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ABSTRACT 

This study evaluated allele frequencies and forensic parameters of 23 autosomal short tandem repeat (aSTR) 

loci in 150 genotypes from a Cambodian population residing in Thailand, stored in the Thailand DNA database 

of the Office of Police Forensic Science. SE33 exhibited the highest degree of genetic polymorphism, making 

it the most informative locus, while TPOX was the least informative. The combined power of discrimination 

(CPD) and the combined power of exclusion (CPE) for the 23 aSTR loci were both at 0.9999. Therefore, the 

allele frequency data from this study can serve as a reference for identifying allele differences in other 

populations and can further enhance the accuracy of forensic human identification and kinship testing. 
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การวิเคราะหค์วามถ่ีแอลลีลของ 23 ตาํแหน่ง ของดีเอน็เอลาํดบัซํา้ออโตโซม

ในประชากรกมัพชูา 150 คน ท่ีอาศยัอยู่ในประเทศไทย 
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บทคดัย่อ 

การศกึษาค่าความถีแ่อลลลีและค่าพารามเิตอรท์างนิตวิทิยาศาสตรข์องดเีอน็เอชุดซ้ําบนออโทโซม จาํนวน 23 ตําแหน่ง 

ของประชากรกมัพูชาในประเทศไทย จํานวน 150 ตวัอย่าง ที่ถูกเก็บรวบรวมไว้ในฐานขอ้มูลดเีอ็นเอของสํานักงาน

พสิูจน์หลกัฐานตํารวจ จากการวเิคราะห์พบว่าตําแหน่ง SE33 เป็นตําแหน่งทีแ่สดงถงึความหลากหลายมากทีสุ่ด และ

ตําแหน่ง TPOX เป็นตําแหน่งทีแ่สดงความหลากหลายน้อยที่สุด เมื่อคํานวนค่า Combined power of discrimination 

(CPD) และค่า Combined power of exclusion (CPE) พบว่าทัง้สองค่ามคี่าเท่ากบั 0.9999 ตามลําดบั ดงันัน้ ค่าความถี่

แอลลลีทีศ่กึษาจะสามารถใชเ้ป็นค่าอ้างองิในการคน้พบแอลลลีทีแ่ตกต่างในประชากรอื่นได ้และยงัสามารถนําไปช่วย

สรา้งความเชื่อมัน่ในการตรวจพสิจูน์เอกลกัษณ์บุคคลและการตรวจพสิจูน์ความสมัพนัธท์างเครอืญาตติ่อไป 

คาํสาํคญั: ความถีแ่อลลลี, ค่าพารามเิตอรท์างนิตวิทิยาศาสตร,์ ประชากรกมัพชูาในประเทศไทย 
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บทนํา 

ประเทศไทยเป็นประเทศที่มอีตัราการอพยพของคนต่างด้าวจากประเทศเพื่อนบ้านเป็นจํานวนมากไม่ว่าจะเป็น ลาว 

เมยีนมา หรอืกมัพูชา เป็นต้น การนํานิตวิทิยาศาสตร์เขา้มาใชค้วบคู่ในกระบวนยุตธิรรมจงึมคีวามสําคญัอย่างยิง่เพื่อ

เพิม่คุณค่าของวตัถุพยานในการพสิจูน์ยนืยนัตวัผูก้ระทําความผดิในคดตี่างๆ เทคโนโลยดีา้นการตรวจดเีอน็เอเป็นอีกหน่ึง

เทคโนโลยสีาํคญัทีนํ่ามาใชใ้นงานดา้นนิตพินัธุศาสตรเ์พื่อพสิจูน์เอกลกัษณ์บุคคล และเชื่อมโยงกบัพยานหลกัฐานต่างๆ 

จากมาตรฐาน Scientific Working Group on DNA Analysis Methods (SWGDAM) กําหนดให้มกีารรายงานผลการตรวจ

พสิูจน์เป็นค่าทางสถติใินกรณีทีม่กีารเขา้กนัไดข้องภาพรวมดเีอน็เอระหว่างบุคคลและวตัถุพยาน (Scientific Working 

Group on DNA Analysis Methods (SWGDAM), 2010) โดยค่าเหล่าน้ีจะต้องประกอบไปด้วยค่าหลกั คอื ค่าความถี่

แอลลลี (allele frequency) เช่น ค่า Likelihood ratio หรอื ค่า Random match probability โดยค่าสถติดิงักล่าวเป็นค่าที่

แสดงถึงความน่าเชื่อถือในการตรวจพิสูจน์และเป็นค่าที่ศาลสามารถเขา้ใจได้ง่าย (Butler, 2005) ดงันัน้ การศกึษา

ค่าความถี่ของแอลลีล (allele frequency) ในประชากรต่างๆ จะสามารถแสดงความหลากหลายทางพนัธุกรรมและ

ลกัษณะประชากรได ้(พมิล เชีย่วศลิป์, 2564) และเมื่อมกีารพฒันาตําแหน่งหลกับนออโทโซมใหม้จีาํนวนตําแหน่งมาก

ยิ่งขึ้น การวิเคราะห์ค่าความถี่แอลลีลและค่าสถิติอื่นๆ จึงมีความสําคญั ทําให้มีการศึกษาค่าความถี่แอลลีลของ

ประชากรในแต่ละประเทศทีต่รวจดว้ยชุดตรวจทีม่ตีําแหน่งมากขึน้ หรอืเป็นปัจจุบนัมากขึน้ ยกตวัอย่างเช่น การศกึษา

ประชากรในประเทศคเูวตโดยชุดตรวจ PowerPlex® Fusion 6C System พบว่า การใชชุ้ดตรวจดงักล่าวเหมาะสําหรบั

ใชใ้นการตรวจเอกลกัษณ์บุคคลไดด้ ีและไดนํ้าค่าความถีแ่อลลลีมาใชเ้พื่อวเิคราะหห์าระยะห่างทางพนัธุกรรมเทยีบกบั

ประเทศอื่นๆ (Haidar et al., 2021) แต่อย่างไรกด็ยีงัคงไม่มกีารศกึษาค่าความถี่แอลลลีของประเทศเพื่อนบ้านอย่าง

กมัพูชา ซึ่งมภีูมปิระเทศตดิกบัประเทศไทย และมจีํานวนประชากรกมัพูชาซึ่งอาศยัอยู่ในประเทศไทยเป็นอนัดบัสอง

รองลงมาจากประชากรพม่า อยู่ที่ประมาณ 116,496 คน ตามข้อมูลสถิติจํานวนแรงงานต่างด้าวที่ได้รับอนุญาต 

ทัว่ราชอาณาจกัรไทยของกรมการจดัหางาน (สํานักบรหิารแรงงานต่างดา้ว, 2565) มเีพยีงการศกึษากลุ่มมอญ-เขมร  

ที่เป็นการศกึษาในกลุ่มตวัอย่างจํานวน 738 คน (Kampuansai et al., 2017) และเป็นขอ้มูลการวเิคราะห์ผลด้วยชุด

ตรวจ PowerPlex® ESI16 kit (Promega, WI, USA) โดยวเิคราะหด์เีอน็เอชุดซ้ําบนออโทโซม จาํนวน 15 ตําแหน่ง 

จากการศกึษาขา้งต้นชี้ใหเ้หน็ว่า ความหลากหลายทางพนัธุกรรมในแต่ละเชื้อชาตนัิน้เกดิจากหลากหลายปัจจยั เช่น 

การอพยพย้ายถิ่นฐาน การตัง้รกรากของกลุ่มประชากรในประเทศ ดงันัน้ การศกึษาความถี่แอลลลีในเชื้อชาติอื่นที่

อพยพเขา้มาในประเทศไทยจะแสดงใหเ้หน็ความเหมอืนหรอืความแตกต่างในกลุ่มประชากรได ้อกีทัง้ยงัไม่มกีารศกึษา

ค่าความถีข่องแอลลลีในประชากรกมัพชูาในประเทศไทยมากนัก และดว้ยมกีารพฒันาชุดตรวจดเีอน็เอชุดซ้ําทีช่่วยเพิม่

ประสทิธภิาพในการตรวจโดยมกีารเพิม่ตําแหน่งในการวเิคราะห์ ทางผู้วจิยัจงึศกึษาค่าความถีแ่อลลลีของประชากร

กมัพูชาในประเทศไทย จากขอ้มูลรปูแบบลายพมิพด์เีอน็เอทีถู่กบนัทกึไวใ้นฐานขอ้มูลดเีอน็เอของศูนย์พสิจูน์หลกัฐาน 1 

สาํนักงานพสิจูน์หลกัฐาน เพื่อนําค่าทางสถติทิีไ่ดจ้ากการวเิคราะหค่์าความถีแ่อลลลี และนําไปช่วยสรา้งความเชื่อมัน่ใน

การตรวจพสิูจน์ในงานทางด้านนิตวิทิยาศาสตร์และสามารถใชเ้ป็นค่าอ้างอิงในการตรวจพสิูจน์เอกลกัษณ์บุคคลทีม่ี

ความจาํเพาะของกลุ่มประชากรต่อไป 

 

การทบทวนวรรณกรรม 

ในปี ค.ศ. 2001 เริม่มกีารศกึษาความถี่ของแอลลลีของประชากรบราซลิ โดยสกดัดเีอน็เอจากตวัอย่างเลอืด และตรวจ 

ดีเอ็นเอชุดซ้ําเพียง 3 ตําแหน่ง คือ CSF1PO, TPOX, และ TH01 ด้วยชุดตรวจ the GenePrint™ STR Mul-tiplex 

System ของบริษัท Promega Corporation (Soares-Vieira et al., 2001) และในทวีปเอเชีย มีการศึกษาค่าความถี่ 

แอลลลีมากมายหลากหลายประเทศ ซึ่งแต่ละประเทศนัน้สามารถใหค่้าความถี่แอลลลีที่แตกต่างกนัได้ ตวัอย่างเช่น 

การศกึษาและเปรยีบเทยีบความถีแ่อลลลีของประชากรภูฏานกบัประเทศอนิเดยีและจนี โดยการวเิคราะห์ในดเีอน็เอชุดซ้ํา 

จาํนวน 21 ตําแหน่ง พบว่า ในแต่ละตําแหน่งของแต่ละประชากร มคีวามแตกต่างอย่างมนัียสาํคญัทางสถติทิี ่p-value < 
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0.00004 หลงัจากปรบัแกค่้าดว้ยวธิ ีBonferroni correction (Kraaijenbrink et al., 2007) อย่างไรกต็าม แมแ้ต่ประชากร

ในประเทศเดียวกันก็มค่ีาความถี่ที่แตกต่างกันได้ ตัวอย่างเช่น การศึกษาความถี่ของแอลลีลในประชากรเมยีนมา 

ในประเทศไทย จากลําดบัชุดซ้ําบนออโทโซม (autosomal STR) จํานวน 15 ตําแหน่ง เมื่อเปรยีบเทยีบกบัแอลลลีของ

ประชากรเมยีนมาซึ่งอาศยัอยู่ในประเทศจนี พบว่า ทีต่ําแหน่ง D7S820 มแีอลลลี 10.2 ทีพ่บเฉพาะในประชากรเมยีนมา 

ในประเทศไทยเท่านัน้ อกีทัง้ยงัพบว่า แอลลลี 9.1 เป็นแอลลลีทีพ่บในประชากรเมยีนมาในประเทศจนีเท่านัน้ และใน

ตําแหน่ง TPOX พบว่า มค่ีาความถี่แอลลลีทีไ่ม่สอดคล้องกนัในสองประชากร คอื ความถี่แอลลลีตํ่าทีสุ่ดของตําแหน่ง 

TPOX ในประชากรเมยีนมาในประเทศจนี คอื แอลลลี 7 (0.0009) แต่ประชากรเมยีนมาในประเทศไทยพบว่าค่าความถี่

แอลลลีตํ่าทีสุ่ด คอื แอลลลี 13 (0.0008) เป็นต้น (Romgaew & Aobaom, 2022) เมื่อมกีารเพิม่ตําแหน่งหลกับนออโท

โซมให้มจีํานวน 20 ตําแหน่ง ตามประกาศ The Combined DNA Index System (CODIS) ทําให้หลายบรษิัททําการ

พฒันาชุดตรวจให้ครอบคลุมตําแหน่งหลกัตามที่กําหนด ยกตวัอย่างเช่น บรษิัท Promega Corporation ผู้พฒันาชุด

น้ํายาสําเรจ็รูปเพื่อใชใ้นการตรวจดเีอน็เอชุดซ้ําบนออโทโซมอย่าง PowerPlex® Fusion 6C System ซึ่งสามารถตรวจ

วิเคราะห์ดีเอ็นเอชุดซ้ําบนออโทโซม จํานวน 23 ตําแหน่ง คือ CSF1PO, FGA, TH01, TPOX, vWA, D1S1656, 

D2S1338, D2S441, D3S1358, D5S818, D7S820, D8S1179, D10S1248, D12S391, D13S317, D16S539, 

D18S51, D19S433, D21S11, D22S1045, Penta E, Penta D และ SE33 ดงันัน้ การวเิคราะห์ค่าความถี่แอลลลีและ

ค่าสถติอิื่นๆ ดว้ยชุดตรวจทีม่ตีําแหน่งมากขึน้จงึมคีวามสําคญั ทําใหม้กีารศกึษาค่าความถี่แอลลลีของประชากรในแต่

ละประเทศที่ตรวจด้วยชุดตรวจที่มตีําแหน่งมากขึน้ หรอืเป็นปัจจุบนัมากขึน้ ยกตวัอย่างเช่น การศกึษาประชากรใน

ประเทศคูเวตโดยชุดตรวจ PowerPlex® Fusion 6C System พบว่าการใช้ชุดตรวจดงักล่าวเหมาะสําหรบัใช้ในการ

ตรวจเอกลกัษณ์บุคคลไดด้ ีและไดนํ้าค่าความถี่แอลลลีมาใชเ้พื่อวเิคราะหห์าระยะห่างทางพนัธุกรรมเทยีบกบัประเทศ

อื่นๆอีกด้วย (Haidar et al., 2021) หรือการวิเคราะห์ขอ้มูลประชากรโปรตุเกสด้วยชุดตรวจ GlobalFiler® Express 

amplification kit ซึง่เป็นการตรวจดเีอน็เอชุดซ้ําบนออโทโซม จาํนวน 24 ตําแหน่ง (Almeida et al., 2015) 

แต่อย่างไรกด็ยีงัคงไม่มกีารศกึษาค่าความถี่แอลลลีของประเทศเพื่อนบ้านอย่างกมัพูชา ซึ่งมจีํานวนประชากรทัง้หมด 

16,846,658 คน ในปี 2565 โดยข้อมูลจากองค์การสหประชาชาติ (United Nations, UN) ระบุว่า ปัจจุบนัมีจํานวน

ประชากรโลกรวมทัง้สิ้น 8,045,311,447 (United Nations, 2022) คนประเทศกมัพูชานัน้ มภีูมปิระเทศตดิกบัประเทศไทย 

และมจีํานวนประชากรกมัพูชาซึ่งอาศยัอยู่ในประเทศไทยเป็นอนัดบัสองรองลงมาจากประชากรพม่า อยู่ที่ประมาณ 

116,496 คน ตามขอ้มลูสถติจิาํนวนแรงงานต่างดา้วทีไ่ดร้บัอนุญาตทัว่ราชอาณาจกัรไทยของกรมการจดัหางาน (สาํนัก

บรหิารแรงงานต่างดา้ว, 2565) มเีพยีงการศกึษาในกลุ่มมอญ-เขมร ซึ่งเป็นการศกึษาในกลุ่มตวัอย่างจํานวน 738 คน 

อกีทัง้เป็นขอ้มูลการวเิคราะห์ผลดว้ยชุดตรวจ PowerPlex® ESI16 kit (Promega, USA) ซึ่งเป็นการวเิคราะห์ดเีอน็เอ

ชุดซ้ําบนออโทโซม จาํนวน 15 ตําแหน่ง เท่านัน้ (Kampuansai et al., 2017) 

จากการศกึษาขา้งต้นชี้ใหเ้หน็ว่าความหลากหลายทางพนัธุกรรมในแต่ละเชื้อชาตนัิน้เกิดจากหลากหลายปัจจยั เช่น 

การอพยพย้ายถิ่นฐาน การตัง้รกรากของกลุ่มประชากรในประเทศ ดงันัน้การศกึษาความถี่แอลลีลในเชื้อชาติอื่นที่

อพยพเขา้มาในประเทศไทยจะแสดงใหเ้หน็ความเหมอืนหรอืความแตกต่างในกลุ่มประชากรได ้อกีทัง้ยงัไม่มกีารศกึษา

ค่าความถีข่องแอลลลีในประชากรกมัพชูาในประเทศไทยมากนัก และดว้ยมกีารพฒันาชุดตรวจดเีอน็เอชุดซ้ําทีช่่วยเพิม่

ประสิทธิภาพในการตรวจ โดยมีการเพิ่มตําแหน่งในการวิเคราะห์ ทางผู้วิจยัจึงสนใจศึกษาค่าความถี่แอลลีลของ

ประชากรกมัพูชาในประเทศไทยที่ตรวจวเิคราะห์ดเีอ็นเอ จากขอ้มูลที่ถูกบนัทกึไว้ในฐานขอ้มูลดเีอ็นเอ ศูนย์พสิูจน์

หลกัฐาน 1 สํานักงานพสิูจน์หลกัฐาน เพื่อนําค่าทางสถติทิีไ่ดจ้ากการวเิคราะหค่์าความถีแ่อลลลี ไปช่วยสรา้งความเชื่อมัน่

ในการตรวจพสิูจน์ในงานทางดา้นนิตวิทิยาศาสตร ์และสามารถใชเ้ป็นค่าอ้างองิในการตรวจพสิูจน์เอกลกัษณ์บุคคลทีม่ี

ความจาํเพาะของกลุ่มประชากรต่อไป 
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สมมติฐานการวิจยั 

รูปแบบลายพมิพ์ดีเอ็นเอของประชากรกมัพูชาที่อยู่ในประเทศไทยที่เก็บรวบรวมไว้สามารถใชว้ิเคราะห์หาความถี ่

แอลลลีได ้และเป็นตวัแทนเพื่อใชว้เิคราะหล์กัษณะประชากรได ้

กรอบแนวคิดการวิจยั 

ขอ้มลูรปูแบบลายพมิพด์เีอน็เอทีถู่กบนัทกึไวใ้นระบบฐานขอ้มลูดเีอน็เอ สาํนักงานพสิจูน์หลกัฐานตํารวจ 

 

คดัเลอืกขอ้มลูของประชากรกมัพชูาในปี พ.ศ.2562 ทีถู่กตรวจดว้ยชุดตรวจ  

PowerPlex® Fusion 6C System (Promega, USA) 23 ตําแหน่ง 

 

วเิคราะหค์วามถีแ่อลลลีและลกัษณะของประชากรจากรปูแบบ 

ลายพมิพด์เีอน็เอดว้ยโปรแกรม STRAF 

 

นําค่าความถีแ่อลลลีมาใชเ้ป็นค่าอา้งองิในทางนิตวิทิยาศาสตร ์ 

และวเิคราะหล์กัษณะประชากรมาใชใ้นงานนิตวิทิยาศาสตรไ์ด ้

ภาพท่ี 1 กรอบแนวคดิ 

 

วิธีดาํเนินการวิจยั 

การวิจัยในครัง้น้ีจะทําการรวบรวมรูปแบบลายพิมพ์ดีเอ็นเอของประชากรกัมพูชา ปี พ.ศ.2562 ที่ถูกเก็บอยู่ใน

ฐานขอ้มูลดเีอ็นเอของศูนย์พสิูจน์หลกัฐาน 1 สํานักงานพสิูจน์หลกัฐานตํารวจ ซึ่งเป็นผลการตรวจวเิคราะห์รูปแบบ 

ลายพิมพ์ดีเอ็นเอด้วยชุดตรวจดีเอ็นเอชุดซ้ําบนออโทโซม (autosomal STR) จํานวน 23 ตําแหน่ง ประกอบด้วย 

D3S1358, D1S1656, D2S441, D10S1248, D13S317, Penta E, D16S539, D18S51, D2S1338, CSF1P0, Penta 

D, TH01, vWA, D21S11, D7S820, D5S818, TPOX, D8S1179, D12S391, D19S433, SE33, D22S1045 และ FGA 

โดยมีเกณฑ์การคัดเข้า คือ ข้อมูลรูปแบบลายพิมพ์ดีเอ็นเอ มีเอกสารระบุชัดเจนถึงเชื้อชาติกัมพูชา มีเอกสาร  

มรีายละเอยีดในหนังสอืนําส่งครบถว้น เช่น เพศ อายุ สถานทีเ่กบ็ตวัอย่าง มเีอกสารแสดงความยนิยอมในการตรวจเกบ็

ตวัอย่าง โดยตวัอย่างทีเ่กบ็รวบรวมเป็นตวัอย่างทีถู่กตรวจดว้ยชุดน้ํายา PowerPlex® Fusion 6C System (Promega, 

USA) เท่านัน้ อกีทัง้แต่ละตวัอย่างต้องมเีอกสารอเิลก็โทรฟีโรแกรม (electropherogram) ทีค่รบถ้วน และมเีกณฑ์การ

คดัออก คอื ขอ้มูลรูปแบบลายพมิพด์เีอน็เอทีซ้ํ่ากนั หรอืรูปแบบลายพมิพด์เีอน็เอของบุคคลทีม่คีวามสมัพนัธก์นั จากการ

รวมรวบรปูแบบลายพมิพด์เีอน็เอของประชากรกมัพชูาในประเทศไทย จาํนวน 150 ตวัอย่าง นัน้ พบว่า เป็นขนาดกลุ่ม

ตวัอย่างทีเ่พยีงพอต่อการนํามาศกึษาค่าความถีแ่อลลลี ตามคาํแนะนําของ John Bulter (Butler, 2015) และสามารถนํา

ตวัอย่างทัง้หมดมาวเิคราะห์ค่าความถีแ่อลลลีและค่าสถติทิางนิตวิทิยาศาสตร์ดว้ยโปรแกรม STAFF (Gouy & Zieger, 

2017) เพื่อคาํนวนความถีแ่อลลลีของประชากรและวเิคราะหค่์าทางสถติขิองประชากรกมัพชูาในประเทศไทยต่อไป 

 

ผลการวิจยั 

จากการรวบรวมรูปแบบลายพมิพด์เีอน็เอชุดซ้ําบนออโทโซม (Autosomal STR) จํานวน 150 ตวัอย่าง ทีต่รวจดว้ยชุด

น้ํายา PowerPlex® Fusion 6C System (Promega, USA) ซึ่งเป็นการตรวจดเีอ็นเอชุดซ้ําบนออโทโซม จํานวน 23 

ตําแหน่ง ได้แก่ D3S1358, D1S1656, D2S441, D10S1248, D13S317, Penta E, D16S539, D18S51, D2S1338, 

CSF1P0, Penta D, TH01, vWA, D21S11, D7S820, D5S818, TPOX, D8S1179, D12S391, D19S433, SE33, 

D22S1045 และ FGA จากนัน้ใชโ้ปรแกรม STARF เพื่อคํานวนค่าความถีแ่อลลลีและค่าทางสถติขิองประชากรกมัพชูา

ทีท่าํการศกึษาพบว่า รปูแบบของแอลลลีทีพ่บมจีาํนวนทัง้สิน้ 249 แบบ ดงัแสดงในตารางที ่1 
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ตารางท่ี 1 แสดงค่าความถีแ่อลลลีของประชากรกมัพชูาในประเทศไทย จาํนวน 150 ตวัอย่าง (N=150) 

 
 

จากตารางที ่1 พบว่าตําแหน่งทีพ่บรูปแบบของแอลลลีมากทีสุ่ดคอืตําแหน่ง SE33 มจีํานวน 27 แบบตําแหน่ง TPOX 

พบรูปแบบของแอลลลีน้อยที่สุด จํานวน 5 แอลลลี นอกจากน้ี จากการศกึษาสดัส่วนแอลลลีที่พบมากที่สุดในแต่ละ

ตําแหน่ง พบว่า ตําแหน่ง TPOX เป็นตําแหน่งที่พบสดัส่วนแอลลลี 8 มากที่สุด คดิเป็น 59.33% และตําแหน่ง SE33 

พบว่า มคี่าความถีแ่อลลลีสงูสุด คอื แอลลลี 28.2 โดยคดิเป็นสดัส่วนต่อตําแหน่งเพยีง 11 % 

จากการคํานวนหาค่าทางสถติโิดยใชโ้ปรแกรม STARF และแสดงผลการวเิคราะห์ทีไ่ดจ้ากประชากมัพูชาในประเทศไทย

เป็นค่าทางสถิติต่างๆ ดังน้ี ค่า Gene diversity (GD), ค่า Polymorphic Information Content (PIC), ค่า Power of 

Discrimination (PD), ค่ า  Probability of matching (PM), ค่ า  Observed heterozygosity (Hobs), ค่ า  Power of 

Exclusion (PE) และ ค่า Typical Paternity Index (TPI) ดงัแสดงในตารางที ่2 

ในประชากรกมัพูชาในประเทศไทยพบว่ามค่ีาทางสถติสิูงทีสุ่ดคอืตําแหน่ง SE33 ไดแ้ก่ ค่า Gene diversity (GD), ค่า 

Polymorphic Information Content (PIC), ค่า Power of Discrimination (PD), ค่า Observed heterozygosity (Hobs) 

และค่า Power of Exclusion (PE) โดยมีค่าดังน้ี 0.9392, 0.9324, 0.9875, 0.9400 และ 0.8776 ตามลําดับ ซึ่งค่า

ดงักล่าวแสดงความหลากหลายสูงเมื่อมค่ีาเขา้ใกล้ 1 และในทางกลบักนัพบว่า ค่า Probability of matching (PM) นัน้ 

จะมีค่าตํ่าที่สุดในตําแหน่งดงักล่าว และตําแหน่ง SE33 เป็นตําแหน่งที่มีค่า Typical Paternity Index (TPI) สูงที่สุด

เท่ากบั 8.3333 นอกจากน้ี พบค่าทางสถติติํ่าทีสุ่ดในตําแหน่ง TPOX ไดแ้ก่ ค่า Gene diversity (GD), ค่า Polymorphic 

Allele CSF1P0 D10S1248 D12S391 D13S317 D16S539 D18S51 D19S433 D1S1656 D21S11 D22S1045 D2S1338 D2S441 D3S1358 D5S818 D7S820 D8S1179 FGA PentaD PentaE SE33 TH01 TPOX vWA

5 0.0400
6 0.0033 0.1333
7 0.0033 0.0133 0.0033 0.0467 0.2667
8 0.0067 0.0033 0.3400 0.0167 0.0033 0.0033 0.1733 0.0067 0.0400 0.0100 0.0733 0.5933
9 0.0167 0.0833 0.1633 0.0167 0.0033 0.0367 0.0833 0.3633 0.0100 0.3600 0.1167

9.1 0.0033
9.3 0.1133
10 0.1700 0.1067 0.1400 0.0033 0.0033 0.1667 0.2267 0.1933 0.1200 0.1867 0.0333 0.0533 0.0500
11 0.3500 0.0133 0.2700 0.3467 0.0133 0.0500 0.1900 0.2833 0.2900 0.3367 0.1300 0.1233 0.3367 0.2333

11.3 0.2367
12 0.3733 0.0433 0.1533 0.2033 0.0733 0.0500 0.0167 0.1033 0.2033 0.1700 0.0800 0.0933 0.1567 0.0067

12.2 0.0033
12.3 0.0033
13 0.0667 0.3133 0.0433 0.1100 0.1400 0.1367 0.0833 0.0267 0.0233 0.0033 0.1900 0.0333 0.2133 0.1167 0.0500 0.0033

13.2 0.0667
13.3 0.0033
14 0.0133 0.2267 0.0033 0.0167 0.1267 0.3000 0.1533 0.0300 0.1733 0.0467 0.0300 0.0033 0.1500 0.0033 0.0233 0.1233 0.0033 0.2700

14.2 0.0700
15 0.2233 0.0167 0.0033 0.2800 0.0700 0.3467 0.3967 0.2833 0.0067 0.2033 0.0067 0.0433 0.0067 0.0333

15.2 0.2200
15.3 0.0033
16 0.1533 0.1600 0.0233 0.2033 0.1567 0.0200 0.3567 0.0867 0.0400 0.0200 0.1000

16.2 0.0300
16.3 0.0033
17 0.0233 0.0500 0.0667 0.0733 0.1933 0.1467 0.2333 0.0067 0.0267 0.0633 0.2800

17.3 0.0400
18 0.2433 0.0433 0.0067 0.0067 0.0633 0.0733 0.0033 0.0267 0.0533 0.0700 0.2000

18.3 0.0067
19 0.2067 0.0467 0.2267 0.0033 0.0900 0.0233 0.1000 0.0967

19.2 0.0033
19.3 0.0067
20 0.1467 0.0233 0.1067 0.0567 0.0200 0.0633 0.0167

20.2 0.0033 0.0200
21 0.1100 0.0100 0.0367 0.1733 0.0200 0.0333 0.0033

21.2 0.0167 0.0167
22 0.1100 0.0100 0.0600 0.1500 0.0067 0.0100

22.2 0.0100 0.0200
23 0.0633 0.1767 0.1900 0.0067

23.2 0.0267 0.0167
24 0.0233 0.0100 0.1267 0.1067

24.2 0.0033 0.0400
25 0.0167 0.0067 0.0333 0.0967

25.2 0.0033 0.0567
26 0.0067 0.0033 0.0333

26.2 0.0467
27 0.0067 0.0100

27.2 0.0700
28 0.0400

28.2 0.0033 0.1100
29 0.2867

29.2 0.0067 0.0767
30 0.1900 0.0033

30.2 0.0533 0.0767
31 0.0767

31.2 0.0967 0.0433
32 0.0467

32.2 0.1533 0.0133
33 0.0067

33.2 0.0267 0.0100
34.2 0.0133
35.2 0.0033
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Information Content (PIC), ค่า Power of Discrimination (PD), ค่า Observed heterozygosity (Hobs) และค่า Power 

of Exclusion (PE) โดยมคี่าเท่ากบั 0.5793, 0.5258, 0.7667, 0.5733, 0.2601 ตามลําดบั ซึง่แสดงถงึความหลากหลาย

น้อยในตําแหน่งดงักล่าว และในทางกลบักนัพบว่า ค่า Probability of matching (PM) นัน้ จะมค่ีามากทีสุ่ดในตําแหน่ง

ดงักล่าว และตําแหน่ง TPOX มคี่า Typical Paternity Index (TPI) ตํ่าทีสุ่ดเท่ากบั 1.1719 ตามตารางที ่2 

 

ตารางท่ี 2 แสดงค่าทางสถติทิีว่เิคราะหไ์ดจ้ากประชากรกมัพชูาในประเทศไทย จาํนวน 150 ตวัอย่าง 

ตาํแหน่ง GD PIC PM PD Hobs PE TPI 

CSF1P0 0.7066 0.6521 0.1432 0.8568 0.6733 0.3882 1.5306 

D10S1248 0.7770 0.7389 0.0852 0.9148 0.7467 0.5041 1.9737 

D12S391 0.8475 0.8266 0.0463 0.9537 0.8667 0.7280 3.7500 

D13S317 0.7703 0.7333 0.0921 0.9079 0.7800 0.5625 2.2727 

D16S539 0.7821 0.7483 0.0887 0.9113 0.8067 0.6115 2.5862 

D18S51 0.8484 0.8292 0.0462 0.9538 0.8800 0.7548 4.1667 

D19S433 0.8270 0.8043 0.0554 0.9446 0.8533 0.7014 3.4091 

D1S1656 0.8008 0.7741 0.0685 0.9315 0.7933 0.5867 2.4194 

D21S11 0.8382 0.8170 0.0500 0.9500 0.8333 0.6623 3.0000 

D22S1045 0.7455 0.7050 0.1045 0.8955 0.7600 0.5270 2.0833 

D2S1338 0.8609 0.8423 0.0399 0.9601 0.8067 0.6115 2.5862 

D2S441 0.7973 0.7638 0.0828 0.9172 0.8267 0.6494 2.8846 

D3S1358 0.7329 0.6835 0.1250 0.8750 0.7533 0.5155 2.0270 

D5S818 0.7872 0.7509 0.0792 0.9208 0.7533 0.5155 2.0270 

D7S820 0.7849 0.7509 0.0844 0.9156 0.7667 0.5387 2.1429 

D8S1179 0.8482 0.8263 0.0474 0.9526 0.8333 0.6623 3.0000 

FGA 0.8792 0.8640 0.0325 0.9675 0.8800 0.7548 4.1667 

PentaD 0.7939 0.7668 0.0745 0.9255 0.7800 0.5625 2.2727 

PentaE 0.8358 0.8188 0.0489 0.9511 0.8400 0.6753 3.1250 

SE33 0.9392 0.9324 0.0125 0.9875 0.9400 0.8776 8.3333 

TH01 0.7630 0.7254 0.0985 0.9015 0.7733 0.5505 2.2059 

TPOX 0.5793 0.5258 0.2333 0.7667 0.5733 0.2601 1.1719 

vWA 0.7906 0.7562 0.0807 0.9193 0.7667 0.5387 2.1429 

 

สรปุและอภิปรายผลการวิจยั 

จากการศึกษาพบว่าค่าความถี่ของแอลลีลของประชากรกัมพูชาในประเทศไทย จํานวน 23 ตําแหน่ง สามาถเป็น

ตวัแทนประชากรในการคํานวนค่าทางสถิติที่เกี่ยวขอ้งกบังานทางด้านนิติวทิยาศาสตร์ โดย John Butler แนะนําว่า

ตวัอย่างจํานวนที่เหมาะสมต่อการคํานวนค่าความถี่แอลลลีไม่ควรตํ่ากว่า 100 ตวัอย่าง (Butler, 2015) และตําแหน่ง 

SE33 ที่ มี ค่ า  Expected heterozygosity (Hexp) ห รือ ค่ า  Gene Diversity (GD) เ ท่ า กับ  0.9392, ค่ า  Power of 

Discrimination (PD) เท่ากบั 0.9875 ซึ่งแสดงใหเ้หน็ว่า ตําแหน่ง SE33 เป็นตําแหน่งทีม่คีวามหลากหลายสูงในกลุ่ม

ประชากรกมัพูชาในประเทศไทย อกีทัง้พบว่า ค่า Power of Exclusion (PE) มค่ีาสูงสุดเท่ากบั 0.8776 ซึ่งแสดงใหเ้หน็ว่า 

ตําแหน่ง SE33เป็นตําแหน่งที่เหมาะสมที่สุดที่จะนํามาใช้ในกาตรวจพิสูจน์เอกลักษณ์บุคคลและตรวจพิสูจน์
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ความสมัพนัธท์างเครอืญาตอิกีดว้ย เน่ืองจากตําแหน่ง SE33 นัน้มคีวามหลากหลายในแต่ละกลุ่มประชากร และเป็นที่

นิยมในงานทางด้านนิติวทิยาศาสตร์ (Bhinder et al., 2018; Gaviria et al., 2015) หากพูดถึงความหลากหลายของ

ประชากร จากงานวจิยัก่อนหน้าพบว่า ตําแหน่ง SE33 มกัจะนําไปใชใ้นกลุ่มประชากรยุโรป เพราะเป็น locus ทีม่คีวาม

หลายหลายสงู แต่ในกลุ่มเอเชยีกม็คีวามหลากหลายสงูเช่นเดยีวกนั แต่มแีอลลลีทีพ่บบ่อยแตกต่างกนั (Gettings et al., 

2015) และตําแหน่ง TPOX มคีวามเหมาะสมน้อยทีสุ่ดเน่ืองจากมค่ีา Expected heterozygosity (Hexp) หรอืค่า Gene 

Diversity (GD), ค่า Power of Discrimination (PD) และค่า Power of Exclusion (PE) อยู่ในระดบัตํ่าที่สุด เมื่อศกึษา

ความแปรผนัของ STR ดว้ยการเรยีงตวัของเบสทีเ่ป็น tetranucleotide ส่งผลใหม้กีารแปรผนัในตําแหน่งน้ีทีค่่อนขา้งตํ่า 

(Gettings et al., 2015) ซึง่เป็นไปตามค่าสถติทิีแ่สดง 

ข้อเสนอแนะท่ีได้รบัจากการวิจยั 

การศกึษาค่าความถีแ่อลลลีของประชากรกมัพชูาในประเทศไทยในครัง้น้ี เน่ืองจากขอ้มลูภูมลํิาเนาของตวัอย่างที่นํามา

ศกึษานัน้ ยงัไม่สามารถรวบรวมประชากรกมัพูชาที่มภีูมลํิาเนาครอบคลุมในทุกภูมภิาคของประเทศกมัพูชา ซึ่งหาก

สามารถเก็บรวบรวมได้ครอบคลุมจะเป็นประโยชน์ต่อการวเิคราะห์ผลและเปรยีบเทยีบมากยิง่ขึ้น อีกทัง้ค่าความถี ่

แอลลลีนัน้ อาจแตกต่างกนัไดใ้นประชากรเดยีวกนัในถิน่อาศยัทีแ่ตกต่างกนั ดงันัน้ควรจดัเกบ็ตวัอย่างใหม้จีาํนวนมากขึน้ 

และทราบภูมิลําเนาเพื่อให้มคีวามหลากหลาย และครอบคลุมทุกพื้นที่ในภูมิลําเนาของประเทศกัมพูชา โดยอาจม ี

การจดัเก็บขอ้มูลประวตัิครอบครวัเพิม่เติม และนอกจากนัน้อาจทําการวิเคราะห์และเปรียบเทยีบความใกล้ชดิและ 

ความแตกต่างของแอลลลีในประชากรกมัพชูาทีอ่าศยัอยู่ในประเทศอื่นต่อไป 

ข้อเสนอแนะในการวิจยัครัง้ต่อไป 

การศกึษาค่าความถีแ่อลลลีของประชากรกมัพชูาในประเทศไทยในครัง้ต่อไป ผูว้จิยัมขีอ้เสนอแนะดงัต่อไปน้ี 

1) ควรศกึษาและวเิคราะหผ์ลในรูปแบบเชงิการเปรยีบเทยีบ โดยนําประชากรทีส่นใจมาเปรยีบเทยีบกบักลุ่มประชากร

ต่างๆ เพื่อศกึษาความแตกต่างของประชากรได ้

2) ควรมกีารเพิม่จํานวนตวัอย่างใหเ้พิม่ขึน้ เพื่อศกึษาการกรจายตวัของแอลลลีที่มคีวามหลากหลาย ซึ่งเป็นขอ้มูลที่

เป็นประโยชน์อย่างมากต่องานทางดา้นพนัธุศาสตรป์ระชากร 
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