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กÒÃà»ÃÕยบà·ÕยบÃะหÇ่Ò§ห้อ§»ฏÔบัตÔกÒÃตÃÇจพÔสูจ¹์ดÕàอ็¹àอ
·Ò§¹ÔตÔàÇªศÒสตÃ์์์

   ¹§Åักษณ์ ศÔÅ¢ั¹ธ์ แÅะ¤ณะ       

บ·¤ัดย่อ:
Çัตถุ»Ãะส§¤์: เพื่อประเมินผลการเปรียบเทียบระหว่างห้องปฏิบัติการประจำาปี พ.ศ. 2555 สำาหรับการตรวจพิสูจน์
ดเีอน็เอทางนติเิวชศาสตร ์ไดแ้ก ่autosomal short tandem repeat loci (aSTR) Y-chromosome short tandem 
repeat loci (Y-STR) X-chromosome short tandem repeat loci (X-STR) และดีเอ็นเอของไมโตคอนเดรีย 
(mitochondrial DNA: mtDNA)
ÇัสดุแÅะÇÔธÕกÒÃ: ประเมินผลการตรวจวิเคราะห์จากตัวอย่างตรวจเลือดบนแผ่นเยื่อ FTA® จำานวน 4 ตัวอย่าง 
มีห้องปฏิบัติการในประเทศไทยเข้าร่วมจำานวน  12  แห่ง  เปรียบเทียบผลการตรวจจากห้องปฏิบัติการแต่ละแห่ง
กับผลการตรวจรวมที่สอดคล้องกันในแต่ละการทดสอบ
ผÅกÒÃศึกษÒ: มีห้องปฏิบัติการเข้าร่วมเปรียบเทียบการทดสอบ aSTR, Y-STR, X-STR และ mtDNA จำานวน 
12 (รอ้ยละ 100.0)  8 (รอ้ยละ 66.7)  6 (รอ้ยละ 50.0) และ 7 (รอ้ยละ 58.3) แหง่ ตามลำาดบั  การทดสอบ aSTR, 
Y-STR และ X-STR ในทุกห้องปฏิบัติการที่เข้าร่วมได้รูปแบบดีเอ็นเอที่เหมือนกัน  อย่างไรก็ตาม การคำานวณค่า
ทางสถิติในงานตรวจพิสูจน์ดีเอ็นเอทางนิติเวชศาสตร์  และรูปแบบการรายงานผลของแต่ละห้องปฏิบัติการยังมี
ความแตกต่างกันค่อนข้างมาก  ส่วน  mtDNA  พบว่าเป็นการทดสอบที่มีความคลาดเคลื่อนระหว่างห้องปฏิบัติการ
ค่อนข้างมาก
สÃ»ุ: ควรจดัใหม้กีารฝกึอบรมดา้นการวเิคราะหท์างสถติใินงานตรวจพสิจูนด์เีอน็เอทางนติเิวชศาสตรข์องการทดสอบ 
aSTR  Y-STR  และ  X-STR  และจัดให้มีการอบรมเชิงปฏิบัติการสำาหรับการทดสอบ  mtDNA  นอกจากนั้น
ควรมีการกำาหนดแนวปฏิบัติมาตรฐานสำาหรับการรายงานผลการตรวจพิสูจน์ดีเอ็นเอทางนิติเวชศาสตร์  เพื่อให้
ทุกห้องปฏิบัติการใช้เป็นแนวทางในการรายงานผลการทดสอบที่มีข้อมูลครบถ้วน สมบูรณ์ มากยิ่งขึ้น

¤ำÒสำÒ¤ัญ: การเปรียบเทียบระหว่างห้องปฏิบัติการ, นิติเวชศาสตร์, ประเทศไทย, รูปแบบดีเอ็นเอ 

Abstract:
Objective: To evaluate the results of the 2012 interlaboratory comparison for forensic deoxyribonucleic 
acid (DNA) typing including autosomal short tandem repeat loci (aSTR), Y-chromosome short tandem 
repeat loci (Y-STR), X-chromosome short tandem repeat loci (X-STR) and mitochondrial DNA (mtDNA).
Material and Method: The analysis was performed using 4 blood samples stored on FTA® cards.  
Twelve laboratories in Thailand participated in this study. The results from each participant were 
compared with the consensus results.
Results: The analysis of aSTR, Y-STR, X-STR and mtDNA were performed in 12 (100.0%), 8 (66.7%), 
6 (50.0%) and 7 (58.3%) laboratories, respectively. All DNA profiles of aSTR, Y-STR and X-STR 
from all the participating laboratories showed the same STR profiles. However, the calculation of 
forensic DNA typing statistical values and the format of laboratory reports among these laboratories 
showed several variations. Only the mtDNA test showed some variations among the laboratories.  
Conclusion: For aSTR, Y-STR and X-STR tests, the trainings in statistical calculation of forensic DNA 
typing are required. For mtDNA test, workshop training should be established. Furthermore, a standard 
guideline for forensic DNA typing reports should be released in order to provide all the necessary 
information in the laboratory reports.  

Keywords: DNA typing, forensic, interlaboratory comparison, Thailand
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บ·¹ำÒ
  การเปรียบเทียบระหว่างห้องปฏิบัติการสำาหรับ
ประเมินผลการตรวจพิสูจน์ดีเอ็นเอทางนิติเวชศาสตร์
ในประเทศไทย  ดำาเนินการโดยเครือข่ายนิติพันธุศาสตร์
แห่งประเทศไทย (Forensic deoxyribonucleic acid 
(DNA) network of Thailand) มาตั้งแต่ พ.ศ. 2553 
มีการหมุนเวียนการเป็นเจ้าภาพระหว่างห้องปฏิบัติการ
ในแตล่ะสถาบนั  สถาบนัทีเ่ปน็เจา้ภาพจดัการเปรยีบเทยีบ
ระหว่างห้องปฏิบัติการต้องรับผิดชอบด้านการเตรียม
ตัวอย่างตรวจ  การวิเคราะห์ผลการทดสอบ  การสรุป
ผลการทดสอบ จัดทำารายงานผลการประเมิน พร้อมทั้ง
จัดประชมุเพื่ออภิปรายความคดิเห็น แจ้งผลการประเมิน
และระดมสมองเพื่อปรับปรุงและพัฒนาคุณภาพงาน
ด้านการตรวจพิสูจน์ดีเอ็นเอทางนิติเวชศาสตร์ให้เป็น
มาตรฐานไปในทศิทางเดยีวกนั และลดความแตกตา่งดา้น
การรายงานผลการทดสอบระหว่างห้องปฏิบัติการ
  สำาหรับปี  พ.ศ.  2555  กลุ่มงานตรวจเลือดและ
เขม่าดินปืน  สถาบันนิติเวชวิทยา  โรงพยาบาลตำารวจ 
สำานกังานตำารวจแหง่ชาตเิปน็เจา้ภาพ จดัการเปรยีบเทยีบ
ระหวา่งหอ้งปฏบิตักิารสำาหรบัประเมนิผลการตรวจพสิจูน์
ดีเอ็นเอทางนิติเวชศาสตร์  ได้แก่  การทดสอบ  aSTR 
Y-STR  X-STR  และ  mtDNA  รายงานนี้มุ่งเน้น
การวเิคราะหส์าเหตคุวามคลาดเคลือ่นของผลการทดสอบ
ระหวา่งหอ้งปฏบิตักิารของแตล่ะสถาบนั เพือ่หาแนวทาง
ในการปรับปรุงให้การตรวจพิสูจน์ดีเอ็นเอทางนิติเวชศาสตร์
ในภาพรวมของประเทศไทยมีมาตรฐานเทียบเคียงกัน 
ตลอดจนพัฒนารูปแบบการรายงานผลการทดสอบ 
ให้มีความสอดคล้องและมีความเป็นเอกภาพมากยิ่งขึ้น
 
ÇัสดุแÅะÇÔธÕกÒÃ
 กÒÃàตÃÕยมตัÇอย่Ò§
  จัดเตรียมตัวอย่างตรวจจาก  1  ครอบครัว 
ประกอบด้วย พ่อ  (Sample 1-2012) แม่  (Sample 
2-2012)  ลูกชาย  (Sample  3-2012)  และลูกสาว 
(Sample 4-2012)  โดยเจาะเลอืดจากบคุคลทัง้สี ่หยดลง
บนแผน่เยือ่ FTA®  (Whatman® ประเทศสหรฐัอเมรกิา) 

จำานวน 3 หยด หยดละ 30  ไมโครลิตร ตั้งไว้ให้แห้ง
ทีอ่ณุหภมูหิอ้ง บรรจใุนซองกระดาษพรอ้มสารดดูความชืน้ 
ปดิผนกึ และจดัเกบ็ไวท้ีอ่ณุหภมูหิอ้ง จดัสง่ใหห้อ้งปฏบิตัิ
การที่เข้าร่วมจำานวน 12 ห้องปฏิบัติการ เพื่อให้ทำาการ
ทดสอบ aSTR, Y-STR, X-STR และ mtDNA 

  กÒÃตÃÇจ·Ò§ห้อ§»ฏÔบัตÔกÒÃ
  แต่ละห้องปฏิบัติการดำาเนินการตรวจ  aSTR, 
Y-STR, X-STR และ mtDNA ตามวิธีปกติที่ใช้ใน
ห้องปฏิบัติการ พร้อมทั้งมีการคำานวณค่าทางสถิติ และ
แปลผลการทดสอบ  เพื่อหาความสัมพันธ์ทางสายเลือด
ระหว่างตัวอย่างตรวจทั้งสี่  โดยมีตำาแหน่งตรวจดังแสดง
ในตารางที่ 1

ผÅกÒÃศึกษÒ
  aSTR
  มีห้องปฏิบัติการที่ เข้าร่วมเปรียบเทียบผล
การตรวจพิสูจน์  aSTR  จำานวน  12  ห้องปฏิบัติการ 
ทำาการทดสอบ aSTR ตัง้แต ่10-15 ตำาแหนง่ (ตารางที ่2) 
ในจำานวนนี้มีห้องปฏิบัติการเพียง 1 แห่ง (ร้อยละ 8.3) 
ที่ทดสอบด้วยวิธีย้อมสีเจล ส่วนที่เหลือ (ร้อยละ 91.7) 
เปน็การทดสอบโดยใชเ้ครือ่งมอือตัโนมตั ิมหีอ้งปฏบิตักิาร
จำานวน 3 แห่ง (ร้อยละ 25.0) ไม่คำานวณค่าทางสถิติ
และไม่เขียนการแปลผลการทดสอบความสัมพันธ์
ทางสายเลือด ดังแสดงในตารางที่ 3

  Y-STR
  มีห้องปฏิบัติการจำานวน 8 แห่ง (ร้อยละ 66.7) 
เขา้รว่มเปรยีบเทยีบผลการตรวจพสิจูน์ Y-STR จำานวน 
17  ตำาแหน่ง  ทุกห้องปฏิบัติการมีการรายงานรูปแบบ
ดีเอ็นเอชนิด  Y-STR  สอดคล้องกันทุกตำาแหน่ง 
ในจำานวนนี้มีห้องปฏิบัติการจำานวน  7  แห่ง  (ร้อยละ 
87.5) ทีม่กีารแปลผลการตรวจความสมัพนัธท์างสายเลอืด 
แตม่หีอ้งปฏบิัตกิารเพียงสองแหง่เทา่นัน้ (ร้อยละ 25.0) 
ที่มีการคำานวณค่าทางสถิติชนิด posterior probability 
(ตารางที่ 2) 
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   ¹§Åักษณ์ ศÔÅ¢ั¹ธ์ แÅะ¤ณะ       

ตÒÃÒ§·Õè 1  ตำาแหนง่ aSTR, Y-STR, X-STR และ mtDNA ทีต่รวจเปรยีบเทยีบระหวา่งหอ้งปฏบิตักิาร ประจำาป ี
  พ.ศ. 2555

                 aSTR            Y-STR        X-STR            mtDNA

  Amelogenin  DYS19  DXS10103  HV I

  CSF1PO  DYS385a/b  DXS3878  HV II

  D2S1338  DYS389I  DXS7132  VR

  D3S1358  DYS389II  DXS10134  HV III

  D5S818  DYS390  DXS10074    - 

  D7S820  DYS391  DXS10101    -

  D8S1179  DYS392  DXS10135    -

  D13S317  DYS393  DXS7423    -

  D16S539  DYS437  DXS10146    -

  D18S51  DYS438  DXS10079    -

  D19S433  DYS439  HPRTB    -

  D21S11  DYS448  DXS10148    -

  FGA  DYS456  DXS6801    -

  D10S2325  DYS458  DXS6793    -

  Penta E  DYS635  DXS6810    -

  THO1  GATA H4  DXS6789    -

  TPOX     -  DXS7423    -

  vWA     -  GATA31E08    -

  D19S253     -  DXS9902    -

    -     -  DXS8977    -

  X-STR
  มีห้องปฏิบัติการจำานวน 6 แห่ง (ร้อยละ 50.0) 
เข้าร่วมเปรียบเทียบผลการตรวจพิสูจน์  X-STR 
ในจำานวนนี้มีหนึ่งห้องปฏิบัติการ  (ร้อยละ  16.7)  ที่
ทดสอบ X-STR จำานวนรวม 20 ตำาแหน่ง แยกเป็น
วิธี  fragment  analysis  ที่พัฒนาขึ้นใช้เองในห้อง
ปฏิบัติการจำานวน  8  ตำาแหน่ง  และใช้น้ำายาสำาเร็จรูป
จำานวน  12  ตำาแหน่ง  ส่วนห้องปฏิบัติการที่เหลืออีก 
5 แห่ง  (ร้อยละ 83.3) ทดสอบจำานวน 12 ตำาแหน่ง

โดยใช้น้ำายาสำาเร็จรูปบริษัทเดียวกัน  อย่างไรก็ตาม

ทกุหอ้งปฏบิตักิาร (รอ้ยละ 100) ตรวจวเิคราะหร์ปูแบบ

ดีเอ็นเอได้สอดคล้องกันทุกตำาแหน่ง  มีห้องปฏิบัติการ 

4 แห่ง (ร้อยละ 80) ที่เขียนรายงานสรุปความสัมพันธ์

ของตัวอย่างตรวจ  และมีห้องปฏิบัติการเพียง  1  แห่ง

เทา่นัน้ (รอ้ยละ 16.7) ทีม่กีารคำานวณคา่สถติ ิposterior 

probability  เพื่อใช้ประเมินความสัมพันธ์ทางสายเลือด

ระหว่างตัวอย่างตรวจ (ตารางที่ 2)
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  mtDNA
  มีห้องปฏิบัติการจำานวน 7 แห่ง (ร้อยละ 58.3) 
เข้าร่วมเปรียบเทียบผลการตรวจดีเอ็นเอของไมโตคอนเดรีย 
โดยมหีอ้งปฏบิตักิารเพยีง 1 แหง่ (รอ้ยละ 14.3) ทีต่รวจ
ดเีอน็เอของไมโตคอนเดรยีครบทัง้ control region ขณะที่
ห้องปฏิบัติการที่เหลือ  (ร้อยละ  85.7)  ตรวจเฉพาะ
บริเวณ hypervariable region I (HV I) และ hyper-
variable  region  II  (HVII)  เมื่อพิจารณาตำาแหน่งที่
แตกต่างจาก revised Cambridge reference strand 
(rCRS) ที่บันทึกได้สอดคล้องกันมากที่สุด (consensus 
sequence)  เป็นตำาแหน่งที่ถูกต้อง  จะมีห้องปฏิบัติการ
เพียง 3 แห่ง (ร้อยละ 42.9) รายงานตำาแหน่งตรวจได้
ถกูตอ้งทกุตำาแหนง่ และมหีอ้งปฏบิตักิาร 4 แหง่ (รอ้ยละ 
57.1) มกีารรายงานตำาแหนง่คลาดเคลือ่นไป ในจำานวนนี้
มหีอ้งปฏบิตักิาร 1 แหง่ (รอ้ยละ 14.3) ทีม่กีารเปรยีบเทยีบ
กบัสายดเีอน็เออา้งองิผดิพลาด โดยไมไ่ดเ้ทยีบกบั rCRS 
ทำาให้รายงานรูปแบบดีเอ็นเอที่แตกต่างออกไป  มีห้อง
ปฏบิตักิาร 1 แหง่ (รอ้ยละ 14.3) ทีพ่บปญัหาการตรวจ
ดเีอน็เอของไมโตคอนเดรยีบรเิวณ C-stretch ของ HV I 
และ HV II มีห้องปฏิบัติการ 1 แห่ง (ร้อยละ 14.3) 
พบปัญหาการตรวจบริเวณ  C-stretch  ของ  HV  I 
อย่างเดียว  โดยยังคงรายงานผลการตรวจบริเวณ 
C-stretch ของ HV II ได้ถูกต้อง และมีห้องปฏิบัติการ 
1 แห่ง (ร้อยละ 14.3) ที่มีปัญหาการอ่านผลการตรวจ
บริเวณตำาแหน่งที่ 172-178 (ตารางที่ 4)

ÇÔจÒÃณ์
  หอ้งปฏบิตักิารทีเ่ขา้รว่มเปรยีบเทยีบการทดสอบ 
aSTR  ระหว่างห้องปฏิบัติการประจำาปี  พ.ศ.  2555 
จำานวน 9 แห่ง (ร้อยละ 75) มีการคำานวณค่าทางสถิติ 
combined paternity index (CPI)  และ/หรอื posterior 
probability  ในจำานวนนีม้หีอ้งปฏบิตักิารจำานวน 2 แหง่ 
(ร้อยละ 22.2) ประมาณการค่าสัมประสิทธ์ิการมีบุพการีร่วม 
(coancestry  coefficient)  ที่ระดับ  0.01  ขณะที่ห้อง
ปฏิบัติการส่วนใหญ่  (ร้อยละ  77.8)  ประมาณการค่า
สัมประสิทธิ์การมีบุพการีร่วมที่ระดับ 0.00 ทำาให้

การคำานวณค่าทางสถิติ  CPI  แตกต่างกันประมาณ  
2.6-2.7  เท่า  เมื่อเปรียบเทียบความสัมพันธ์พ่อ-แม่-
ลูกชาย  และพ่อ-แม่-ลูกสาว  ตามลำาดับ  การใช้ค่า
สัมประสิทธิ์การมีบุพการีร่วมมักไม่มีผลกระทบต่อค่า
ความถูกต้องของการทดสอบทั้งด้านความไว  และความ
จำาเพาะของวิธีทดสอบ  ทั้งนี้เนื่องจากระดับตัดสินใจที่ 
posterior  probability  เท่ากับร้อยละ  99  สามารถ
แยกกลุม่ทีเ่ปน็พอ่ แม ่ลกู ออกจากกลุม่ทีไ่มม่คีวามสมัพนัธ์
เป็นญาติกันได้เด็ดขาด  ปัจจุบันยังไม่เคยมีรายงาน
คา่สมัประสทิธิก์ารมบีพุการรีว่มในประชากรไทย  จงึทำาให้
ไม่ทราบค่าที่แท้จริงของค่าสัมประสิทธิ์การมีบุพการีร่วม 
ดงันัน้การใชป้ระมาณการคา่สมัประสทิธิก์ารมบีพุการรีว่ม
ที่ระดับ  0.01  น่าจะเป็นระดับที่เหมาะสม  เนื่องจาก
เป็นการสะท้อนสภาพที่แท้จริงของประชากรไทย  ซึ่งมี
จำานวนประชากรมาก  มีวัฒนธรรมแบบเปิด  ไม่มี
ข้อกำาหนดสนับสนุนให้มีการแต่งงานร่วมกันภายในกลุ่ม
ประชากรเดยีวกนั อยา่งไรกต็าม คณะทำางานวทิยาศาสตร์
ด้านวิธีการตรวจพิสูจน์ดีเอ็นเอ  (Scientific  Working 
Group on DNA Analysis Methods: SWGDAM) 
แนะนำาให้ประมาณการค่าสัมประสิทธิ์การมีบุพการีร่วม
ที่ระดับ 0.01-0.031

  รายงานความถีอ่ลัลลีของ aSTR ในประชากรไทย 
มีอย่างน้อย  4  รายงาน2-5  แต่มีการใช้งานจริงในห้อง
ปฏิบัติการเพียง 2 ฐานข้อมูลเท่านั้น ได้แก่ ฐานข้อมูล
ความถี่อัลลีลของ  aSTR  จำานวน  15  ตำาแหน่ง
ในประชากรไทยที่ศึกษาโดย Shotivaranon และคณะ2 
และฐานข้อมูลความถี่อัลลีลของ  aSTR  จำานวน  24 
ตำาแหน่งในประชากรไทยที่ใช้ในโปรแกรมคำานวณค่า
ทางสถิติ  DNA  identification  system  for  mass 
fata l i ty3  ซึ่ งพัฒนาโดยมหาวิทยาลัยเชียงใหม่ 
ห้องปฏิบัติการส่วนใหญ่  (ร้อยละ  88.9)  คำานวณค่า
ทางสถิติ  CPI  โดยใช้ฐานข้อมูลของ  Shotivaranon 
และคณะ  เนื่องจากมีจำานวนตัวอย่างที่ใช้ศึกษาจำานวน
มากถึง  923  ราย  และมีการกระจายตัวของตัวอย่างที่
ศึกษาทั่วประเทศไทย  มีห้องปฏิบัติการเพียง  1  แห่ง
เท่านั้น (ร้อยละ 11.1) ที่ใช้ความถี่อัลลีลจากฐานข้อมูล
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The Interlaboratory Comparison of Forensic DNA Typing 
                                   

Sinkhan N, et al.

โปรแกรม  DNA  identification  system  for  mass 
fatality ทั้งนี้เนื่องจากห้องปฏิบัติการแห่งนี้ทดสอบด้วย
น้ำายาที่พัฒนาขึ้นใช้เอง  มีตำาแหน่งเครื่องหมายดีเอ็นเอ
ตรวจที่แตกต่างจากการใช้น้ำายาสำาเร็จรูปทั่วไป จึงทำาให้
ไมส่ามารถใชฐ้านขอ้มลูของ Shotivaranon และคณะ ได้
  รูปแบบการรายงานผลการตรวจ  aSTR 
มีความแตกต่างกันระหว่างห้องปฏิบัติการค่อนข้างมาก 
มีทั้งรูปแบบที่ระบุค่าทางสถิติ  posterior  probability 
(รอ้ยละ 66.7) คา่สถติ ิCPI (รอ้ยละ 11.1) หรอืไมร่ะบุ
คา่ทางสถติิ (ร้อยละ 22.2) (ตารางที่ 3)  แม้ว่ารูปแบบ
การรายงานผลจากทุกห้องปฏิบัติการเป็นการแปลผล
การทดสอบความสมัพนัธพ์อ่-แม-่ลกู โดยมกีารคำานวณ
ค่าทางสถิติ CPI แบบ one parent test of trios case 
แต่มีห้องปฏิบัติการจำานวน  3  แห่ง  (ร้อยละ  33.3) 
ที่ไม่มีการระบุความสัมพันธ์ของแม่ไว้ในการสรุปผล
การทดสอบ  และมีห้องปฏิบัติการเพียง  2  แห่งเท่านั้น 
(ร้อยละ  22.2)  ที่ระบุว่าการคำานวณค่าทางสถิติ  CPI 
เป็นการคำานวณเปรียบเทียบข้อมูลกับบุคคลอื่นที่ไม่มี
ความสัมพันธ์เป็นญาติกันในกลุ่มประชากรไทย  และ
มีการระบุการสันนิษฐานค่า  prior  probability  ไว้ใน
การสรปุผลการทดสอบ ทำาใหเ้ปน็รปูแบบการรายงานผล
ที่สมบูรณ์ มีข้อมูลพื้นฐานที่เกี่ยวข้องครบถ้วน ผู้ใช้งาน
สามารถทำาความเข้าใจพื้นฐานการคำานวณ และข้อจำากัด
ของการใช้งานได้เป็นอย่างดี
  มีห้องปฏิบัติการจำานวน  8  แห่งจาก  12  แห่ง 
(ร้อยละ  66.7)  ที่เข้าร่วมการเปรียบเทียบระหว่างห้อง
ปฏิบัติการ  สำาหรับตรวจพิสูจน์  Y-STR  จำานวน  17 
ตำาแหนง่ โดยทกุหอ้งปฏบิตักิารทีเ่ขา้รว่มการเปรยีบเทยีบ 
Y-STR ระหว่างห้องปฏิบัติการ (ร้อยละ 100) มีการ
สรุปผลการทดสอบแสดงความสัมพันธ์ทางสายเลือด
รว่มบรรพบรุษุสายพอ่เดยีวกนั เพยีงแตม่กีารใชข้อ้ความ
แสดงความสัมพันธ์ที่แตกต่างกัน  ในจำานวนนี้มีห้อง
ปฏิบัติการเพียง 2 แห่งเท่านั้น (ร้อยละ 25.0) ที่มีการ
คำานวณค่าทางสถิติ  posterior  probability มีการระบุ
กลุม่ประชากรทีใ่ชใ้นการคำานวณคา่ทางสถติเิปรยีบเทยีบ 
และแสดงค่าสถิติ prior probability ไว้ในรายงานสรุป

ผลการทดสอบด้วย  ทำาให้ได้รูปแบบการรายงานผล
การทดสอบที่มีข้อมูลพื้นฐานครบถ้วนสมบูรณ์  ดังนั้น
การจัดให้มีการอบรมด้านการคำานวณทางสถิติในงาน
ตรวจพิสูจน์  Y-STR  หรือมีการกำาหนดข้อมูลพื้นฐาน
ที่ควรระบุไว้ในการรายงานผลการตรวจพิสูจน์  Y-STR 
น่าจะเป็นอีกแนวทางหนึ่งที่จะช่วยพัฒนาให้การตรวจ
พิสูจน์  Y-STR  ของทุกห้องปฏิบัติการในประเทศไทย
มีมาตรฐานที่ไม่แตกต่างกัน
  การทดสอบ  X-STR  เริ่มดำาเนินการในการ
เปรียบเทียบระหว่างห้องปฏิบัติการสำาหรับการตรวจ
พิสูจน์ดีเอ็นเอทางนิติเวชศาสตร์  ในปี  พ.ศ.  2555 
เป็นปีแรก  มีห้องปฏิบัติการที่เข้าร่วมจำานวน  6  แห่ง 
(ร้อยละ 50.0) ตรวจพิสูจน์ X-STR จำานวน 12-20 
ตำาแหนง่ โดยมผีลการเปรยีบเทยีบรปูแบบดเีอน็เอจำานวน 
2 ตัวอย่าง สอดคล้องกันทุกตำาแหน่ง มีห้องปฏิบัติการ
จำานวน 1 แหง่ มกีารคำานวณคา่ทางสถติอิยา่งมเีงือ่นไขวา่ 
เมื่อผลการตรวจ  aSTR  เปรียบเทียบความสัมพันธ์
ทางสายเลือดได้ค่า  posterior  probability  น้อยกว่า
ร้อยละ  99.9  จะมีการคำานวณค่าทางสถิติ  likelihood 
ratio และ posterior probability จาก X-STR โดยใช้
ขอ้มลูความถีอ่ลัลลีของ X-STR จากฐานขอ้มลูประชากร
เยอรมนั6 ขณะทีห่อ้งปฏบิตักิารสว่นใหญ ่(รอ้ยละ 83.3) 
ยังไม่มีการคำานวณทางสถิติ  เนื่องจากยังไม่มีรายงาน
ความถีอ่ลัลลีของ X-STR ในประชากรไทย ประกอบกบั
มรีายงานวา่ โครโมโซมเอก็ซส์ามารถแบง่ไดเ้ปน็  4 กลุม่ 
(linkage)  โดยแต่ละกลุ่มมีการถ่ายทอดลักษณะ
ทางพันธุกรรมจากรุ่นพ่อแม่ไปยังรุ่นลูกแบบเป็นอิสระ
ต่อกัน การคำานวณค่าทางสถิติในแต่ละกลุ่มจึงมีลักษณะ
เหมือนการถ่ายทอดพันธุกรรมของ aSTR  ส่วนภายใน
กลุ่มเดียวกันจะมีการถ่ายทอดลักษณะทางพันธุกรรม
จากรุ่นพ่อแม่ไปยังรุ่นลูกแบบไม่เป็นอิสระต่อกัน  ทำาให้
การคำานวณค่าทางสถิติภายในกลุ่มเดียวกัน  จำาเป็น
ต้องคำานวณแบบเดียวกับการถ่ายทอดพันธุกรรมของ
ไมโตคอนเดรยี หรอื Y-STR7 ดงันัน้กลุม่หอ้งปฏบิตักิาร
ที่สามารถตรวจพิสูจน์  X-STR  จึงควรมีการตกลง
เกี่ยวกับจำานวนตำาแหน่งของเครื่องหมายพันธุกรรม
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ที่จะใช้ในการตรวจ  X-STR  และเป็นตำาแหน่งใดบ้าง 
เพื่อให้เป็นมาตรฐานเดียวกันทั้งประเทศ  และควร
มีการศึกษาความถี่อัลลีลของตำาแหน่งที่ตกลงกัน
ในประชากรไทย  เพื่อให้ทุกห้องปฏิบัติการสามารถใช้
ค่าความถี่อัลลีลของ X-STR ในประชากรไทยคำานวณ
ค่าทางสถิติเพื่อพิสูจน์ความสัมพันธ์ทางสายเลือดได้ 
  จากการเปรียบเทียบระหว่างห้องปฏิบัติการ
สำาหรับการตรวจลำาดับเบสบนไมโตคอนเดรียเพื่อใช้
พิสูจน์ความสัมพันธ์ญาติร่วมบรรพบุรุษสายแม่เดียวกัน 
พบวา่การทดสอบนีเ้ปน็การทดสอบทีม่คีวามคลาดเคลือ่น
สูงที่สุดในจำานวน  4  การทดสอบที่มีการเปรียบเทียบ
ระหว่างห้องปฏิบัติการประจำาปี  พ.ศ.  2555  โดยมี
ห้องปฏิบัติการที่รายงานผลได้ถูกต้องเมื่อเปรียบเทียบ
กับตำาแหน่งที่รายงานผลสอดคล้องกันมากที่สุดเพียง 
3  แห่ง  ขณะที่ห้องปฏิบัติการที่ เหลือมักพบว่ามี
ความคลาดเคลื่อนของการตรวจบริเวณ  C-stretch 
ทั้งบริเวณ HV II และ HV I มากที่สุด อย่างไรก็ตาม
จากแนวปฏิบัติในการแปลผลการตรวจลำาดับเบส
บนไมโตคอนเดรียโดยคณะทำางานวิทยาศาสตร์ด้าน
วิธีการตรวจพิสูจน์ดีเอ็นเอ8  กำาหนดว่า  ไม่จำาเป็นต้อง
วเิคราะหห์าจำานวนเบสทีแ่นน่อนบรเิวณ C-stretch ของ 
HV  I  แต่จำาเป็นต้องวิเคราะห์หาจำานวนเบสที่แน่นอน
บริเวณ C-stretch ของ HV II ปัญหาอีกประการหนึ่ง
ได้แก่  การเปรียบเทียบกับสายดีเอ็นเออ้างอิงผิดพลาด 
โดยไม่ได้เปรียบเทียบกับสายดีเอ็นเออ้างอิง  rCRS 
จึงทำาให้ได้รูปแบบดีเอ็นเอบนไมโตคอนเดรียที่แตกต่าง
ออกไป และปญัหาเชงิเทคนคิทางหอ้งปฏบิตักิารทีเ่กดิจาก
การปนเปื้อนของดีเอ็นเอจากภายนอก  หรือขั้นตอน
การทำาความสะอาด PCR product มีการกำาจัด primer 
ออกไม่หมด  จึงทำาให้อ่านลำาดับเบสได้ยากยิ่งขึ้น  และ
มีความเสี่ยงสูงที่จะอ่านลำาดับเบสได้ผิดพลาด  ดังนั้น
การทดสอบตรวจวิเคราะห์ดีเอ็นเอของไมโตคอนเดรีย
จึงควรจัดให้มีการฝึกอบรมเชิงปฏิบัติการที่ครอบคลุม
ดา้นกระบวนการตรวจวเิคราะห์ การอา่นผล การแปลผล 
การวเิคราะหท์างสถติ ิตลอดจนการรายงานผลการทดสอบ 
เพื่อให้ทุกห้องปฏิบัติการมีมาตรฐานการวิเคราะห์ที่
สอดคล้องกัน  หรือเป็นไปในรูปแบบเดียวกันมากยิ่งขึ้น

 ผÅ»Ãะโยª¹์¢ัดกั¹
  การเปรียบเทียบระหว่างห้องปฏิบัติการสำาหรับ
ตรวจพิสูจน์ดีเอ็นเอทางนิติเวชศาสตร์เป็นกิจกรรม
ประจำาปี  ภายใต้การดูแลของเครือข่ายนิติพันธุศาสตร์
แห่งประเทศไทย  และไม่ได้รับทุนสนับสนุนกิจกรรมนี้
จากบริษัทผู้ประกอบการที่ เกี่ยวข้องกับงานด้าน
นิติวิทยาศาสตร์  ห้องปฏิบัติการจากทุกสถาบันมีอิสระ
อย่างเต็มที่ ในการทำาการทดสอบและรายงานผล
โดยปราศจากการแทรกแซงจากภายนอก

สÃุ»
 ¤ÇÃจัดให้มÕกÒÃฝึกอบÃมด้Ò¹กÒÃÇÔà¤ÃÒะห์
·Ò§สถÔตÔใ¹§Ò¹ตÃÇจพÔสูจ¹์ดÕàอ็¹àอ·Ò§¹ÔตÔàÇªศÒสตÃ์
¢อ§กÒÃ·ดสอบ aSTR  Y-STR แÅะ X-STR แÅะ
จัดให้มÕกÒÃอบÃมàªÔ§»ฏÔบัตÔกÒÃสำÒหÃับกÒÃ·ดสอบ 
mtDNA ¹อกจÒก¹ั้¹¤ÇÃมÕกÒÃกำÒห¹ดแ¹Ç»ฏÔบัตÔ
มÒตÃฐÒ¹สำÒหÃับกÒÃÃÒย§Ò¹ผÅกÒÃตÃÇจพÔสูจ¹์
ดÕàอ¹็àอ·Ò§¹ÔตÔàÇªศÒสตÃ ์àพืèอให·้กุหอ้§»ฏÔบตัÔกÒÃ
ใª้à»็¹แ¹Ç·Ò§ใ¹กÒÃÃÒย§Ò¹ผÅกÒÃ·ดสอบ·ÕèมÕ
¢้อมูÅ¤Ãบถ้Ç¹ สมบูÃณ์ มÒกยÔè§¢ึ้¹

กÔตตÔกÃÃม»ÃะกÒศ
  คณะผู้รายงานขอขอบพระคุณ  เครือข่ายนิติ-
พันธุศาสตร์แห่งประเทศไทย ที่ให้ความสนับสนุนการจัด
กิจกรรมเปรียบเทียบระหว่างห้องปฏิบัติการสำาหรับ
การตรวจพิสูจน์ดีเอ็นเอทางนิติเวชศาสตร์ของประเทศ
ไทยด้วยดีตลอดมา  และขอขอบพระคุณเจ้าหน้าที่
ห้องปฏิบัติการและเจ้าหน้าที่ประสานงานทุกท่าน  จาก
หอ้งปฏบิตักิารสมาชกิของเครอืขา่ย ไดแ้ก ่(1) กลุม่งาน
ตรวจเลือดชีวเคมีและเขม่าดินปืน  สถาบันนิติเวชวิทยา 
โรงพยาบาลตำารวจ (2) กลุ่มงานตรวจทางชีววิทยาและ
ดีเอ็นเอ  กองพิสูจน์หลักฐานกลาง  สำานักงานพิสูจน์
หลักฐานตำารวจ  (3)  กลุ่มงานตรวจทางชีววิทยาและ
ดเีอน็เอ ศนูยพ์สิจูนห์ลกัฐาน 3 (นครราชสมีา) (4) กลุม่งาน
ตรวจทางชีววิทยาและดีเอ็นเอ  ศูนย์พิสูจน์หลักฐาน  5 
(ลำาปาง)  (5)  กลุ่มงานตรวจทางชีววิทยาและดีเอ็นเอ 
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ศนูยต์รวจพิสจูนห์ลักฐาน 10 (สงขลา) (6) สำานกัตรวจ

พิสูจน์ทางชีววิทยา  สถาบันนิติวิทยาศาสตร์  กระทรวง

ยุติธรรม (7) ภาควิชานิติเวชศาสตร์ คณะแพทยศาสตร์ 

มหาวิทยาลัยเชียงใหม่  (8)  ห้องปฏิบัติการภาควิชา

นติเิวชศาสตร ์คณะแพทยศาสตร ์มหาวทิยาลยัขอนแกน่ 

(9)  หน่วยมนุษย์พันธุศาสตร์  ภาควิชาพยาธิวิทยา 

คณะแพทยศาสตร์โรงพยาบาลรามาธิบดี  มหาวิทยาลัย

มหิดล  (10)  หน่วยนิติซีโรโลยีวัตถุพยาน  ภาควิชา

นิติเวชศาสตร์  คณะแพทยศาสตร์ศิริราชพยาบาล 

มหาวิทยาลัยมหิดล (11) หน่วยนิติเซโรวิทยา ภาควิชา

นติเิวชศาสตร ์คณะแพทยศาสตร ์จฬุาลงกรณม์หาวทิยาลยั 

และ (12) หน่วยนิติเวชศาสตร์และพิษวิทยา ภาควิชา

พยาธิวิทยา  คณะแพทยศาสตร์  มหาวิทยาลัยสงขลา-

นครินทร์  
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