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บทคัดย่อ:
	 รายงานนีเ้ปน็การนำ�เสนอโปรแกรมดา้นฐานขอ้มลูโปรแกรมใหมท่ีพ่ฒันาใหม้คีวามเหมาะสมสำ�หรบัคำ�นวณ
ค่าทางสถิติพื้นฐานทางนิติเวชศาสตร์ในงานตรวจพิสูจน์ดีเอ็นเอ ได้แก่ (1) การตรวจพิสูจน์เอกลักษณ์บุคคล 
(2) การตรวจความสมัพนัธพ์อ่-ลกู หรอื แม-่ลกู (3) การตรวจความสมัพนัธพ์ีน่อ้งกรณรีว่มพอ่และแมเ่ดยีวกนั 
(full sibling) โดยวเิคราะหจ์าก autosomal short tandem repeat (STR) (4) การตรวจความสมัพนัธพ์ี-่นอ้ง
กรณรีว่มพอ่เดยีวกนัแตค่นละแม ่หรอื รว่มแมเ่ดยีวกนัแตค่นละพอ่ หรอื ความสมัพนัธป์ู-่หลาน หรอื ยา่-หลาน 
หรือ ตา-หลาน หรือ ยาย-หลาน หรือ ลุง-หลาน หรือ ป้า-หลาน หรือ น้า-หลาน หรือ อา-หลาน (half 
sibling) โดยวิเคราะห์จาก autosomal STR (5) การตรวจความสัมพันธ์ทางสายเลือดร่วมบรรพบุรุษสายแม่
เดยีวกนั (maternal lineage) โดยวเิคราะหจ์าก mitochondrial deoxyribonucleic acid (DNA) (6) การตรวจ
ความสัมพันธ์ทางสายเลือดร่วมบรรพบุรุษสายพ่อเดียวกัน (paternal lineage) โดยวิเคราะห์จาก Y-STR และ 
(7) การตรวจความสมัพนัธพ์ี-่นอ้งทีเ่ปน็เพศหญงิรว่มพอ่เดยีวกนั หรอืความสมัพนัธย์า่-หลานสาว โดยวเิคราะห์
จาก X-STR  โปรแกรมนี้สามารถเก็บข้อมูลรูปแบบดีเอ็นเอได้หลายชนิด ได้แก่ autosomal STR, Y-STR, 
X-STR และ mitochondrial DNA นอกจากนีย้งัสามารถใชค้น้หาขอ้มลูตวัอยา่งตรวจได ้โปรแกรมนีเ้หมาะสำ�หรบั
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การคำ�นวณค่าสถิติทางนิติเวชศาสตร์ในงานตรวจพิสูจน์ดีเอ็นเอในประชากรไทย เนื่องจากใช้ฐานข้อมูลความถี่อัลลีล
ของประชากรไทย พรอ้มทัง้ยงัสามารถรายงานผลการคำ�นวณทางสถติทิีเ่กีย่วขอ้ง และแปลผลการคำ�นวณเบือ้งตน้ได้

คำ�สำ�คัญ: การตรวจพิสูจน์พ่อ-ลูกหรือแม่-ลูก, การตรวจพิสูจน์พี่น้อง, ดีเอ็นเอ, โปรแกรม, PSU CalPat 

Abstract:
	 New database software for calculating statistical values in forensic deoxyribonucleic acid 
(DNA) typing is presented. This software can be applied to various tasks including (i) person iden-
tification, (ii) paternity testing or maternity testing, (iii) full sibling testing using autosomal short 
tandem repeat (STR), (iv) half sibling testing using autosomal STR, (v) maternal lineage testing 
using mitochondrial DNA analysis, (vi) paternal lineage testing using Y-STR analysis and (vii) 
sibling analysis of two females having the same biological father or relationship testing between 
paternal grandmother and granddaughter by using X-STR. Various DNA data such as autosomal 
STR, Y-STR, X-STR and mitochondrial DNA can be stored in the database.  DNA data can be 
searched by sorted name or sorted family code.  This program is suited for estimating statistical 
values in the Thai population because the Thai allele frequency database is used for background 
calculations. In addition, the printout from this software can be used as a DNA typing report. All 
necessary forensic statistical values and fundamental interpretation are also included in this report.

Key words: DNA, kinship analysis, paternity analysis, PSU CalPat, software

บทนำ�  
	 การคำ�นวณคา่ทางสถติใินงานตรวจพสิจูนด์เีอน็เอ 
เช่น การคำ�นวณ likelihood ratio ในงานตรวจพิสูจน์
เอกลักษณ์บุคคล การคำ�นวณ combined paternity 
index ในงานตรวจความสมัพนัธท์างสายเลอืด พอ่-แม-่
ลูก การคำ�นวณทางสถิติในการบอกความสัมพันธ์พี่-
น้อง ตลอดจนการคำ�นวณค่าความเชื่อมั่นของการมี
ความสัมพันธ์ทางสายเลือดเมื่อตรวจพิสูจน์ดีเอ็นเอ 
(posterior probability) แม้ว่าจะสามารถคำ�นวณด้วย
เครือ่งคดิเลข หรอืใชโ้ปรแกรมแผน่ตารางทำ�การ (spread-
sheet) ได้ก็ตาม แต่ใช้เวลาในการคำ�นวณค่อนข้างมาก 
และมีสูตรคำ�นวณซับซ้อน ปัจจุบันมีโปรแกรมสำ�เร็จรูป

หลายโปรแกรมท่ีสามารถนำ�มาใช้ในการคำ�นวณค่าทางสถิติ
เหลา่นี ้เชน่ DNA-View, Genotype, Genoproof เปน็ตน้ 
โปรแกรมเหล่านี้มักมีราคาแพง อาจมีบางโปรแกรม
ทีอ่นญุาตใหใ้ชไ้ดฟ้ร ีเชน่ EasyDNA, Patcan, PatPCR 
แต่มักจำ�กัดฐานข้อมูลความถี่อัลลีลจำ�เพาะต่อประชากร
บางเชื้อชาติ ไม่เหมาะที่จะใช้คำ�นวณในประชากรไทย 
ผู้เขียนจึงพัฒนาโปรแกรมฐานข้อมูลที่มีความสามารถ
เก็บข้อมูลดีเอ็นเอในฐานข้อมูลได้ทุกระบบ ได้แก่ auto-
somal STR, Y-STR, X-STR และ mitochondrial 
DNA และสามารถคำ�นวณค่าทางสถิติพื้นฐานสำ�หรับ
การตรวจพิสูจน์ดีเอ็นเอในงานนิติเวชศาสตร์ โดยใช้
ความถี่อัลลีลของประชากรไทย
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รายละเอียดโปรแกรม
	 โปรแกรม PSU CalPat  รุ่น 1.2 เป็นโปรแกรม
ด้านฐานข้อมูล (รูปที่ 1) ที่เขียนขึ้นจากโปรแกรม 
Microsoft Access version 2003® (Microsoft® 

ประเทศสหรฐัอเมรกิา) ใหม้คีวามสามารถในการเกบ็ขอ้มลู
รูปแบบดีเอ็นเอชนิดต่างๆ ได้แก่ autosomal STR, 
Y-STR, X-STR และ mitochondrial DNA 
สามารถค้นหาข้อมูล และคำ�นวณค่าทางสถิติพื้นฐาน
ทางนติเิวชศาสตร ์เชน่ การตรวจพสิจูนเ์อกลกัษณบ์คุคล 
การตรวจความสัมพันธ์พ่อ-ลูก หรือ แม่-ลูก การตรวจ
ความสัมพันธ์พี่น้องกรณีร่วมพ่อและแม่เดียวกัน (full 
sibling) โดยวิเคราะห์จาก autosomal STR การตรวจ
ความสัมพันธ์พี่น้องกรณีร่วมพ่อเดียวกันแต่คนละแม่
หรือร่วมแม่เดียวกันแต่คนละพ่อ หรือ ความสัมพันธ์

ปู่-หลาน หรือ ย่า-หลาน หรือ ตา-หลาน หรือ ยาย-

หลาน หรือ ลุง-หลาน หรือ ป้า-หลาน หรือ น้า-หลาน 

หรือ อา-หลาน (half sibling) โดยวิเคราะห์จาก 

auto-somal STR การตรวจความสมัพนัธท์างสายเลอืด

ร่วมบรรพบุรุษสายแม่เดียวกัน (maternal lineage) 

โดยวิเคราะห์จาก mitochondrial DNA การตรวจ

ความสัมพันธ์ทางสายเลือดร่วมบรรพบุรุษสายพ่อ

เดยีวกนั (paternal lineage) โดยวเิคราะหจ์าก Y-STR 

และการตรวจความสัมพันธ์พี่-น้องที่ เป็นเพศหญิง

ร่วมพ่อเดียวกัน หรือความสัมพันธ์ย่า-หลานสาว โดย

วิเคราะห์จาก X-STR พร้อมทั้งยังสามารถรายงานผล

การคำ�นวณทางสถติทิีเ่กีย่วขอ้ง และแปลผลการคำ�นวณ

เบื้องต้นได้

รูปที่ 1  หน้าแรกของโปรแกรม PSU CalPat รุ่นที่ 1.2



ส§¢ÅÒ¹¤ÃÔ¹·Ã์àÇªสÒÃ »‚·Õè 29 ฉบับที่ 3 พ.ค.-มิ.ย. 2554                146

โปรแกรมสำ�หรับตรวจพิสูจน์ดีเอ็นเอทางนิติเวชศาสตร์                                    สุคนธ์ ประดุจกาญจนา และคณะ

	ควา มถี่อัลลีลประชากรไทย
	 ฐานขอ้มลูความถีอ่ลัลลีประชากรไทย ใชจ้ากขอ้มลู
ความถี่อัลลีลประชากรไทยจากทุกภูมิภาคของประเทศ
ไทย รวมจำ�นวน 929 คน ทีร่ายงานโดย Shotivaranon 
และคณะ1 กรณอีลัลลีทีไ่มพ่บในฐานขอ้มลูนี ้การคำ�นวณ
ค่าทางสถิติจะถูกคำ�นวณจากความถี่อัลลีลน้อยที่สุด 
(minimum allele frequency; MAF) ตามคำ�นยิามของ 
National Research Council (NRC) II2 โดยใช้สูตร 
MAF = 5/(2N) เมื่อ N เป็นจำ�นวนข้อมูลในฐาน
ขอ้มลู  และกำ�หนดคา่สมัประสทิธก์ารมบีพุการรีว่ม (q : 
theta) เปน็คา่ตัง้ตน้สำ�หรบัประชากรไทยที ่0.01 อยา่งไร
ก็ตามค่า q สามารถปรับเปลี่ยนได้ตั้งแต่ 0.000-1.000

	 ข้อมูล
	 บันทึกข้อมูลทั่วไปของผู้เข้ารับการตรวจดีเอ็นเอ  
ได้แก่ สถานะ ชื่อ ชื่อสกุล รหัสครอบครัว รหัสตัวอย่าง 
ความเป็นคนไทย ความสัมพันธ์กับบุคคลที่เข้ารับ
การตรวจ ชนิดของตัวอย่างตรวจ เลขที่ไฟล์อิเล็กโทร-
ฟีโรแกรม วันที่เก็บตัวอย่าง วันที่รายงานผล พร้อมทั้ง
ข้อมูลรูปแบบดีเอ็นเอชนิดต่างๆ ได้แก่ autosomal 
STR, Y-STR, X-STR และ mitochondrial DNA 
	 ข้อมูลชื่อ ชื่อสกุล วันที่เก็บตัวอย่าง และวันที่
รายงานผล เป็นข้อมูลสำ�คัญที่จำ�เป็นต้องบันทึก
ให้ครบถ้วนทุกครั้ง 
	 ลักษณะข้อมูลที่เป็นตัวเลข ให้บันทึกในช่อง 
Allele 1 และ/หรือ Allele 2 ส่วนข้อมูลที่เป็นตัวอักษร 
ให้บันทึกในช่อง remark 

	 การค้นหา
	 สามารถค้นหาได้จาก ชื่อ-ชื่อสกุล ซึ่งเรียงตาม
ตัวอักษร หรือค้นหาได้จากรหัสครอบครัว รหัสตัวอย่าง
ตรวจ

การคำ�นวณค่าทางสถิติ
	 การคำ�นวณค่าทางสถิติต่างๆ ของโปรแกรม 
PSU CalPat รุ่น 1.2 ถูกออกแบบให้มีการจับคู่
คำ�นวณแบบ Duo เช่น พ่อ-ลูก แม่-ลูก พี่-น้อง 

ยาย-หลาน ลุง-หลาน เป็นต้น โดยสามารถคำ�นวณค่า
ทางสถิติที่ใช้งานทางนิติเวชศาสตร์ในกรณีต่างๆ ดังนี้

	 กรณีตรวจพิสูจน์เอกลักษณ์บุคคล
	 คำ�นวณตามสูตรของ Evett และ Weir3 ดังนี้	

เมื่ออัลลีล AiAi = AiAi

	

เมื่ออัลลีล AiAj = AiAj

	            P = PiPi  

	 เมื่อ P = total matching probability 
      และ Pi = matching probability	

	 หากรูปแบบดีเอ็นเอที่ตำ�แหน่งใดตำ�แหน่งหนึ่ง 
เป็นลักษณะไม่ครบส่วน (partial profile) ซึ่งเกิดจาก 
allele dropout การคำ�นวณใช้สูตร p(2-p) ตามที่
อธิบายโดย Buckleton4 (ตารางที่ 1)

	 กรณตีรวจความสมัพนัธ ์พอ่-ลกู หรอื แม-่ลกู
	 คำ�นวณตามสูตรของ Balding และ Nichols5 
(ตารางที่ 2)	
	 กรณีที่ เกิดการกลายพันธุ์ตำ�แหน่งที่เกิดการ
กลายพนัธุท์กุตำ�แหนง่จะถกูคำ�นวณคา่ทางสถติริว่มดว้ย 
โดยใชส้ตูร simple model of mutation6 โดยประมาณคา่ 
paternity index ตำ�แหน่งที่เกิดการกลายพันธุ์ดังนี้

PI =
 m

     A  

	 เมื่อ PI = paternity index ของตำ�แหน่งที่เกิด
การกลายพันธุ์ m = mutation rate ของตำ�แหน่งที่เกิด

[2q+(1-q)pi][3q+(1-q)pi]
         (1+q)(1+2q)	

Pi =

2[q+(1-q)pi][q+(1-q)pj]
         (1+q)(1+2q)	

Pi =
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การกลายพันธุ์ และ A = average probability of 
exclusion ของตำ�แหน่งที่เกิดการกลายพันธุ์

	 กรณีตรวจพี่-น้องรวมพ่อและแม่เดียวกัน 
(full sibling) โดยการตรวจ autosomal STR
	 คำ�นวณตามสูตรของ Evett และ Weir ที่อ้างอิง
โดย Ayres7 (ตารางที่ 3)

	 กรณีตรวจพี่-น้องร่วมพ่อเดียวกันแต่คนละ
แม ่หรอื รว่มแมเ่ดยีวกนัแตค่นละพอ่ หรอื ปู-่หลาน 
หรอื ยา่-หลาน หรอื ตา-หลาน หรอื ยาย-หลาน หรอื 
ลงุ-หลาน หรอื ปา้-หลาน หรอื นา้-หลาน หรอื อา-
หลาน (half sibling) โดยการตรวจ autosomal STR
	 คำ�นวณตามสตูรของ Evett และ Weir ทีอ่า้งองิโดย 
Ayres7 (ตารางที่ 4)

ตารางที่ 2  สูตรคำ�นวณค่าทางสถิติ กรณีตรวจความสัมพันธ์พ่อ-ลูก หรือ แม่-ลูก

               เด็ก	     ผู้ถูกกล่าวหาว่าเป็นบิดา                        Likelihood ratio

	 AA	 AA	 1+2q 

	 	 	 3q+(1-q)pA

	 AA	 AB	 1+2q 

	 	 	 2(2q+(1-q)pA)

	 AB	 AA	 1+2q 

	 	 	 2(2q+(1-q)pA)

	 AB	 AB	      1+2q       +      1+2q
	 	 	 4(q+(1-q)pA)      4(q+(1-q)pB)

	 AB	 AC	 1+2q
			   4(q+(1-q)pA)

ตารางที่ 1 สูตรคำ�นวณค่าทางสถิติ กรณีรูปแบบดีเอ็นเอไม่ครบส่วน

            Genotype of stain	       Suspect	          Formula “p(2-p) Equivalent”

     	 Ai (q)	 AiAi	 2q+(1-q)pi  (2- 
3q+(1-q)pi            

                                                                  1+q                   1+2q

		  AiAx	 q+(1-q)pi  (2- 
2q+(1-q)pi            

                                                                  1+q                  1+2q
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ตารางที่ 3	 สูตรคำ�นวณค่าทางสถิติ กรณีตรวจความสัมพันธ์พี่-น้องร่วมพ่อและแม่เดียวกัน (full sibling) 
	 โดยการตรวจ autosomal STR

          Tested individuals	               Likelihood ratio for full sibling

	 AA, AA	 1  
+
       1+2q       

+
          (1+q) (1+2q)

		  4     2(3q+(1-q)pA)     4(2q+(1-q)pA)(3q+(1-q)pA)

	 AA, AB	 1  
+
       1+2q                    

		  4     4(2q+(1-q)pA)       

	 AA, BB	 1	

	 	 4

	 AA, BC	 1	

	 	 4	
 

	 AB, AB	 1  
+
     1+2q       

+
      1+2q       

+
         (1+q)(1+2q)            

		  4    8(q+(1-q)pA)     8(q+(1-q)pB)     8(q+(1-q)pA)(q+(1-q)pB) 
	

	 AB, AC	 1  
+
      1+2q                    

		  4     8(q+(1-q)pA)  
    

	 AB, CD	 1	

	 	 4

ตารางที่ 4	 สูตรคำ�นวณค่าทางสถิติ กรณีตรวจความสัมพันธ์พ่ี-น้องร่วมพ่อเดียวกันแต่คนละแม่ หรือ ร่วมแม่เดียวกัน
	 แต่คนละพ่อ หรือ ปู่-หลาน หรือ ย่า-หลาน หรือ ตา-หลาน หรือ ยาย-หลาน หรือ ลุง-หลาน หรือ 
	 ป้า-หลาน หรือ น้า-หลาน หรือ อา-หลาน (half sibling) โดยการตรวจ autosomal STR

                    Tested individuals        Likelihood ratio for half sibling

	 AA, AA	 1  
+
       1+2q       

	 	 2     2(3q+(1-q)pA)     	     

	 AA, AB	 1  
+
       1+2q       

	 	 2     4(2q+(1-q)pA)     	      

	 AA, BB	 1 
	 	 2 

	 AA, BC	 1 
	 	 2	   
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	 กรณีตรวจความสัมพันธ์ทางสายเลือด
ร่วมบรรพบุรุษสายแม่เดียวกัน โดยการตรวจ 
mitochondrial DNA
	 การคำ�นวณค่าทางสถิติสำ �หรับการพิสูจน์
ความสัมพันธ์ทางสายเลือดร่วมบรรพบุรุษสายแม่
เดียวกัน โดยการตรวจลำ�ดับเบสบนสายไมโตคอนเดรีย
บริเวณ control region ทั้งเส้น (ตำ�แหน่งที่ 16024 ถึง 
ตำ�แหนง่ที ่576 เมือ่เปรยีบเทยีบกบัลำ�ดบัเบสอา้งองิของ 
revised Cambridge Reference Sequence: rCRS8) 
หรือแยกตรวจลำ�ดับเบสเพียงบางส่วน เช่น ตรวจสาย  
hypervariable region I (HV I) ร่วมกับตรวจสาย 
hypervariable region II (HV II) สามารถคำ�นวณ
ค่าความถี่ในการตรวจพบรูปแบบดีเอ็นเอไมโตคอนเดรีย 
(mitochondrial haplotype) จากฐานข้อมูลได้ด้วย
โปรแกรม mtDNA Population Database9 ซึ่ง
พัฒนาโดย Federal Bureau of Investigation (FBI) 
กระทรวงยุติธรรม ประเทศสหรัฐอเมริกา จากนั้นนำ�ค่า
จำ�นวนข้อมูลที่ตรวจพบรูปแบบดีเอ็นเอไมโตคอนเดรีย
ในฐานขอ้มลู และจำ�นวนขอ้มลูทัง้หมดของกลุม่ประชากร
ที่ค้นหา ใส่ลงในแบบฟอร์มที่กำ�หนด แล้วเลือกผล
เปรียบเทียบความสัมพันธ์ โปรแกรมจะคำ�นวณค่า 
likelihood ratio และ posterior probability ให้ 
โดยคำ�นวณค่าความถี่รูปแบบดีเอ็นเอไมโตคอนเดรีย
ด้วยวิธี direct counting method10 ดังนี้

	 -	 กรณีค้นหารูปแบบดีเอ็นเอไมโตคอนเดรีย
แล้วพบว่ามีซ้ำ �กับรูปแบบดีเอ็นเอไมโตคอนเดรีย
ในฐานข้อมูล ใช้สูตร

p = 
X

    N  
	

	 เมื่อ p เป็นค่าความถี่ของรูปแบบดีเอ็นเอ
ไมโตคอนเดรีย X เป็นจำ�นวนที่พบรูปแบบดีเอ็นเอ
ไมโตคอนเดรียที่ค้นหาในฐานข้อมูล (พบกี่ครั้ ง)
N เป็นจำ�นวนข้อมูลรูปแบบดีเอ็นเอไมโตคอนเดรีย
ทั้งสิ้นในฐานข้อมูล จากนั้นจึงคำ�นวณหาค่าบนของช่วง
ความเชื่อมั่นที่ร้อยละ 95 (upper bound of 95% 
confidence interval) ของความถี่ ดังนี้

	 ค่าบนของช่วงความเชื่อมั่นที่ร้อยละ 95 ของ
ความถี่ =     	
	  

	 -	 กรณีค้นหารูปแบบดีเอ็นเอไมโตคอนเดรีย
ในฐานข้อมูลแล้วไม่พบรูปแบบดี เอ็นเอดั งกล่าว
ในฐานข้อมูลเลย คำ�นวณดังนี้

	 ค่าบนของช่วงความเชื่อมั่นที่ร้อยละ 95 ของ
ความถี่ = 

ตารางที่ 4	 (ต่อ)

                    Tested individuals	     Likelihood ratio for half sibling

	 AB, AB	 1  
+
      1+2q       

+
      1+2q  

	 	 2     8(q+(1-q)pA)     8(q+(1-q)pB)     

	 AB, AC	 1  
+
      1+2q       

	 	 2     8(q+(1-q)pA)   	
  

	 AB, CD	 1 
	 	 2

     1
1-a N
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	 เมื่อ a เป็นค่าสัมประสิทธิ์ความเชื่อมั่น (ใช้ค่า 

0.05 สำ�หรบัชว่งความเชือ่มัน่ทีร่อ้ยละ 95) N เปน็จำ�นวน

ข้อมูลรูปแบบดีเอ็นเอไมโตคอนเดรียทั้งสิ้นในฐานข้อมูล

	 กรณีตรวจความสัมพันธ์ทางสายเลือดร่วม

บรรพบุรุษสายพ่อเดียวกัน โดยการตรวจ Y-STR

	 การคำ�นวณค่าความถี่ในการตรวจพบรูปแบบ

ดีเอ็นเอของ Y-STR (Y-STR haplotype) จะต้องใช้

ร่วมกับโปรแกรม Search Haplotypes11 นำ�ค่าจำ�นวน

ข้อมูลที่ตรวจพบรูปแบบดีเอ็นเอบนโครโมโซมเพศชาย

ในฐานขอ้มลู และจำ�นวนขอ้มลูทัง้หมดของกลุม่ประชากร

ที่ค้นหาในฐานข้อมูล ใส่ลงในแบบฟอร์มที่กำ�หนด 

โปรแกรมจะคำ�นวณคา่ likelihood ratio และ posterior 

probability โดยใช้สูตรคำ�นวณเช่นเดียวกับการตรวจ

พิสูจน์ความสัมพันธ์ทางสายเลือดร่วมบรรพบุรุษสายแม่

เดียวกัน โดยการตรวจลำ�ดับเบสบนสายไมโตคอนเดรีย

	 กรณีตรวจความสัมพันธ์พี่-น้องเพศหญิง

ร่วมพ่อเดียวกัน หรือ ย่า-หลานสาว โดยการตรวจ 

X-STR

	 การตรวจการเข้ากันได้ของรูปแบบดีเอ็นเอชนิด 

X-STR โปรแกรมจะเปรยีบเทยีบเฉพาะรปูแบบดเีอน็เอ

ว่าเข้ากันได้หรือไม่ และรายงานผลการเปรียบเทียบ

โดยไม่มีการคำ�นวณค่าทางสถิติ likelihood ratio และ 

posterior probability  เนือ่งจากยงัไมม่รีายงานความถี่

ของรปูแบบดเีอน็เอบนโครโมโซมเอกซ ์และความถีอ่ลัลลี

ของดีเอ็นเอบนโครโมโซมเอกซ์ในประชากรไทย	

วิจารณ ์

	 โปรแกรม PSU CalPat รุ่น 1.2 เหมาะสำ�หรับ

ใช้คำ�นวณค่าสถิติพื้นฐานทางนิติเวชศาสตร์ ในงาน

ตรวจพสิจูนด์เีอน็เอกรณตีา่งๆ เชน่ การตรวจเอกลกัษณ์

บุคคล การตรวจความสัมพันธ์ทางสายเลือด พ่อ-ลูก 

แม-่ลกู พี-่นอ้ง และอืน่ๆ โดยสามารถเกบ็ขอ้มลูดเีอน็เอ

ไดห้ลายชนดิ ไดแ้ก ่autosomal STR, Y-STR, X-STR 

และ mitochondrial DNA เป็นต้น สำ�หรับสูตรที่ใช้

คำ�นวณกรณีต่างๆ ไม่ใช่สูตรที่คิดขึ้นใหม่ แต่เป็นสูตร

คำ�นวณจากรายงานวิชาการที่ได้ตีพิมพ์เผยแพร่แล้ว3-7 

โปรแกรมนี้ออกแบบให้คำ�นวณเปรียบเทียบกับบุคคล

อา้งองิทลีะคู ่(duo) จงึเหมาะกบัการตรวจพสิจูนด์เีอน็เอ

แบบจับคู่ในงานนิติเวชศาสตร์ทั่วไป เช่น เปรียบเทียบ

ตัวอย่างตรวจที่เก็บได้จากที่เกิดเหตุเป็นของบุคคล

ต้องสงสัยหรือไม่ หรือเปรียบเทียบว่าชายผู้ต้องสงสัย

เป็นพ่อเด็กหรือไม่ หรือเด็กสองคนเป็นพี่น้องกันหรือไม่ 

ซึ่งยังไม่ครอบคลุมถึงการตรวจเปรียบเทียบพร้อมกัน

ทัง้ครอบครวั คราวละ 3 คน (trio) เชน่ การตรวจพสิจูน ์

พ่อ-แม่-ลูก ในคราวเดียวกัน เป็นต้น 

	 โปรแกรมน้ีถูกพัฒนาข้ึนด้วยโปรแกรม Microsoft 

Access® รุ่น 2003 ซึ่งเป็นโปรแกรมประเภทฐานข้อมูล

ใน Microsoft Office 2003® บน Windows® platform 

รูปลักษณ์ของโปรแกรมจึงมีลักษณะเหมือนโปรแกรม

ทั่วไปที่ใช้บนระบบปฏิบัติการ Windows ผู้ใช้จึง

ทำ�ความคุน้เคยไดง้า่ย การใชง้านถกูจดัออกเปน็หมวดหมู ่

ทำ�ให้สะดวกในการเรียกใช้คำ�สั่งต่างๆ ในการวิเคราะห์ 

และสามารถพิมพ์รายงานผลการตรวจพิสูจน์ดีเอ็นเอ

ในกรณีต่างๆ ได้ง่าย

	 โปรแกรม PSU CalPat รุน่แรกถกูพฒันาขึน้เมือ่

เดือนเมษายน พ.ศ. 2552 เพื่อนำ�มาใช้คำ�นวณค่า

ทางสถิติกรณีพ่อ-ลูก และ แม่-ลูก เท่านั้น เพื่อทดแทน

การคำ�นวณค่า combined paternity index (CPI) 

ด้วยมือ หรือใช้โปรแกรมแผ่นตารางทำ�การ ซึ่งใช้เวลา

ในการคำ�นวณค่อนข้างมาก และเสี่ยงที่จะคำ�นวณ

ผิดพลาด โปรแกรมนี้มีการตรวจสอบความถูกต้องกับ

โปรแกรม DNA Identification System For Mass 
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Fatality12 โดยเปรียบเทียบกรณีพ่อ-ลูก หรือ แม่-ลูก 

จำ�นวน 100 ราย พบว่าค่าทางสถิติต่างๆ ที่คำ�นวณได้

เท่ากันทุกประการ จึงมีการนำ�มาใช้ในงานประจำ�ของ

หน่วยนิติเวชศาสตร์และพิษวิทยา ภาควิชาพยาธิวิทยา 

คณะแพทยศาสตร์ มหาวิทยาลัยสงขลานครินทร์  ต่อมา

มกีารพฒันาเพิม่เตมิใหม้คีวามสามารถตรวจเปรยีบเทยีบ

เอกลักษณ์บุคคล และตรวจความสัมพันธ์ทางสายเลือด

กรณีอื่นๆ เพิ่มเติม พร้อมทั้งเก็บข้อมูลดีเอ็นเอได้

หลากหลายชนิดมากขึ้น ปัจจุบันโปรแกรมนี้เป็นรุ่น 1.2 

มีการปรับเปลี่ยนการใช้ฐานข้อมูลความถี่อัลลีลของ

ประชากรไทยมาใช้ของ Shotivaranon และคณะ1  

ซึ่งเป็นฐานข้อมูลที่คำ�นวณความถี่อัลลีลจากประชากร

ไทยมากถึง 929 ราย ครอบคลุมประชากรไทยจาก

ทกุภมูภิาค ทำ�ใหค้า่ทางสถติทิีค่ำ�นวณได ้มคีวามถกูตอ้ง

เหมาะสมกับการใช้งานในประชากรไทยมากยิ่งขึ้น

	 อย่างไรก็ตาม โปรแกรม PSU CalPat รุ่น 1.2 

ถูกออกแบบให้คำ�นวณค่าทางสถิติ โดยประมาณการ

ค่า prior probability เท่ากับ 0.5 ทำ�ให้มีข้อจำ�กัดที่ใช้

คำ�นวณค่าทางสถิติต่างๆ ได้เฉพาะเหตุการณ์ท่ีมีผู้เสียชีวิต

เพียง 1 ราย หรือมีผู้ถูกกล่าวหาว่ามีความสัมพันธ์

ทางสายเลือดด้วยเพียง 1 รายเท่านั้น ข้อจำ�กัดนี้

ทำ�ให้ไม่สามารถนำ�โปรแกรมนี้มาใช้คำ�นวณค่าทางสถิติ

กรณีที่เกิดหายนะหมู่ และมีผู้เสียชีวิตมากกว่า 1 ราย

แต่โอกาสในการเกิดหายนะหมู่พบได้ไม่บ่อยนัก ดังนั้น

โปรแกรม PSU CalPat จึงน่าจะยังเหมาะสมที่จะใช้

งานดา้นการตรวจพสิจูนด์เีอน็เอในสถานการณป์กตทิัว่ไป  

	 โปรแกรม PSU CalPat รุ่น 1.2 สามารถพิมพ์

ใบรายงานผลการตรวจพิสูจน์ดีเอ็นเอกรณีต่างๆ โดยมี

การแสดงผลการตรวจดีเอ็นเอที่ตำ�แหน่งต่างๆ พร้อมค่า

ทางสถติทิีจ่ำ�เปน็ นอกจากนัน้ยงัมกีารแปลผลการทดสอบ

ขั้นต้นให้ด้วย ทำ�ให้ผู้ใช้มีความสะดวก รวดเร็ว ในการ

รายงานผลการทดสอบมากยิ่งขึ้น (รูปที่ 2)

	 ผูพ้ฒันาโปรแกรมตัง้ใจใหโ้ปรแกรม PSU CalPat 

เป็นโปรแกรมที่แจกฟรี (free software) และได้มอบ

ลิขสิทธิ์ สิทธ์การใช้และเผยแพร่โปรแกรม PSU CalPat 

รุน่ 1.2 นีใ้หแ้กเ่ครอืขา่ยนติพินัธศุาสตรแ์หง่ประเทศไทย  

ผู้สนใจสามารถ download โปรแกรมนี้ได้ที่ 

	 http://portal.in.th/files/5/3/1/2011/03/09/

PSUCalPatv1_21.mdb หรือ 

	 http://portal.in.th/files/5/3/1/2011/03/

09/PSUCalPatv1_21.rar

สรุป
	 โปรแกรม PSU CalPat รุน่ 1.2 เปน็โปรแกรม

ด้านฐานข้อมูลที่พัฒนาขึ้นเพื่อใช้คำ�นวณค่าสถิติ

พืน้ฐานทางนิติเวชศาสตร ์ในงานตรวจพสิจูนด์ีเอน็เอ

กรณตีา่งๆ  สามารถเกบ็ขอ้มลูดีเอน็เอไดห้ลายระบบ 

เช่น autosomal STR, Y-STR, X-STR และ 

mitochondrial DNA โดยคำ�นวณคา่ทางสถติติา่งๆ 

จากความถี่อัลลีลของประชากรไทย  สามารถพิมพ์

รายงานพร้อมสถิติที่จำ�เป็นเป็นภาษาไทย  จึงเป็น

โปรแกรมแจกฟรีอีกทางเลือกหนึ่งที่เหมาะสมกับ

การตรวจพิสูจน์ดีเอ็นเอในประชากรไทย

กิตติกรรมประกาศ 
	 ผู้เขียนขอขอบพระคุณ ศาสตราจารย์นายแพทย์

ธานินทร์ ภู่พัฒน์ ที่อบรมให้ความรู้ทางสถิติในงาน

นิติเวชศาสตร์สำ�หรับการตรวจพิสูจน์ดีเอ็นเอ จนผู้เขียน

เข้าใจและสามารถพัฒนาความรู้ที่ได้รับมาเป็นโปรแกรม

คอมพิวเตอร์  ขอขอบพระคุณ รองศาสตราจารย์บุษบา  

ฤกษ์อำ�นวยโชค ที่อนุญาตให้ใช้ความถี่อัลลีลประชากร

ไทยในโปรแกรมน้ี และขอขอบพระคุณ อาจารย์นายแพทย์

นิติกร  โปริสวาณิชย์ ที่ให้คำ�ปรึกษาเชิงลึกในเรื่องต่างๆ

เพื่อแก้ไขโปรแกรมให้มีความสมบูรณ์ยิ่งขึ้น
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โปรแกรมสำ�หรับตรวจพิสูจน์ดีเอ็นเอทางนิติเวชศาสตร์                                    สุคนธ์ ประดุจกาญจนา และคณะ

รูปที่ 2 	ใบรายงานผลการตรวจความสัมพันธ์ทางสายเลือด A กรณีพ่อ-ลูก หรือ แม่-ลูก B กรณีพี่น้องร่วมพ่อ
	 	 และแม่เดียวกัน (full sibling) C กรณีกึ่งพี่น้อง (half sibling) D กรณีญาติร่วมบรรพบุรุษสายแม่
	 	 เดียวกัน (maternal lineage) โดยการตรวจไมโตคอนเดรีย E กรณีญาติร่วมบรรพบุรุษสายพ่อเดียวกัน 
	 	 (paternal lineage) โดยการตรวจ Y-STR  F กรณีพี่-น้อง (เพศหญิง) ร่วมพ่อเดียวกัน หรือ ย่า-
	 	 หลานสาว โดยการตรวจ X-STR
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