
394
Journal of Environmental Education Medical and Health

VOL.11 NO.2 April-July  2026

395

การประเมินความสัมพันธ์แบบพี่น้องร่วมบดิามารดาโดยใช้ค่าความน่าจะเปน็จากข้อมลู Autosomal STR 23 
ต าแหน่งในประชากรไทย 
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บทคัดย่อ 
 การศึกษานี้มีวัตถุประสงค์เพื่อประเมินประสิทธิภาพของค่าความน่าจะเป็น (likelihood ratio; LR) ในการจ าแนก
ความสัมพันธ์แบบพี่น้องร่วมบิดามารดา โดยใช้ข้อมูล Short Tandem Repeat (STR) จ านวน 23 ต าแหน่งในประชากรไทย 
การศึกษานี้เป็นการวิจัยเชิงส ารวจแบบย้อนหลัง โดยใช้ข้อมูล allelic profile จากฐานข้อมูลห้องปฏิบัติการนิติพันธุศาสตร์ จ านวน 
30 คู่ แบ่งเป็นกลุ่มพี่น้องร่วมบิดามารดา 15 คู่ และกลุ่มบุคคลที่ไม่มีความสัมพันธ์กัน 15 คู่ ท าการค านวณค่า Combined 
Likelihood Ratio (CLR) และวิเคราะห์ข้อมูลด้วยสถิติเชิงพรรณนา การทดสอบ Mann–Whitney U test รวมถึงการแปลงข้อมูลใน
รูป log₁₀(CLR) และการวิเคราะห์เส้นโค้งตัวรับด าเนินงาน (Receiver Operating Characteristic; ROC) เพื่อประเมินประสิทธิภาพ
ในการจ าแนก  
 ผลการศึกษาพบว่า ค่า CLR ของกลุ่มพี่น้องร่วมบิดามารดามีค่าสูงกว่ากลุ่มที่ไม่มีความสัมพันธ์อย่างมีนัยส าคัญทางสถิติ (p 
< 0.001) โดยค่ามัธยฐานของกลุ่ม full-siblings เท่ากับ 8.24 × 10⁶ ขณะที่กลุ่ม unrelated เท่ากับ 9.39 × 10⁻⁶ และไม่พบการ
ซ้อนทับของข้อมูลระหว่างสองกลุ่ม การกระจายของค่า log₁₀(CLR) แสดงให้เห็นการแยกกลุ่มอย่างชัดเจน และการวิเคราะห์ ROC 
ให้ค่าพื้นที่ใต้โค้ง (area under the curve; AUC) เท่ากับ 1.000 ซึ่งบ่งชี้ถึงความสามารถในการจ าแนกในระดับดีเยี่ยม 
ค าส าคัญ: ค่าความน่าจะเป็น; STR; พี่น้องร่วมบิดามารดา; นิติพันธุศาสตร์; ความสัมพันธ์ทางเครือญาติ 
 

Abstract 
 This study aimed to evaluate the effectiveness of likelihood ratios (LR) in discriminating full-sibling 
relationships using 23 autosomal Short Tandem Repeat (STR) loci in a Thai population. A survey research by 
retrospective study was conducted using allelic profile data obtained from a forensic DNA database. A total of 30 
pairs were analyzed, comprising 15 full-sibling pairs and 15 unrelated pairs. The Combined Likelihood Ratio (CLR) 
was calculated for each pair, and statistical analyses were performed using descriptive statistics and the Mann–
Whitney U test. Additionally, log₁₀-transformed CLR values and Receiver Operating Characteristic (ROC) curve 
analysis were used to evaluate discriminatory performance.  
 The results showed that CLR values in the full-sibling group were substantially higher than those in the 
unrelated group, with a statistically significant difference (p < 0.001). The median CLR for full-siblings was 8.24 × 10⁶, 
whereas that for unrelated individuals was 9.39 × 10⁻⁶, with no overlap observed between the two groups. The 
log₁₀(CLR) distribution demonstrated clear separation, and ROC analysis yielded an area under the curve (AUC) of 
1.000, indicating excellent discriminatory power. 
Keywords: likelihood ratio; STR; full-siblings; forensic genetics; kinship analysis 
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บทน า  
 การพิสู จน์ความสัมพันธ์ทางเครือญาติ  
โดยเฉพาะความสัมพันธ์ระหว่างพี่น้องร่วมบิดา
มารดา มีบทบาทส าคัญอย่างยิ่ งในบริบทของ
กระบวนการยุติธรรมและงานนิติวิทยาศาสตร์ ไม่ว่า
จะเป็นกรณีการตรวจสอบสิทธทิางกฎหมาย การแบ่ง
ทรัพย์สิน การอพยพย้ายถิ่นฐาน ตลอดจนการระบุตัว
บุคคลสูญหายและศพนิรนาม ซึ่งล้วนต้องอาศัย
หลักฐานเชิงวิทยาศาสตร์ที่มีความแม่นย าและ
น่าเชื่อถือสูง1 ในบริบทดังกล่าว เทคโนโลยีการ
วิเคราะห์ลายพิมพ์ดีเอ็นเอได้รับการพัฒนาและ
น ามาใช้อย่างแพร่หลาย เนื่องจากสามารถระบุ
เอกลักษณ์เฉพาะบุคคลและความสัมพันธ์ทาง
สายโลหิตได้อย่างมีประสิทธิภาพ2  
 การตรวจลายพิมพ์ดีเอ็นเอเป็นกระบวนการ
วิเคราะห์สารพันธุกรรมจากเซลล์ โดยอาศัยความ
แตกต่างของล าดับเบสในจีโนมของแต่ละบุคคล ซึ่งมี
ลักษณะเฉพาะตัวสูง ท าให้สามารถน ามาใช้ในการ
พิสูจน์อัตลักษณ์และความสัมพันธ์ทางชีวภาพได้
อย่ างแม่นย า 1 เทคนิคที่ ใช้ ในการวิ เคราะห์มี
หลากหลายรูปแบบ เช่น Restriction Fragment 
Length Polymorphism (RFLP), minisatellite และ 
microsatellite ซึ่ ง ส ะท้ อนถึ งพั ฒนาการของ
เทคโนโลยีด้านพันธุศาสตร์ในงานนิติวิทยาศาสตร์3 
ในปัจจุบัน การประยุกต์ใช้เครื่องหมายพันธุกรรม 
(DNA markers) มีความส าคัญอย่างมากต่อการ
วิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรม โดย DNA 
marker เป็นต าแหน่งจ าเพาะบนโครโมโซมที่สามารถ
ตรวจสอบความแตกต่างของแอลลีลในประชากรได้4 
ส าหรับงานนิติพันธุศาสตร์ เครื่องหมายพันธุกรรมที่
เหมาะสมควรมีคุณสมบัติส าคัญ ได้แก่ ความแปรผัน
สูง (high polymorphism) และความสามารถในการ
ให้ ผลซ้ า ได้ อย่ างสม่ า เสมอ ( reproducibility)5 
โดยเฉพาะ Short Tandem Repeat (STR) ซึ่งเป็น
ล าดับดีเอ็นเอที่มีการซ้ าของเบสระยะสั้น ได้รับความ
นิยมอย่างแพร่หลาย เนื่องจากมีความไวและ
ความจ าเพาะสูง สามารถน ามาใช้วิเคราะห์ได้ทั้งใน
โครโมโซมร่างกายและโครโมโซมเพศ1  

 อย่างไรก็ตาม การประเมินความสัมพันธ์
ระหว่างบุคคล โดยเฉพาะในกรณีที่ไม่มีข้อมูลของ
บิดามารดา จ าเป็นต้องอาศัยเครื่องมือทางสถิติที่มี
ความน่าเชื่อถือ หนึ่งในค่าที่ส าคัญคือ ค่าอัตราส่วน
ความน่าจะเป็น (likelihood ratio; LR) ซึ่งใช้ในการ
เปรียบเทียบความน่าจะเป็นของข้อมูลภายใต้
สมมติฐานที่แตกต่างกัน กล่าวคือ สมมติฐานที่บุคคล
ทั้งสองมีความสัมพันธ์กัน กับสมมติฐานที่ไม่มีความ
เกี่ยวข้องกัน6 ค่า LR ที่มีค่าสูงแสดงถึงน้ าหนักของ
หลักฐานที่สนับสนุนสมมติฐานความสัมพันธ์ และถูก
ใช้ เป็นเกณฑ์ส าคัญในการตีความผลทางนิติ
วิทยาศาสตร์7 
 เพื่อลดความซับซ้อนในการค านวณและเพิ่ม
ความถูกต้องของผลลัพธ์ ได้มีการพัฒนาโปรแกรม
คอมพิวเตอร์ส าหรับวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางเครือ
ญาติหลายโปรแกรม เช่น Familias และ DNA-View 
ซึ่ งช่ วยใ ห้ สามารถค านวณค่ า LR ได้ อ ย่ างมี
ประสิทธิภาพ (Kling et al., 2014)8 นอกจากนี้ ยังมี
การพัฒนาแนวทางที่ใช้ฐานข้อมูลความถี่แอลลีล
เฉพาะประชากร ซึ่งมีความส าคัญต่อความแม่นย า
ของการวิ เคราะห์ เนื่องจากความแตกต่างทาง
พันธุกรรมระหว่างประชากรอาจส่งผลต่อค่าความ
น่าจะเป็นที่ค านวณได9้ 
แม้ว่าการใช้ค่า likelihood ratio จะเป็นแนวทาง
มาตรฐานในงานนิติพันธุศาสตร์ แต่การตีความผล
ยังคงต้องอาศัยความเข้าใจเชิงทฤษฎีและบริบทของ
ข้อมูลอย่างรอบด้าน ดังนั้น การศึกษานี้จึงมุ่งเน้นการ
ประเมินและเปรียบเทียบค่า LR ในการจ าแนก
ความสัมพันธ์ระหว่างบุคคลในกรณี full-siblings กับ
กลุ่มที่ไม่มีความสัมพันธ์ เพื่อเสริมสร้างความเข้าใจ
และเพิ่มความน่าเชื่อถือของการวิเคราะห์ในงานนิติ
วิทยาศาสตร ์
 
วัตถุประสงค์  
 เพื่อประเมินประสิทธิภาพของค่าความน่าจะ
เ ป็ น  ( likelihood ratio; LR) ใ น ก า ร จ า แ น ก
ความสัมพันธ์ทางเครือญาติแบบพี่น้องร่วมบิดา
มารดา (full-siblings) โดยใช้ข้อมูลลายพิมพ์ดีเอ็นเอ
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ชนิ ด Short Tandem Repeat (STR) จ านวน 23 
ต าแหน่งในประชากรไทย 
สมมติฐาน  
 ค่าความน่าจะเป็น (LR) หรือค่า CLR สามารถ
จ าแนกความแตกต่าง ระหว่างกลุ่มพี่น้องร่วมบิดา
มารดา (full-siblings) และกลุ่มบุคคล มีความสัมพันธ์
กัน 
 
วิธีการศึกษา  
 กลุ่มตัวอย่าง  
 การศึกษานี้เป็นการวิจัยเชิงวิเคราะห์แบบ
ย้อนหลั ง ( retrospective analytical study) โดย
รวบรวมข้อมูลสารพันธุกรรมดีเอ็นเอจากฐานข้อมูล
ระบบ Abetter LIMS ของห้องปฏิบัติการกลุ่มงาน
ตรวจเลือดชีวเคมีและเขม่าดินปืน สถาบันนิติเวช
วิทยา โรงพยาบาลต ารวจ ในช่วงปี พ.ศ. 2563–2567 
 ข้อมูลที่น ามาใช้ในการศึกษาประกอบด้วย 
allelic profile ของต า แหน่ งพั น ธุ ก ร รมชนิ ด 
autosomal Short Tandem Repeat (STR) จ านวน 
23 ต าแหน่ง ซึ่งได้จากการตรวจวิเคราะห์ลายพิมพ์ดี
เอ็นเอโดยใช้ชุดน้ ายาส าเร็จรูป VeriFiler™ Plus PCR 
Amplification Kit (Thermo Fisher Scientific, 
USA) ตามมาตรฐานของห้องปฏิบัติการ กลุ่มตัวอย่าง
ถูกแบ่งออกเป็น 2 กลุ่ม ได้แก ่
 1. กลุ่มที่มีความสัมพันธ์แบบพี่น้องร่วมบิดา
มารดา เดี ยวกั น  ( full-siblings; related group) 
จ านวน 15 คู่ 
 2. กลุ่ มบุ คคลที่ ไม่ มี ความสั มพั นธ์ กั น 
(unrelated group) จ านวน 15 คู่ 
 กลุ่มตัวอย่างทั้งหมดเป็นประชากรไทย โดย
พิจารณาจากข้อมูลทะเบียนราษฎร์ (บัตรประจ าตัว
ประชาชน) ของผู้มารับบริการในสถาบันนิติเวชวิทยา 
โรงพยาบาลต ารวจ ทั้งนี้ การคัดเลือกตัวอย่างเป็นไป
ตามเกณฑ์การคัดเข้าและคัดออกที่ก าหนด เพื่อให้ได้
ข้อมูลที่ มีความสมบูรณ์และเหมาะสมต่อการ
วิเคราะห์ทางสถิติ 
 การวิเคราะห์ทางพันธุกรรม  

 การตรวจวิ เคราะห์ ลายพิ มพ์ ดี เอ็ น เอ
ด า เนิ นการตามกระบวนการมาตรฐานของ
ห้องปฏิบัติการ โดยใช้เทคนิค Polymerase Chain 
Reaction (PCR) ในการเพิ่ มปริ มาณดี เอ็ น เอที่
ต าแหน่ง STR จ านวน 23 loci จากนั้นท าการแยก
และตรวจวิเคราะห์ขนาดชิ้นดีเอ็นเอด้วยเครื่อง 
capillary electrophoresis และแปลผลเป็น allelic 
profile ของแต่ละบุคคล ข้อมูล allelic profile ที่ได้
ถูกน าไปใช้ในการค านวณความสัมพันธ์ทางเครือญาติ 
โดยอาศัยหลักการทางพันธุศาสตร์ประชากรและ
ความถี่แอลลีลที่สอดคล้องกับประชากรไทย 
 การค านวณและวิเคราะห์ทางสถิติ  
 การประเมินความสัมพันธ์ทางเครือญาติแบบ
พ่ีน้องร่วมบิดามารดา (full-siblings) ด าเนินการโดย
ใช้ค่าอัตราส่วนความน่าจะเป็น (likelihood ratio; 
LR) ซึ่งเป็นการเปรียบเทียบความน่าจะเป็นของข้อมูล
ภายใต้สองสมมติฐาน ได้แก่ สมมติฐานที่บุคคลทั้ง
สองมีความสัมพันธ์กัน และสมมติฐานที่ ไม่ มี
ความสัมพันธ์ กั น  การค านวณค่ า LR และค่ า 
Combined Likelihood Ratio (CLR) ด าเนินการโดย
ใช้โปรแกรม Abetter LIMS (Qualitype, Germany) 
ซึ่งเป็นซอฟต์แวร์ที่ใช้ในงานนิติพันธุศาสตร์ส าหรับ
วิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางเครือญาติ ส าหรับการ
วิเคราะห์เชิงพรรณนา (descriptive statistics) ได้
ค านวณค่าทางสถิติของ CLR ในแต่ละกลุ่ม ได้แก่ 
ค่าเฉลี่ย (mean), ส่วนเบี่ยงเบนมาตรฐาน (standard 
deviation; SD), ค่ามัธยฐาน (median), ค่าต่ าสุด 
(minimum) และค่าสูงสุด (maximum) เพื่ออธิบาย
ลักษณะการกระจายของข้อมูล นอกจากนี้ ได้ท าการ
เปรียบเทียบความแตกต่างของค่า CLR ระหว่างกลุ่ม 
full-siblings และกลุ่ ม  unrelated เพื่ อประเมิน
ศักยภาพของค่า LR ในการจ าแนกความสัมพันธ์ทาง
เครือญาติ โดยก าหนดระดับนัยส าคัญทางสถิติที่ p < 
0.05 
 จริยธรรมการวจิัย  
 การศึกษานี้ใช้ข้อมูลทุติยภูมิจากฐานข้อมูล
ของห้องปฏิบัติการ โดยไม่มีการเปิดเผยข้อมูลส่วน
บุคคลของผู้รับบริการ และด าเนินการตามหลัก
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ชนิ ด Short Tandem Repeat (STR) จ านวน 23 
ต าแหน่งในประชากรไทย 
สมมติฐาน  
 ค่าความน่าจะเป็น (LR) หรือค่า CLR สามารถ
จ าแนกความแตกต่าง ระหว่างกลุ่มพี่น้องร่วมบิดา
มารดา (full-siblings) และกลุ่มบุคคล มีความสัมพันธ์
กัน 
 
วิธีการศึกษา  
 กลุ่มตัวอย่าง  
 การศึกษานี้เป็นการวิจัยเชิงวิเคราะห์แบบ
ย้อนหลั ง ( retrospective analytical study) โดย
รวบรวมข้อมูลสารพันธุกรรมดีเอ็นเอจากฐานข้อมูล
ระบบ Abetter LIMS ของห้องปฏิบัติการกลุ่มงาน
ตรวจเลือดชีวเคมีและเขม่าดินปืน สถาบันนิติเวช
วิทยา โรงพยาบาลต ารวจ ในช่วงปี พ.ศ. 2563–2567 
 ข้อมูลที่น ามาใช้ในการศึกษาประกอบด้วย 
allelic profile ของต า แหน่ งพั น ธุ ก ร รมชนิ ด 
autosomal Short Tandem Repeat (STR) จ านวน 
23 ต าแหน่ง ซึ่งได้จากการตรวจวิเคราะห์ลายพิมพ์ดี
เอ็นเอโดยใช้ชุดน้ ายาส าเร็จรูป VeriFiler™ Plus PCR 
Amplification Kit (Thermo Fisher Scientific, 
USA) ตามมาตรฐานของห้องปฏิบัติการ กลุ่มตัวอย่าง
ถูกแบ่งออกเป็น 2 กลุ่ม ได้แก ่
 1. กลุ่มที่มีความสัมพันธ์แบบพี่น้องร่วมบิดา
มารดา เดี ยวกั น  ( full-siblings; related group) 
จ านวน 15 คู่ 
 2. กลุ่ มบุ คคลที่ ไม่ มี ความสั มพั นธ์ กั น 
(unrelated group) จ านวน 15 คู่ 
 กลุ่มตัวอย่างทั้งหมดเป็นประชากรไทย โดย
พิจารณาจากข้อมูลทะเบียนราษฎร์ (บัตรประจ าตัว
ประชาชน) ของผู้มารับบริการในสถาบันนิติเวชวิทยา 
โรงพยาบาลต ารวจ ท้ังนี้ การคัดเลือกตัวอย่างเป็นไป
ตามเกณฑ์การคัดเข้าและคัดออกที่ก าหนด เพื่อให้ได้
ข้อมูลท่ีมีความสมบูรณ์และเหมาะสมต่อการ
วิเคราะห์ทางสถิติ 
 การวิเคราะห์ทางพันธุกรรม  

 การตรวจวิ เคราะห์ ลายพิมพ์ดี เอ็ น เอ
ด า เนิ นการตามกระบวนการมาตรฐานของ
ห้องปฏิบัติการ โดยใช้เทคนิค Polymerase Chain 
Reaction (PCR) ในการเพิ่ มปริ มาณดี เอ็ น เอที่
ต าแหน่ง STR จ านวน 23 loci จากนั้นท าการแยก
และตรวจวิเคราะห์ขนาดชิ้นดีเอ็นเอด้วยเครื่อง 
capillary electrophoresis และแปลผลเป็น allelic 
profile ของแต่ละบุคคล ข้อมูล allelic profile ที่ได้
ถูกน าไปใช้ในการค านวณความสัมพันธ์ทางเครือญาติ 
โดยอาศัยหลักการทางพันธุศาสตร์ประชากรและ
ความถี่แอลลีลที่สอดคล้องกับประชากรไทย 
 การค านวณและวิเคราะห์ทางสถิติ  
 การประเมินความสัมพันธ์ทางเครือญาติแบบ
พ่ีน้องร่วมบิดามารดา (full-siblings) ด าเนินการโดย
ใช้ค่าอัตราส่วนความน่าจะเป็น (likelihood ratio; 
LR) ซึ่งเป็นการเปรียบเทียบความน่าจะเป็นของข้อมูล
ภายใต้สองสมมติฐาน ได้แก่ สมมติฐานที่บุคคลทั้ง
สองมีความสัมพันธ์กัน และสมมติฐานที่ ไม่ มี
ความสัมพันธ์ กั น  การค านวณค่า LR และค่ า 
Combined Likelihood Ratio (CLR) ด าเนินการโดย
ใช้โปรแกรม Abetter LIMS (Qualitype, Germany) 
ซึ่งเป็นซอฟต์แวร์ที่ใช้ในงานนิติพันธุศาสตร์ส าหรับ
วิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางเครือญาติ ส าหรับการ
วิเคราะห์เชิงพรรณนา (descriptive statistics) ได้
ค านวณค่าทางสถิติของ CLR ในแต่ละกลุ่ม ได้แก่ 
ค่าเฉลี่ย (mean), ส่วนเบี่ยงเบนมาตรฐาน (standard 
deviation; SD), ค่ามัธยฐาน (median), ค่าต่ าสุด 
(minimum) และค่าสูงสุด (maximum) เพื่ออธิบาย
ลักษณะการกระจายของข้อมูล นอกจากนี้ ได้ท าการ
เปรียบเทียบความแตกต่างของค่า CLR ระหว่างกลุ่ม 
full-siblings และกลุ่ ม  unrelated เพื่ อประเมิ น
ศักยภาพของค่า LR ในการจ าแนกความสัมพันธ์ทาง
เครือญาติ โดยก าหนดระดับนัยส าคัญทางสถิติที่ p < 
0.05 
 จริยธรรมการวจิัย  
 การศึกษานี้ใช้ข้อมูลทุติยภูมิจากฐานข้อมูล
ของห้องปฏิบัติการ โดยไม่มีการเปิดเผยข้อมูลส่วน
บุคคลของผู้รับบริการ และด าเนินการตามหลัก

จริยธรรมการวิจัยในมนุษย์ ทั้งนี้ ข้อมูลที่น ามาใช้
ได้รับการปกปิดตัวตน ก่อนการวิเคราะห์ 
 
ผลการศึกษา  
 การวิเคราะห์ข้อมูลลายพิมพ์ดีเอ็นเอจาก
ต าแหน่ง autosomal STR จ านวน 23 loci ของกลุ่ม
ตัวอย่างทั้งหมด 30 คู่ ซึ่งประกอบด้วยกลุ่มพี่น้อง
ร่วมบิดามารดา (full-siblings) จ านวน 15 คู่ และ

กลุ่มบุคคลที่ ไม่มีความสัมพันธ์กัน (unrelated) 
จ านวน 15 คู่  ถู กน ามาค านวณค่า Combined 
Likelihood Ratio (CLR) เ พ่ื อใช้ ในการประเมิ น
ความสัมพันธ์ทางเครือญาติ ผลการวิเคราะห์เชิง
พรรณนาแสดงให้เห็นว่า ค่า CLR ของกลุ่ม full-
siblings มีค่าสูงกว่ากลุ่ม unrelated อย่างชัดเจนใน
ทุกตัวชี้วัดทางสถิติ โดยรายละเอียดแสดงในตารางที่ 
1 

 
ตารางที่ 1 ค่าทางสถิติของ CLR ในกลุ่มตัวอย่างทั้ง 2 กลุ่ม คือ กลุ่มที่มีความสัมพันธ์แบบ Full-siblings  
 (related) และกลุ่มที่ไม่มีความสัมพันธ์กัน (unrelated) 

ข้อมูลทางสถิติ กลุ่มที่มีความสัมพันธ์แบบ Full-siblings 
(related) 

กลุ่มที่ไม่มีความสัมพันธ์กัน 
(unrelated) 

1) ค่าเฉลี่ย CLR (Mean) 1.42 * 1010 0.18 
2) ส่วนเบี่ยงเบนมาตรฐาน SD 
(Standard deviation) 

4.02 * 1010 0.63 

3) ค่ามัธยฐาน (Median) 8.24 * 106 9.39 * 10-6 
4) ค่า CLR ต่ าสุด (Minimum) 7.96 * 103 1.83 * 10-8 
5) ค่า CLR สูงสุด (Maximum) 1.57* 1011 2.46 
6) N (จ านวนคู)่ 15 15 

 
 จากตารางพบว่า ค่าเฉลี่ย CLR ของกลุ่ม full-
siblings ได้เท่ากับ 1.42 * 1010 โดยสูงกว่ากลุ่ม 
unrelated ที่ได้ค่าเท่ากับ 0.18 อย่างมาก ซึ่งสะท้อน
ถึงน้ าหนักของหลักฐานที่สนับสนุนความสัมพันธ์ทาง
สายโลหิตอย่างชัดเจน ค่ามัธยฐานของกลุ่ม full-
siblings เ ท่ า กั บ  8.24 × 10⁶ ใ น ขณะที่ ก ลุ่ ม 
unrelated เท่ากับ 9.39 × 10⁻⁶ ซึ่ งแตกต่างกัน
หลายล าดับขั้น (orders of magnitude) แสดงถึง
ความแตกต่างของรูปแบบการกระจายข้อมูลอย่าง
เด่นชัด ส าหรับช่วงของค่า CLR ในกลุ่ม full-siblings 
อยู่ระหว่าง 7.96 × 10³ ถึง 1.57 × 10¹¹ ขณะที่กลุ่ม 
unrelated มีค่าระหว่าง 1.83 × 10⁻⁸ ถึง 2.46 โดย
ไม่พบการซ้อนทับของช่วงข้อมูลระหว่างสองกลุ่ม ซึ่ง
สะท้อนถึงศักยภาพในการจ าแนกที่ชัดเจน นอกจากนี้ 
ค่าเบี่ยงเบนมาตรฐานของกลุ่ม full-siblings ได้
เท่ากับ 1.42 * 1010 ซึ่งสูงกว่ากลุ่ม unrelated ที่ได้
เท่ากับ 0.63 ซึ่งบ่งชี้ถึงการกระจายแบบเบ้ (skewed 
distribution) ของค่า likelihood ratio ตามลักษณะ

ทั่วไปของข้อมูลทางนิติพันธุศาสตร์ส าหรับผลการ
ทดสอบด้วย Mann–Whitney U test พบว่า ค่า CLR 
ระหว่างกลุ่ม full-siblings และกลุ่ม unrelated มี
ความแตกต่างกันอย่างมีนัยส าคัญทางสถิติ (p < 
0.001) เมื่อพิจารณาข้อมูลในรูป log₁₀(CLR) พบว่า
ค่าของทั้งสองกลุ่มสามารถแยกออกจากกันได้อย่าง
ชัดเจนโดยไม่มีการซ้อนทับ ซึ่งสอดคล้องกับผลการ
วิเคราะห์เชิงพรรณนาที่แสดงให้เห็นความแตกต่าง
ของค่า CLR ระหว่างกลุ่มพี่น้องร่วมบิดามารดา (full-
siblings) และกลุ่มบุคคลที่ ไม่มีความสัมพันธ์กัน 
(unrelated) อย่างมีนัยส าคัญ 
 เพื่อให้เห็นภาพการกระจายของข้อมูลและ
ความแตกต่างระหว่างกลุ่มได้ชัดเจนยิ่งขึ้น จึงได้
น าเสนอข้อมูลในรูปแผนภาพกล่อง (boxplot) ของ
ค่า log₁₀(CLR) ซึ่งแสดงให้เห็นต าแหน่งค่ามัธยฐาน 
ช่วง interquartile range (IQR) และการกระจายของ
ข้อมูลในแต่ละกลุ่มอย่างชัดเจน โดยผลจาก boxplot 
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สนับสนุนว่าค่าของทั้งสองกลุ่มมีการแยกออกจากกัน
อย่างเด่นชัดและไม่เกิดการซ้อนทับของช่วงข้อมูล 

 
รูปที่ 1 แผนภาพกล่อง (boxplot) ของค่า 

log₁₀(CLR) ที่แสดงการเปรียบเทียบระหว่างกลุ่มที่มี
ความสัมพันธ์แบบ Full-siblings (related) และกลุ่ม

ที่ไม่มีความสัมพันธ์กัน (unrelated) 

 
รูปที่ 2 Receiver Operating Characteristic (ROC) 

curve แสดงให้เห็นว่าค่า log₁₀(CLR) มี
ประสิทธิภาพสูงในการจ าแนกความสัมพันธ์ โดยมีค่า 

Area Under the Curve (AUC) เท่ากับ 1.000 
 แ ผ น ภ า พ ก ล่ อ ง  ( boxplot) ข อ ง ค่ า 
log₁₀(CLR) แสดงให้เห็นความแตกต่างของการ
กระจายข้อมูลระหว่างกลุ่มพี่น้องร่วมบิดามารดา 
(full-siblings) และกลุ่มบุคคลที่ไม่มีความสัมพันธ์กัน 
(unrelated) อย่างชัดเจน โดยกลุ่ม full-siblings มี
ค่าข้อมูลอยู่ ในช่วงค่าบวกทั้ งหมด ค่ามัธยฐาน 
(median) อยู่ประมาณช่วง 6–7 และมีช่วงการ
กระจาย (interquartile range; IQR) ค่อนข้างกว้าง 
ซึ่ งสะท้อนถึงระดับความน่าจะเป็นที่สนับสนุน
ความสัมพันธ์ทางสายโลหิตในระดับสูง ในทางตรงกัน

ข้าม กลุ่ม unrelated มีค่าข้อมูลอยู่ในช่วงค่าติดลบ 
โดยมีค่ามัธยฐานประมาณ −5 และช่วง IQR อยู่ใน
ระดับค่าต่ าอย่างชัดเจน แสดงถึงความน่าจะเป็นที่ต่ า
มากในการเป็นพี่น้องร่วมบิดามารดา เมื่อพิจารณา
โครงสร้างของแผนภาพ พบว่าไม่เกิดการซ้อนทับของ
ช่วง IQR ระหว่างสองกลุ่ม และช่วง whiskers ของ
แต่ละกลุ่มแยกออกจากกันอย่างชัดเจน ซึ่งบ่งชี้ถึง
ศักยภาพของค่า log₁₀(CLR) ในการจ าแนกความ
แตกต่างระหว่างกลุ่มตัวอย่างได้อย่างมีประสิทธิภาพ 
นอกจากนี้ พบค่าผิดปกติ (outlier) เพียงเล็กน้อยใน
กลุ่ม unrelated ซึ่งมีค่าใกล้ศูนย์ อาจเกิดจากความ
บังเอิญของการมีแอลลีลร่วมกัน (allele sharing by 
chance) อย่างไรก็ตาม ค่าดังกล่าวไม่ส่งผลกระทบ
ต่อแนวโน้มโดยรวมของข้อมูล และไม่ลดทอน
ความสามารถในการจ าแนกของตัวแปรที่ศึกษา 
 ก า ร วิ เ ค ร า ะ ห์  Receiver Operating 
Characteristic (ROC) curve แสดงให้ เห็ นว่ าค่ า 
log₁₀(CLR) มี ประสิ ทธิ ภาพสู ง ในการจ าแนก
ความสัมพันธ์  โดยมีค่า Area Under the Curve 
(AUC) เท่ากับ 1.000 ซึ่งบ่งชี้ถึงความสามารถในการ
จ า แ น ก ใ น ร ะ ดั บ ส ม บู ร ณ์ แ บ บ  ( perfect 
discrimination) นอกจากนี้ แผนภาพ boxplot และ
การกระจายของข้อมูลยังยืนยันว่าไม่มีการซ้อนทับ
ของค่า log₁₀(CLR) ระหว่างสองกลุ่ม ซึ่งสนับสนุน
ศักยภาพของค่า CLR ในการใช้เป็นตัวชี้วัดทางนิติ
พันธุศาสตร์ได้อย่างมีประสิทธิภาพ  
 สรุปผล 
 การศึกษานี้แสดงให้เห็นว่า ค่า Combined 
Likelihood Ratio (CLR) จากการวิเคราะห์ลายพิมพ์
ดีเอ็นเอชนิด autosomal STR จ านวน 23 ต าแหน่ง 
มีประสิทธิภาพสูงในการประเมินความสัมพันธ์ทาง
เครือญาติแบบพี่น้องร่วมบิดามารดาในประชากรไทย 
โดยพบว่าค่า CLR ของกลุ่ม full-siblings สูงกว่ากลุ่ม 
unrelated อย่างชัดเจนในทุกตัวช้ีวัดทางสถิติ และ
สามารถจ าแนกความแตกต่างระหว่างสองกลุ่มได้
อย่างมีนัยส าคัญ การวิเคราะห์ในรูป log₁₀(CLR) 
แสดงให้เห็นการแยกกลุ่มของข้อมูลอย่างชัดเจนโดย
ไม่มีการซ้อนทับ ขณะที่การวิเคราะห์ ROC curve ให้

related unrelated 
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ค่า AUC เท่ากับ 1.000 ซึ่งสะท้อนถึงความสามารถ
ในการจ าแนกในระดับสูงมาก ผลการศึกษานี้ยืนยัน
ถึ งศั กยภาพของการใช้  likelihood ratio เป็ น
เครื่องมือส าคัญในงานนิติพันธุศาสตร์ โดยเฉพาะใน
กรณีที่ไม่สามารถใช้ตัวอย่างดีเอ็นเอของบิดามารดา
ได้ อย่างไรก็ตาม เนื่องจากการศึกษานี้มีขนาด
ตัวอย่างจ ากัด จึงควรมีการศึกษาเพิ่มเติมในกลุ่ม
ตัวอย่างที่ใหญ่ขึ้นและหลากหลายมากขึ้น เพื่อยืนยัน
ความแม่นย าและความสามารถในการประยุกต์ใช้ใน
บริบทที่กว้างขึ้นในอนาคต 
 
สรุปและอภิปรายผล 
 ผลการศึกษานี้แสดงให้เห็นอย่างชัดเจนว่า ค่า 
Combined Likelihood Ratio (CLR) ซึ่งค านวณจาก
ข้อมูล autosomal STR จ านวน 23 ต าแหน่ง มี
ศักยภาพสูงในการจ าแนกความสัมพันธ์ระหว่าง
บุคคลที่ เป็นพี่น้องร่วมบิดามารดา (full-siblings) 
และบุคคลที่ไม่มีความสัมพันธ์กัน โดยพบความ
แตกต่างของค่าทางสถิติอย่างเด่นชัดในทุกตัวชี้วัด ทั้ง
ค่าเฉลี่ย ค่ามัธยฐาน และช่วงของข้อมูล ซึ่งสะท้อน
ถึ งอ านาจจ าแนก (discriminatory power) ของ 
likelihood ratio (LR) ในบริบทของนิติพันธุศาสตร์ 
ผลลัพธ์ดังกล่าวสอดคล้องกับกรอบแนวคิดเชิงทฤษฎี
ของ LR ซึ่งเป็นการเปรียบเทียบความน่าจะเป็นของ
ข้อมูลภายใต้สมมติฐานที่แข่งขันกัน (competing 
hypotheses) โดยในกรณีของ full-siblings จะมี
ความน่าจะเป็นในการแบ่งปันแอลลีลร่วมกัน (allele 
sharing) สูงกว่าบุคคลที่ไม่เกี่ยวข้อง ส่งผลให้ค่า LR 
มีแนวโน้มสู งอย่ างมีนัยส าคัญ ในขณะที่ กลุ่ ม 
unrelated มีโอกาสของการตรงกันของแอลลีลโดย
บังเอิญต่ า ส่งผลให้ค่า CLR อยู่ในระดับต่ า6 แนวโน้ม
นี้ได้รับการสนับสนุนจากงานของ Weir และคณะ ซึ่ง
ระบุว่าค่าที่แตกต่างกันในระดับหลายล าดับขั้น 
(orders of magnitude) สามารถสะท้อนน้ าหนักของ
หลักฐานเชิงนิติวิทยาศาสตร์ได้อย่างมีนัยส าคัญ10 
เมื่อเปรียบเทียบกับงานวิจัยในระดับสากล ผล
การศึกษานี้สอดคล้องกับรายงานของ Butler1 ที่
ชี้ให้เห็นว่าการเพิ่มจ านวน STR loci สามารถเพิ่ม

อ านาจในการจ าแนกความสัมพันธ์ทางเครือญาติได้
อย่างมีนัยส าคัญ โดยเฉพาะในสถานการณ์ท่ีไม่มี
ข้อมูลของบิดามารดา นอกจากนี้ งานของ Kling et 
al.8 ซึ่งพัฒนาโปรแกรม Familias ยังยืนยันว่าการใช้ 
LR-based framework เป็นมาตรฐานส าคัญในการ
วิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางเครือญาติในงานนิติพันธุ
ศาสตร์สมัยใหม่ที่ส าคัญ การแปลงข้อมูลในรูป 
log₁₀(CLR) ในการศึกษานี้ช่วยให้เห็นรูปแบบการ
กระจายของข้อมูลได้อย่างชัดเจน โดยพบว่าค่าของ
ทั้งสองกลุ่มสามารถแยกออกจากกันได้โดยไม่มีการ
ซ้อนทับ ซึ่งสะท้อนลักษณะการกระจายแบบเบ้ 
(skewed distribution) ของ LR ที่ได้รับการรายงาน
อย่ างแพร่ หลายในวรรณกรรม 7 การใช้  log 
transformation จึงเป็นแนวทางที่เหมาะสมในการ
เพิ่มความสามารถในการตีความและการน าเสนอ
ข้อมูลในงานวิจัยเชิงนิติพันธุศาสตร์ 
 ผ ล ก า ร วิ เ ค ร า ะห์  Receiver Operating 
Characteristic (ROC) ในการศึกษานี้ ให้ค่ า Area 
Under the Curve (AUC) เท่ากับ 1.000 ซึ่งบ่งชี้ถึง
ความสามารถในการจ าแนกในระดับสมบูรณ์แบบ 
(perfect discrimination) ผลลัพธ์ดังกล่าวสอดคล้อง
กับงานของ Ayres11 และ Kling et al.8 ที่รายงานว่า
การใช้ STR หลายต าแหน่งร่วมกับการค านวณ LR 
สามารถให้ความแม่นย าสู งมากในการจ าแนก
ความสัมพันธ์ อย่างไรก็ตาม ค่า AUC ที่สมบูรณ์แบบ
ควรตีความด้วยความระมัดระวัง เนื่องจากอาจได้รับ
อิทธิพลจากขนาดตัวอย่างท่ีจ ากัดและโครงสร้างของ
ข้อมูล (overfitting effect) ซึ่งเป็นข้อสังเกตที่ได้รับ
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 แม้ว่ าผลการศึกษานี้ จะแสดงให้ เห็นถึ ง
ศักยภาพของ CLR อย่างชัดเจน แต่ยังมีข้อจ ากัดที่
ควรพิจารณา ได้แก่ ขนาดตัวอย่างที่ค่อนข้างน้อย (n 
= 30 คู่ )  ซึ่ งอาจส่ งผลต่อความเสถียรของการ
ประมาณค่า และการใช้ข้อมูลจากแหล่งเดียว ซึ่งอาจ
ไม่สะท้อนความหลากหลายทางพันธุกรรมของ
ประชากรไทยทั้งหมด นอกจากนี้ การศึกษานี้มุ่งเน้น
เฉพาะความสัมพันธ์แบบ full-siblings จึงควรมี
การศึกษาเพิ่มเติมในความสัมพันธ์ระดับอื่น เช่น 
half-siblings หรือ second-degree relatives ซึ่งมี
ความซับซ้อนในการจ าแนกมากขึ้น8 
 ในอนาคต การเพ่ิมขนาดตัวอย่างและการใช้
ข้อมูลจากหลายภูมิภาค รวมถึงการประยุกต์ใช้
แนวทางเชิงสถิติขั้นสูง เช่น Bayesian frameworks 
หรื อ  probabilistic genotyping models จะช่ วย
เพิ่มความแม่นย าและความยืดหยุ่นในการวิเคราะห์
ความสัมพันธ์ทางเครือญาติในสถานการณ์ที่มีความ
ซับซ้อนมากขึ้น7 

 โดยสรุป ผลการศึกษานี้ยืนยันว่า ค่า CLR 
จากข้อมูล autosomal STR จ านวน 23 ต าแหน่ง มี
อ านาจจ าแนกสูงและสามารถใช้เป็นเครื่องมือที่มี
ประสิทธิภาพในงานนิติพันธุศาสตร์ส าหรับการ
ประเมินความสัมพันธ์แบบพี่น้องร่วมบิดามารดา 
โดยเฉพาะในกรณีที่ไม่มีข้อมูลของบิดามารดา และมี
ศักยภาพในการประยุกตใ์ช้ในกระบวนการยุติธรรมได้
อย่างน่าเชื่อถือ 
 
กิตติกรรมประกาศ 
 ขอขอบพระคุณหัวหน้ากลุ่มงานและเพื่อน
ร่วมงานในห้องปฏิบัติการกลุ่มงานตรวจเลือดชีวเคมี
และเขม่าดินปืน สถาบันนิติเวชวิทยา โรงพยาบาล
ต ารวจ ที่มีส่วนช่วยให้บทความครั้งนี้ส าเร็จตาม
วัตถุประสงค์ในการศึกษาต่อระดับปริญญาเอกสาขา
นิติวิทยาศาสตร์และงานยุติธรรม 

 
เอกสารอ้างอิง 

1. Butler JM.(2015). Advanced Topics in Forensic DNA Typing: Interpretation. San Diego: Academic Press; 2015. 
2. Jobling MA, Gill P.(2004). Encoded evidence: DNA in forensic analysis. Nat Rev Genet. 2004;5(10):739–751. 
3. Jeffreys AJ, Wilson V, Thein SL.(1985). Individual-specific “fingerprints” of human DNA. Nature. 1985;316:76–79. 
4. Evett IW, Weir BS.(1998). Interpreting DNA Evidence: Statistical Genetics for Forensic Scientists. Sunderland (MA): 

Sinauer Associates; 1998. 
5. Butler JM.(2010). Fundamentals of Forensic DNA Typing. San Diego: Academic Press; 2010. 
6. Evett IW, Weir BS.(1998). Interpreting DNA evidence: statistical genetics for forensic scientists; 1998. 
7. Gill P, Brenner C, Buckleton J, Carracedo A, Krawczak M, Mayr W, et al.(2006). DNA Commission of the ISFG: 

Recommendations on the interpretation of mixtures. Forensic Sci Int. 2006;160(2–3):90–101. 
8. Kling D, Tillmar AO, Egeland T.(2014). Familias 3 – extensions and new functionality. Forensic Sci Int Genet. 

2014;13:121–127. 
9. Buckleton J, Triggs CM, Walsh SJ.(2016). Forensic DNA Evidence Interpretation. 2nd ed. Boca Raton: CRC Press; 

2016. 
10. Weir BS, Anderson AD, Hepler AB.(2006). Genetic relatedness analysis: modern data and new challenges. Nat 

Rev Genet. 2006;7(10):771–780. 
11. Ayres KL.(2000). Relatedness testing in subdivided populations. Forensic Sci Int. 2000;114(2):107–115. 
12. Curran JM, Buckleton JS, Triggs CM.(2002). Assessing uncertainty in DNA evidence caused by sampling effects. 

Sci Justice. 2002;42(1):29–37. 
13. Gill P, Gusmão L, Haned H, Mayr WR, Morling N, Parson W, et al.(2012). DNA Commission of the ISFG: 

Recommendations on the evaluation of STR typing results using probabilistic methods. Forensic Sci Int 
Genet. 2012;6(6):679–688. 



400 401
วารสารสิ่งแวดล้อมศึกษาการแพทย์และสุขภาพ
ปีที่ 11 ฉบับที่ 2 เมษายน – มิถุนายน 2569

 แม้ว่ าผลการศึกษานี้ จะแสดงให้ เห็นถึ ง
ศักยภาพของ CLR อย่างชัดเจน แต่ยังมีข้อจ ากัดที่
ควรพิจารณา ได้แก่ ขนาดตัวอย่างที่ค่อนข้างน้อย (n 
= 30 คู่ )  ซึ่ งอาจส่ งผลต่อความเสถียรของการ
ประมาณค่า และการใช้ข้อมูลจากแหล่งเดียว ซึ่งอาจ
ไม่สะท้อนความหลากหลายทางพันธุกรรมของ
ประชากรไทยทั้งหมด นอกจากนี้ การศึกษานี้มุ่งเน้น
เฉพาะความสัมพันธ์แบบ full-siblings จึงควรมี
การศึกษาเพิ่มเติมในความสัมพันธ์ระดับอื่น เช่น 
half-siblings หรือ second-degree relatives ซึ่งมี
ความซับซ้อนในการจ าแนกมากขึ้น8 
 ในอนาคต การเพ่ิมขนาดตัวอย่างและการใช้
ข้อมูลจากหลายภูมิภาค รวมถึงการประยุกต์ใช้
แนวทางเชิงสถิติขั้นสูง เช่น Bayesian frameworks 
หรื อ  probabilistic genotyping models จะช่ วย
เพิ่มความแม่นย าและความยืดหยุ่นในการวิเคราะห์
ความสัมพันธ์ทางเครือญาติในสถานการณ์ที่มีความ
ซับซ้อนมากขึ้น7 

 โดยสรุป ผลการศึกษานี้ยืนยันว่า ค่า CLR 
จากข้อมูล autosomal STR จ านวน 23 ต าแหน่ง มี
อ านาจจ าแนกสูงและสามารถใช้เป็นเครื่องมือที่มี
ประสิทธิภาพในงานนิติพันธุศาสตร์ส าหรับการ
ประเมินความสัมพันธ์แบบพี่น้องร่วมบิดามารดา 
โดยเฉพาะในกรณีที่ไม่มีข้อมูลของบิดามารดา และมี
ศักยภาพในการประยุกตใ์ช้ในกระบวนการยุติธรรมได้
อย่างน่าเชื่อถือ 
 
กิตติกรรมประกาศ 
 ขอขอบพระคุณหัวหน้ากลุ่มงานและเพื่อน
ร่วมงานในห้องปฏิบัติการกลุ่มงานตรวจเลือดชีวเคมี
และเขม่าดินปืน สถาบันนิติเวชวิทยา โรงพยาบาล
ต ารวจ ที่มีส่วนช่วยให้บทความครั้งนี้ส าเร็จตาม
วัตถุประสงค์ในการศึกษาต่อระดับปริญญาเอกสาขา
นิติวิทยาศาสตร์และงานยุติธรรม 

 
เอกสารอ้างอิง 

1. Butler JM.(2015). Advanced Topics in Forensic DNA Typing: Interpretation. San Diego: Academic Press; 2015. 
2. Jobling MA, Gill P.(2004). Encoded evidence: DNA in forensic analysis. Nat Rev Genet. 2004;5(10):739–751. 
3. Jeffreys AJ, Wilson V, Thein SL.(1985). Individual-specific “fingerprints” of human DNA. Nature. 1985;316:76–79. 
4. Evett IW, Weir BS.(1998). Interpreting DNA Evidence: Statistical Genetics for Forensic Scientists. Sunderland (MA): 

Sinauer Associates; 1998. 
5. Butler JM.(2010). Fundamentals of Forensic DNA Typing. San Diego: Academic Press; 2010. 
6. Evett IW, Weir BS.(1998). Interpreting DNA evidence: statistical genetics for forensic scientists; 1998. 
7. Gill P, Brenner C, Buckleton J, Carracedo A, Krawczak M, Mayr W, et al.(2006). DNA Commission of the ISFG: 

Recommendations on the interpretation of mixtures. Forensic Sci Int. 2006;160(2–3):90–101. 
8. Kling D, Tillmar AO, Egeland T.(2014). Familias 3 – extensions and new functionality. Forensic Sci Int Genet. 

2014;13:121–127. 
9. Buckleton J, Triggs CM, Walsh SJ.(2016). Forensic DNA Evidence Interpretation. 2nd ed. Boca Raton: CRC Press; 

2016. 
10. Weir BS, Anderson AD, Hepler AB.(2006). Genetic relatedness analysis: modern data and new challenges. Nat 

Rev Genet. 2006;7(10):771–780. 
11. Ayres KL.(2000). Relatedness testing in subdivided populations. Forensic Sci Int. 2000;114(2):107–115. 
12. Curran JM, Buckleton JS, Triggs CM.(2002). Assessing uncertainty in DNA evidence caused by sampling effects. 

Sci Justice. 2002;42(1):29–37. 
13. Gill P, Gusmão L, Haned H, Mayr WR, Morling N, Parson W, et al.(2012). DNA Commission of the ISFG: 

Recommendations on the evaluation of STR typing results using probabilistic methods. Forensic Sci Int 
Genet. 2012;6(6):679–688. 

14. Kong A, Thorleifsson G, Gudbjartsson DF, Masson G, Sigurdsson A, Jonasdottir A, et al.(2008). Detection of 
sharing by descent, long-range phasing and haplotype imputation. Nat Genet. 2008;40(9):1068–1075. 

15. Sukontason K, et al.(2013). Development of allele frequency database for forensic DNA analysis in Thai 
population. J Med Assoc Thai. 2013;96(5):589–596. 


