าสองคนหรือมีโครงสร้างเครือ
ญาติที่ซับซ้อน  
 ข้อดีของการใช้เครื่องหมายพันธุกรรมชนิด 
STR 
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 เครื่องหมายพันธุกรรมชนิด STR เป็นเครื่องมือ
หลักที่ใช้ในการวิเคราะห์ดีเอ็นเอในงานนิติพันธุศาสตร์ 
เนื่องจากมีลักษณะเป็นล าดับดีเอ็นเอที่มีการซ้ ากันใน
จ านวนครั้งที่แตกต่างกัน ท าให้เกิดความหลากหลาย
ของแอลลีลในประชากรสูง1 คุณสมบัติดังกล่าวท าให้ 
STR มีความเหมาะสมในการใช้ เป็นเคร่ืองหมาย
พันธุกรรมส าหรับการระบุเอกลักษณ์บุคคลและการ
วิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางเครือญาติ 
 จากการทบทวนวรรณกรรมพบว่าการใช้ STR 
หลายต าแหน่งร่วมกันสามารถเพิ่มค่าพลังจ าแนก ของ
การวิเคราะห์ได้อย่างมีประสิทธิภาพ โดยเฉพาะในกรณี
ของการวิเคราะห์ความสัมพันธ์แบบพี่น้องร่วมบิดา
มารดา ซึ่งอาจมีรูปแบบ genotype ที่คล้ายคลึงกัน
ระหว่างบุคคลที่ไม่มีความสัมพันธ์ทางเครือญาติ การ
เพิ่มจ านวนต าแหน่ง STR จึงช่วยเพิ่มความแม่นย าใน
การแยกแยะความสัมพันธ์ดังกล่าว8 
 นอกจากนี้ STR ยังสามารถตรวจวิเคราะห์ได้
ด้วยเทคนิค polymerase chain reaction (PCR) และ
การวิเคราะห์ด้วยเครื่อง capillary electrophoresis 
ซึ่งเป็นเทคนิคที่มีความไวสูงและสามารถใช้กับตัวอย่าง
ดีเอ็นเอที่มีปริมาณน้อยหรือเสื่อมสภาพได้ ท าให้ STR 
เป็นเครื่องหมายพันธุกรรมที่เหมาะสมส าหรับการ
ประยุกต์ใช้ในงานนิติพันธุศาสตร์ 
 ข้อจ ากัดของงานวิจัยในปัจจุบัน 
 แม้ ว่ า ก า ร ใ ช้  STR และการค านวณค่ า 
likelihood ratio จะเป็นวิธีที่มีประสิทธิภาพในการ
ประเมินความสัมพันธ์ทางเครือญาติ แต่ยังมีข้อจ ากัด
บางประการที่ควรพิจารณา หนึ่งในข้อจ ากัดส าคัญคือ
ความแตกต่างของความถี่แอลลีลในประชากรแต่ละ
กลุ่ม เนื่องจากการค านวณค่า LR จ าเป็นต้องใช้ข้อมูล
ความถี่แอลลีลของประชากรเป็นองค์ประกอบในการ
ค านวณ หากใช้ฐานข้อมูลประชากรที่ไม่สอดคล้องกับ
กลุ่มประชากรของตัวอย่างที่ศึกษา อาจส่งผลต่อความ
ถูกต้องของการประเมินความสัมพันธ์ทางเครือญาติได้2 
อีกข้อจ ากัดหนึ่งคือการเกิดการกลายพันธุ์ (mutation) 

ในต าแหน่ง STR ซึ่งอาจส่งผลต่อรูปแบบ genotype ที่
ตรวจพบ และอาจท าให้การตีความผลการวิเคราะห์มี
ความซับซ้อนมากขึ้น5 นอกจากนี้  การวิ เคราะห์
ความสัมพันธ์แบบพี่น้องยังมีความท้าทายมากกว่าการ
วิ เคราะห์ความสัมพันธ์แบบบิดามารดากับบุตร 
เนื่องจากพี่น้องสามารถแบ่งปันยีนร่วมกันได้ในหลาย
รูปแบบตามหลัก identity by descent ดังนั้น การ
พัฒนาแบบจ าลองทางสถิติท่ีสามารถรองรับปัจจัยต่าง 
ๆ เช่น การกลายพันธุ์ของ STR และความแตกต่างของ
ประชากร จึงเป็นแนวทางส าคัญในการเพิ่มความ
แม่นย าของการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางเครือญาติใน
อนาคต 
 การประยุกต์ใช้การวิเคราะห์ค่า Likelihood 
Ratio ด้วยโปรแกรม Abetter LIMS 
 เพ่ือแสดงให้เห็นถึงการประยุกต์ใช้แนวทางการ
ค านวณค่ า  likelihood ratio (LR) ในการประเมิน
ความสัมพันธ์ทางเครือญาติในทางปฏิบัติ การศึกษานี้
น าเสนอกรณีศึกษาของการวิเคราะห์ความสัมพันธ์แบบ
พี่น้องร่วมบิดามารดาโดยใช้โปรแกรม Abetter LIMS 
(Laboratory Information Management System) 
ซึ่งเป็นระบบสารสนเทศที่ใช้ในการจัดเก็บข้อมูล DNA 
และการค านวณค่า LR ในงานนิติพันธุศาสตร์ การใช้ค่า 
likelihood ratio ในการประ เมิ นหลั กฐานทาง
พันธุกรรมถือเป็นแนวทางมาตรฐานที่ ใช้กันอย่าง
แพร่หลายในงานนิติพันธุศาสตร์ เนื่องจากสามารถ
เปรียบเทียบความน่าจะเป็นของข้อมูลภายใต้สมมติฐาน
ของความสัมพันธ์ที่แตกตา่งกันได้อย่างเป็นระบบ3 
 การวิ เ คราะห์ ในกรณี ศึ กษานี้ ใ ช้ ข้ อมู ล 
autosomal STR จ านวน 23 ต าแหน่ง จากบุคคลสอง
รายที่ต้องการตรวจสอบความสัมพันธ์ โปรแกรม 
Abetter LIMS ได้ ท าการค านวณค่ า  combined 
likelihood ratio (CLR) เพื่อเปรียบเทียบสมมติฐานของ
ความสัมพันธ์สองรูปแบบ ได้แก่ H1: บุคคลทั้งสองมี
ความสัมพันธ์แบบพ่ีน้องร่วมบิดามารดา และ H2: 
บุคคลทั้งสองไม่มีความสัมพันธ์ทางเครือญาติ  
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 เครื่องหมายพันธุกรรมชนิด STR เป็นเครื่องมือ
หลักที่ใช้ในการวิเคราะห์ดีเอ็นเอในงานนิติพันธุศาสตร์ 
เนื่องจากมีลักษณะเป็นล าดับดีเอ็นเอที่มีการซ้ ากันใน
จ านวนครั้งที่แตกต่างกัน ท าให้เกิดความหลากหลาย
ของแอลลีลในประชากรสูง1 คุณสมบัติดังกล่าวท าให้ 
STR มีความเหมาะสมในการใช้ เป็นเครื่องหมาย
พันธุกรรมส าหรับการระบุเอกลักษณ์บุคคลและการ
วิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางเครือญาติ 
 จากการทบทวนวรรณกรรมพบว่าการใช้ STR 
หลายต าแหน่งร่วมกันสามารถเพ่ิมค่าพลังจ าแนก ของ
การวิเคราะห์ได้อย่างมีประสิทธิภาพ โดยเฉพาะในกรณี
ของการวิเคราะห์ความสัมพันธ์แบบพี่น้องร่วมบิดา
มารดา ซึ่งอาจมีรูปแบบ genotype ที่คล้ายคลึงกัน
ระหว่างบุคคลที่ไม่มีความสัมพันธ์ทางเครือญาติ การ
เพิ่มจ านวนต าแหน่ง STR จึงช่วยเพิ่มความแม่นย าใน
การแยกแยะความสัมพันธ์ดังกล่าว8 
 นอกจากนี้ STR ยังสามารถตรวจวิเคราะห์ได้
ด้วยเทคนิค polymerase chain reaction (PCR) และ
การวิเคราะห์ด้วยเครื่อง capillary electrophoresis 
ซึ่งเป็นเทคนิคที่มีความไวสูงและสามารถใช้กับตัวอย่าง
ดีเอ็นเอที่มีปริมาณน้อยหรือเสื่อมสภาพได้ ท าให้ STR 
เป็นเครื่องหมายพันธุกรรมที่เหมาะสมส าหรับการ
ประยุกต์ใช้ในงานนิติพันธุศาสตร์ 
 ข้อจ ากัดของงานวิจัยในปัจจุบัน 
 แม้ ว่ า ก า ร ใ ช้  STR และการค านวณค่ า 
likelihood ratio จะเป็นวิธีที่มีประสิทธิภาพในการ
ประเมินความสัมพันธ์ทางเครือญาติ แต่ยังมีข้อจ ากัด
บางประการที่ควรพิจารณา หนึ่งในข้อจ ากัดส าคัญคือ
ความแตกต่างของความถี่แอลลีลในประชากรแต่ละ
กลุ่ม เนื่องจากการค านวณค่า LR จ าเป็นต้องใช้ข้อมูล
ความถี่แอลลีลของประชากรเป็นองค์ประกอบในการ
ค านวณ หากใช้ฐานข้อมูลประชากรที่ไม่สอดคล้องกับ
กลุ่มประชากรของตัวอย่างท่ีศึกษา อาจส่งผลต่อความ
ถูกต้องของการประเมินความสัมพันธ์ทางเครือญาติได้2 
อีกข้อจ ากัดหนึ่งคือการเกิดการกลายพันธุ์ (mutation) 

ในต าแหน่ง STR ซึ่งอาจส่งผลต่อรูปแบบ genotype ที่
ตรวจพบ และอาจท าให้การตีความผลการวิเคราะห์มี
ความซับซ้อนมากขึ้น5 นอกจากนี้  การวิ เคราะห์
ความสัมพันธ์แบบพี่น้องยังมีความท้าทายมากกว่าการ
วิ เคราะห์ความสัมพันธ์แบบบิดามารดากับบุตร 
เนื่องจากพี่น้องสามารถแบ่งปันยีนร่วมกันได้ในหลาย
รูปแบบตามหลัก identity by descent ดังนั้น การ
พัฒนาแบบจ าลองทางสถิติที่สามารถรองรับปัจจัยต่าง 
ๆ เช่น การกลายพันธุ์ของ STR และความแตกต่างของ
ประชากร จึงเป็นแนวทางส าคัญในการเพิ่มความ
แม่นย าของการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางเครือญาติใน
อนาคต 
 การประยุกต์ใช้การวิเคราะห์ค่า Likelihood 
Ratio ด้วยโปรแกรม Abetter LIMS 
 เพื่อแสดงให้เห็นถึงการประยุกต์ใช้แนวทางการ
ค านวณค่ า  likelihood ratio (LR) ในการประเมิน
ความสัมพันธ์ทางเครือญาติในทางปฏิบัติ การศึกษานี้
น าเสนอกรณีศึกษาของการวิเคราะห์ความสัมพันธ์แบบ
พี่น้องร่วมบิดามารดาโดยใช้โปรแกรม Abetter LIMS 
(Laboratory Information Management System) 
ซึ่งเป็นระบบสารสนเทศที่ใช้ในการจัดเก็บข้อมูล DNA 
และการค านวณค่า LR ในงานนิติพันธุศาสตร์ การใช้ค่า 
likelihood ratio ในการประ เมิ นหลั กฐานทาง
พันธุกรรมถือเป็นแนวทางมาตรฐานที่ ใช้กันอย่าง
แพร่หลายในงานนิติพันธุศาสตร์ เนื่องจากสามารถ
เปรียบเทียบความน่าจะเป็นของข้อมูลภายใต้สมมติฐาน
ของความสัมพันธ์ที่แตกตา่งกันได้อย่างเป็นระบบ3 
 การวิ เ คราะห์ ในกรณี ศึ กษานี้ ใ ช้ ข้ อมู ล 
autosomal STR จ านวน 23 ต าแหน่ง จากบุคคลสอง
รายที่ต้องการตรวจสอบความสัมพันธ์ โปรแกรม 
Abetter LIMS ได้ ท าการค านวณค่ า  combined 
likelihood ratio (CLR) เพื่อเปรียบเทียบสมมติฐานของ
ความสัมพันธ์สองรูปแบบ ได้แก่ H1: บุคคลทั้งสองมี
ความสัมพันธ์แบบพี่น้องร่วมบิดามารดา และ H2: 
บุคคลทั้งสองไม่มีความสัมพันธ์ทางเครือญาติ  

 แนวทางการใช้ LR ในการทดสอบสมมติฐานทาง
เครือญาติแบบนี้ เป็นวิธีที่ ใช้กันอย่างแพร่หลายใน
งานวิจัยด้ าน  forensic kinship analysis เนื่ องจาก
สามารถรวมข้อมูลจากหลายต าแหน่ง STR เพื่อเพิ่ม
ความแม่นย าในการจ าแนกความสัมพันธ์ทางชีวภาพ5 
ผลการวิเคราะห์โดยใช้การค านวณแบบSiblingship 
Analysis พบว่ าค่ า  CLR เท่ ากั บ  9.79 × 10⁴  ซึ่ ง
หมายความว่าความน่าจะเป็นของข้อมูล genotype ที่
ตรวจพบมีแนวโน้มเกิดขึ้นภายใต้สมมติฐานที่บุคคลทั้ง
สองเป็นพี่น้องร่วมบิดามารดามากกว่าสมมติฐานที่
บุคคลทั้งสองไม่เกี่ยวข้องกันประมาณ 97,900 เท่า ค่า
ดังกล่าวถือเป็นหลักฐานทางสถิติที่สนับสนุนสมมติฐาน
ของความสัมพันธ์แบบพี่น้องร่วมบิดามารดาในระดับสูง 
ซึ่งสอดคล้องกับหลักการตีความค่า likelihood ratio ที่
ใช้กันในงานนิติพันธุศาสตร4์ 
 เพื่อยืนยันผลการวิเคราะห์ดังกล่าว ได้มีการ
ประเมินเพิ่ มเติมโดยใช้ โหมด  Complex Kinship 
Analysis ซึ่งเป็นการสร้างแบบจ าลอง pedigree หรือ
แผนผังเครือญาติส าหรับสมมติฐานของความสัมพันธ์
แบบพี่น้ องร่ วมบิดามารดา การใช้แบบจ าลอง 
pedigree ถือเป็นแนวทางส าคัญในการวิ เคราะห์
ความสัมพันธ์ที่ซับซ้อน และถูกน ามาใช้ในงานวิจัย
หลายการศึกษาเกี่ยวกับการวิเคราะห์เครือญาติในงาน
นิติพันธุศาสตร์3 ผลการวิเคราะห์พบว่าค่า CLR เท่ากับ 
9.79 × 10⁴ เช่นเดียวกับผลท่ีได้จากการวิเคราะห์แบบ 
Siblingship Analysis ซึ่งสนับสนุนสมมติฐานว่าบุคคล
ทั้งสองมีความสัมพันธ์แบบพี่น้องร่วมบิดามารดา 
 นอกจากนี้ ยังได้ท าการค านวณค่า combined 
likelihood ratio (CLR) โดยใช้ข้อมูล autosomal STR 
จ านวน 15 ต าแหน่ง ได้แก่ D8S1179, D21S11, 
D7S820, CSF1PO, D3S1358, TH01, D13S317, 
D16S539, D2S1338, D19S433, vWA, TPOX, 
D18S51, D5S818 และ FGA 
 ผลการวิเคราะห์พบว่าค่า CLR เท่ากับ 381.27 
ซึ่งยังคงสนับสนุนสมมติฐานของความสัมพันธ์แบบพี่

น้องร่วมบิดามารดา แม้ว่าจะใช้จ านวนต าแหน่ง STR 
น้อยกว่าการวิเคราะห์แบบ 23 ต าแหน่งก็ตาม ผล
ดังกล่าวสอดคล้องกับงานวิจัยหลายการศึกษาที่รายงาน
ว่าการเพิ่มจ านวน STR loci สามารถเพิ่มพลังในการ
จ าแนกความสัมพันธ์ทางเครือญาติ และเพิ่มความ
แม่นย าของการค านวณค่า likelihood ratio5 
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 ผลการศึกษานี้แสดงให้เห็นว่า การใช้ค่า LR 
ร่วมกับข้อมูล STR และซอฟต์แวร์วิเคราะห์เครือญาติ
สามารถเพิ่มความแม่นย าและความน่าเชื่อถือในการ
ประเมินความสัมพันธ์ทางเครือญาติ และเป็นเครื่องมือ
ส าคัญในการสนับสนุนการตีความหลักฐานทาง
พันธุกรรมในกระบวนการยุติธรรม รวมทั้งมีศักยภาพใน
การพัฒนางานด้านนิติพันธุศาสตร์ในอนาคต. 
 
กิตติกรรมประกาศ 
 ขอขอบพระคุณหัวหน้ากลุ่มงานและเพื่อน
ร่วมงานในห้องปฏิบัติการกลุ่มงานตรวจเลือดชีวเคมี
และเขม่าดินปืน สถาบันนิติเวชวิทยา โรงพยาบาล
ต ารวจ ที่มีส่วนช่วยให้บทความครั้ งนี้ส าเร็จตาม
วัตถุประสงค์ในการศึกษาต่อระดับปริญญาเอกสาขานิติ
วิทยาศาสตร์และงานยุติธรรม 
 
ข้อเสนอแนะ  
 แม้ว่าการใช้เครื่องหมายพันธุกรรมชนิด STR 
และการค านวณค่า likelihood ratio (LR) จะเป็นวิธีที่

มีประสิทธิภาพในการประเมินความสัมพันธ์ทางเครือ
ญาติ แต่การศึกษาที่เกี่ยวข้องกับความสัมพันธ์แบบพี่
น้องร่วมบิดามารดาในประชากรไทยยังมีจ ากัด 
โดยเฉพาะด้ านฐานข้ อมู ลความถี่ แ อลลี ลและ
แบบจ าลองทางสถิติที่ สอดคล้องกับโครงสร้ าง
พันธุกรรมของประชากรไทย ดังนั้น งานวิจัยในอนาคต
ควรมุ่ งเน้นการพัฒนาฐานข้อมูลพันธุกรรมของ
ประชากรไทยและแบบจ าลองทางสถิติที่เหมาะสม เพื่อ
เพิ่มความถูกต้องของการวิเคราะห์ 
 นอกจากนี้ การพัฒนาเทคโนโลยีการวิเคราะห์ 
DNA และระบบสารสนเทศในห้องปฏิบัติการ เช่น 
โปรแกรมส าหรับการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางเครือ
ญาติ จะช่วยเพิ่มประสิทธิภาพในการประมวลผลข้อมูล
และความแม่นย าในการประเมินความสัมพันธ์ทาง
ชีวภาพ อันจะส่งเสริมการพัฒนางานด้าน นิติพันธุ
ศาสตร์ และสนับสนุนกระบวนการยุติธรรมในประเทศ
ไทย 
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