
บทที่ 2 

เอกสารและงานวิจัยที่เกี่ยวของ 

 

โครงสรางและองคประกอบทางเคมีของกรดนิวคลีอิก 

  กรดดีออกซิไรโบนิวคลีอิก (Deoxyribonucleic acid:  DNA) หรือดีเอ็นเอ ประกอบดวย
หนวยนํ้าตาล เบส และหมูฟอสเฟต ในสัดสวนเทา ๆ กัน คือ 1: 1: 1 (ภาพ 1) ซ่ึงเม่ือโมเลกุลของท้ัง 
3 ชนิดมารวมกัน จะไดเปนหนวยท่ีเล็กท่ีสุดของดีเอ็นเอที่เรียกวา นิวคลีโอไทด (Nucleotide)            
นิวคลีโอไทดหลาย ๆ อันมาเช่ือมตอกันเปนเสนยาวจะเรียกวา โพลีนิวคลีโอไทด (Polynucleotide) 
(ธานินทร, 2538) ความแตกตางของดีเอ็นเอเกิดจากการเรียงตัวของเบสบนสายดีเอ็นเอนั้น ๆ มี
ความแตกตางกัน เบสท่ีพบท่ัวไปในดีเอ็นเอมี 4 ชนิด และสามารถแบงออกเปน 2 กลุม แตละกลุมมี
ความแตกตางในองคประกอบและโครงสรางดังนี้ (วิชัยและคณะ, 2541) 

1. เบสพิริมิดีน (Pyrimidine) มีโครงสรางหลักประกอบดวยวงแหวน 1 วง เบสในกลุมนี้
ไดแก โซโทซีน (Cytosine: C) และ ไธมีน (Thymine: T) (ภาพ 2ก) 

2. เบสพิวรีน (purine) มีโครงสรางหลักประกอบดวยวงแหวน 2 วง คือวงแหวนพิริมิดีน 
เช่ือมกับวงแหวนอิมิดาโซล (Imidazole) เบสในกลุมนี้ไดแก อะดินีน (Adenine: A) และ กวานีน 
(Guanine: G) (ภาพ 2ข) 
 
 
 

 
 

 
 

ภาพ  1   โครงสรางของนิวคลีโอไทด ประกอบดวย น้ําตาล เบส และหมูฟอสเฟต 
      ท่ีมา : ลายพิมพดีเอ็นเอ...จากสารพันธุกรรมสูเทคโนโลยีพิสูจนบุคคล หนา 2 
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ภาพ  2    โครงสรางเบสท่ีพบบนสายดีเอ็นเอ (ก) เบสพิริมิดีน (ข) เบสพิวรีน 

 ท่ีมา : ลายพิมพดีเอ็นเอ...จากสารพันธุกรรมสูเทคโนโลยีพิสูจนบุคคล หนา 3 
  

 เบสบนดีเอ็นเอจะตอกับน้ําตาลดีออกซีไรโบสซ่ึงมีคารบอน 5 อะตอม ท่ีตําแหนง C-1’ 
โดยมีหมูฟอสเฟตเปนตัวเช่ือมระหวางคารบอนตําแหนงท่ี 3’ ของน้ําตาลโมเลกุลหนึ่งกับคารบอน
ตําแหนงท่ี 5’ ของนํ้าตาลโมเลกุลท่ีอยูถัดไปดวยพันธะฟอสโฟไดเอสเทอร (ภาพ 3) ทําใหสาย       
โพลีนิวคลีโอไทดท่ีเกิดขึ้นมีทิศทางคือ ปลายขางหนึ่งเปนปลาย 5’ และอีกขางหนึ่งเปนปลาย 3’ หมู
ฟอสเฟตทําใหดีเอ็นเอมีประจุเปนลบและมีคุณสมบัติเปนกรด ความยาวของดีเอ็นเอเกิดจากการ
เรียงตัวกันของเบส 4 ชนิดในภาพแบบตาง ๆ กันซ่ึงทําใหดีเอ็นเอเปนแหลงเก็บขอมูลท่ีแตกตางกัน
ไดเปนจํานวนมาก ตัวอยางเชน ดีเอ็นเอที่ประกอบดวยนิวคลีโอไทด 1000 ตัว จะมีการเรียงตัวให
ขอมูลท่ีตางกันไดถึง 41000 แบบ  ขอมูลท่ีแตกตางกันท่ีบรรจุอยูในโมเลกุลดีเอ็นเอเปนตัวกําหนด
คุณสมบัติท่ีสําคัญของส่ิงมีชีวิตในการควบคุมกิจกรรมตาง ๆ ของเซลล และควบคุมลักษณะของ
ส่ิงมีชีวิตนั้น ๆ 
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ภาพ  3    สายนิวคลีโอไทดท่ีเช่ือมกันดวยพันธะฟอสโฟไดเอสเทอรแสดงทิศทางจาก
ปลาย 5’3’ 

         ท่ีมา : ลายพิมพดีเอ็นเอ...จากสารพันธุกรรมสูเทคโนโลยีพิสูจนบุคคล หนา 3 
 
 ในป พ. ศ. 2496 นักชีววิทยาชาวอเมริกัน ช่ือ เจมส ดี วัตสัน และนักฟสิกสชาวอังกฤษ 
ช่ือ ฟรานซิส เอช ซี คริก จากมหาวิทยาลัยเคมบริดจ ไดเสนอโครงสรางสามมิติของดีเอ็นเอมาโดย
อาศัยขอมูลจากภาพเอกซเรยดิฟแฟรกช่ัน (X-Rays diffraction pattern) ของผลึกดีเอ็นเอและจาก
ขอมูลองคประกอบทางเคมีของดีเอ็นเอ โดยเสนอวาดีเอ็นเอมีโครงสรางเปนเกลียวคลายขดลวด
สปริงเรียกวา ฮีลิกซ (Helix) และเกลียวของดีเอ็นเอมีลักษณะเปนเกลียวคูเวียนขวา (Right handed 
double helix)  (ดาวรุง, 2546) การพันเกลียวของดีเอ็นเอทําใหเกิดเปนรองข้ึน 2 ขนาด คือรองขนาด
ใหญ และรองขนาดเล็ก (ภาพ 4 ก) เกลียวคูนี้คือสายพอลินิวคลีโอไทดสองสายท่ีมีทิศสวนทางกัน
โดยมีน้ําตาลและหมูฟอสเฟตเปนแกนของเกลียว (DNA backbone) และมีเบสอยูภายในเกลียว   
(ภาพ 4 ข) โดยมีระนาบของเบสต้ังฉากกับแกนของเกลียวในลักษณะเหมือนราวบันไดวนกับ
ข้ันบันได แตละรอบเกลียวประกอบดวยเบส 10 คู เกลียวคูของดีเอ็นเอถูกยึดดวยพันธะไฮโดรเจน
ระหวางเบสที่อยูบนสายตรงกันขามกัน โดยมี A จับคูกับ T ดวยพันธะไฮโดรเจน 2 พันธะ และ C  
จับกับ G ดวยพันธะไฮโดรเจน 3 พันธะ (ภาพ 4 ค) นอกจากนี้ยังมีแรงไฮโดรโฟบิคชวยยึด
โครงสรางเกลียวคูใหมีความเสถียร (วิชัยและคณะ, 2541) 
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ภาพ  4    โครงสรางเกลียวคูของดีเอ็นเอ (ก) มีน้ําตาลและหมูฟอสเฟตเปนแกน (ข) มีเบสภายใน 

ทําหนาท่ียึดสายดีเอ็นเอเกลียวคูดวยพันธะไฮโดรเจน (ค) 
  ท่ีมา : ลายพิมพดีเอ็นเอ...จากสารพันธุกรรมสูเทคโนโลยีพิสูจนบุคคล หนา 5 
 
 ดวยความจําเพาะเจาะจงของคูเบสเชนนี้ ทําใหสามารถกําหนดลําดับเบสของเสนดีเอ็นเอ
สายท่ีจะไปจับกับอีกเสนได หากรูลําดับเบสของเสนดีเอ็นเอนั้น แมวาพันธะไฮโดรเจนจะคอนขาง
ออน แตเนื่องจากโมเลกุลของดีเอ็นเอประกอบดวยหลาย ๆ คูเบส ทําใหมีพันธะเหลานี้จํานวนมาก
สามารถสรางความเสถียรใหแกดีเอ็นเอได ในภาวะปกติแลวสายดีเอ็นเอไมเคยแยกจากกัน แตถา    
ดีเอ็นเออยูในท่ีท่ีมีอุณหภูมิสูงใกลจุดเดือด เชน 94-95°C หรือในตัวกลางท่ีเปนกรดหรือดางรุนแรง 
เชน  pH<3 หรือ  pH>10 จะพบวาสายดีเอ็นเอแยกจากกันเปนสองเสนท่ีมีเบสเปนคูสมกัน 
(Complementary) เรียกขบวนการนี้วา Denaturation หรือภาษาพูดเรียกการหลอม (Melting) การเสีย
สภาพโดยท่ัวไปหมายความวา โครงรูป (Conformation) ตามธรรมชาติของโมเลกุลขนาดใหญถูก
เปล่ียนไปเปนรูปแบบอ่ืนบางรูป และเม่ืออุณหภูมิเย็นลง เชนท่ีประมาณ 50-65°C ดีเอ็นเอจะ คอย ๆ 
กลับเขามาจับกันเปนเสนคูใหมไดอีก ข้ันตอนนี้เรียกวา Annealing หรือ การฟนคืนสภาพ 
(Renaturation) จากการคนพบวาดีเอ็นเอเปนลักษณะเสนคู ทําใหไดขอสรุปของการเพิ่มจํานวนของ
ดีเอ็นเอ โดยดีเอ็นเอจะแยกสายออกเปนเสนเดี่ยวสองเสน แลวใชดีเอ็นเอแตละเสนนั้นเปนแมแบบ 
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ของการสรางดีเอ็นเอเสนใหมตอไป ทําใหไดดีเอ็นเอเสนคูใหม (Double  strands) 2 คู ท่ีมีลําดับเบส
เชนเดียวกันกับดีเอ็นเอเสนท่ีเปนแมแบบทุกประการ (ธานินทร, 2538) 
 จีโนม (Genome) เปนคําผสมระหวางคําวา Gene + Chromosome ดังนั้น Human Genomes 
หมายถึง ดีเอ็นเอที่ประกอบเปนสารพันธุกรรมทั้งหมดท่ีมีอยูในโครโมโซมในนิวเคลียสของแตละ
เซลลมนุษย (อมรา, 2546) โดยท่ัวไปส่ิงมีชีวิตจํานวนมากจะมีโครโมโซมเรียงตัวกันเปนคู หรือ     
ดิพลอยด  (Diploid cell: 2n) จีโนมของคนจะประกอบดวยสวนท่ีอยูในนิวเคลียสและสวนท่ีอยูใน
ไมโตคอนเดรีย จีโนมในนิวเคลียสเปนดีเอ็นเอเสนยาวเกลียวคู มีขนาด 3x109 เบส กระจายอยูใน
โครโมโซม 23 แทง จีโนมในไมโตคอนเดรียเปนดีเอ็นเอรูปวงกลมขนาดเล็กเพียง 16,569 เบส       
ดีเอ็นเอเกือบท้ังหมดในไมโตคอนเดรียทําหนาท่ีเปนยีนซ่ึงจะถูกถอดรหัสเพื่อสรางอารเอ็นเอของ
ไรโบโซม (rRNA), ทีอารเอ็นเอ (tRNA) หรือแปลรหัสเปนสายพอลิเปปไทด แตดีเอ็นเอใน
นิวเคลียสสวนใหญเปนลําดับเบสท่ีไมใชรหัส (Non-coding sequence) ซ่ึงมียีนอยูเพียง 50,000-
100,000 ยีน คิดเปน 5-10% ของจีโนมท้ังหมด ขนาดของยีนแตละยีนก็จะแตกตางกันมากต้ังแต
ขนาดเล็กเพียง 0.1 กิโลเบส ไดแก  ยีนของอารเอ็นเอขนาดเล็กท่ีพบในนิวเคลียส (Small nuclear 
RNA) ไปจนถึงยีนขนาด 2,000 กิโลเบส ท่ีพบอยูบนโครโมโซมเพศหญิง โดยเฉล่ียยีนของมนุษยจะ
มีขนาดประมาณ 5-10 กิโลเบส ซ่ึงสรางโปรตีนท่ีมีกรดอะมิโนโดยเฉล่ียประมาณ 300 ตัว ภายใน
ยีนจะมีลําดับเบสบางสวนท่ีไมใชรหัสและถูกตัดออก เรียกวา อินทรอน (Intron) และสวนท่ีเปน
รหัส (Coding sequences) เรียกวา เอ็กซอน (Exon) สวนของจีโนมเกือบ 80% ไมใชรหัส และพบ
นอกยีน เรียกวา สวนท่ีไมใชยีน (Extragenic) ซ่ึงในบริเวณนี้จะพบลําดับเบสซํ้า (Repetitive 
sequences) ท่ียังไมทราบหนาท่ีชัดเจน (วิชัยและคณะ, 2541) 
 
ดีเอ็นเอท่ีเปนเบสซํ้า  (Repetitive DNA) 
     ดีเอ็นเอในจีโนมของคนประมาณ 30% ประกอบดวยสวนท่ีมีลําดับเบสซํ้า ดีเอ็นเอบาง
ชุดพบวา มีจํานวนซํ้าในจีโนมมากกวา 100,000 คร้ัง ลําดับเบสซํ้าเหลานี้มีความแตกตางกันท้ัง
ขนาดและจํานวนซํ้า สามารถแบงออกไดเปน 2 กลุมใหญ ๆ คือ เบสซํ้าตอเนื่อง (Tandem repeats) 
และ เบสซํ้ากระจาย (Interspersed repeats) 

1. เบสซํ้าตอเนื่อง (Tandem Repeats) 
   เบสซํ้าตอเนื่องคือ เบสท่ีมีการเรียงตัวของเบสซํ้าตอกันเปนชวงยาว ไดแก แซทเทลไลท 
(Satellite)  มินิแซทเทลไลท (Minisatellite) และไมโครแซทเทลไลท (Microsatellite) ซ่ึงถูกแบง
ออกตามจํานวนซํ้าและความยาวของหนวยซํ้า ดังน้ี 
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   1.1  แซทเทลไลท  (Satellite)  คือ เบสซํ้าส้ันขนาด 1-6 เบส หรือเบสซํ้ายาวขนาดหลาย
รอยเบส โดยมีจํานวนซํ้าแตละตําแหนงต้ังแต 103-107 คร้ัง ซ่ึงจัดเปนพวกท่ีมีการซํ้าของเบสเปน
จํานวนมาก (Highly repetitive DNA) แซทเทลไลทแตละแบบจะพบเพียง 1 หรือ 2 ตําแหนงตอ
โครโมโซม และมักจะพบบริเวณเซนโทรเมียร (Centromere) 
  1.2  มินิแซทเทลไลท  (Minisatellite) คือ เบสซํ้าขนาด 9-100 เบสที่มีจํานวนซํ้าต้ังแต 10 
และไมเกินพันคร้ัง ซ่ึงจัดอยูในกลุมท่ีมีการซํ้าของเบสระดับปานกลาง (Moderately repetitive 
DNA) ดร. เจฟฟรีย และคณะ เปนกลุมแรกท่ีคนพบวิธีการตรวจลายพิมพดีเอ็นเอโดยนําเบสซํ้านี้มา
ใชเปนดีเอ็นเอตรวจสอบ จากการศึกษาพบวามินิแซทเทลไลทจํานวนมากมีความคลายคลึงกันของ
ลําดับเบส หรือมีลําดับเบสแกน (Core sequence) เดียวกัน ดีเอ็นเอในบริเวณนี้มีความหลากหลายสูง
เนื่องจากความแตกตางในจํานวนซํ้า บางคร้ังจึงมีผูเรียกวา Variable Number of Tandem Repeats 
หรือ VNTR 
  1.3  ไมโครแซทเทลไลท (Microsatellite) คือ เบสซํ้าขนาด 1-6 เบส เชน (A)n, (CA)n, 
(TAA)n, (GATA)n  เม่ือ n เปนจํานวนซํ้า โดยท่ีมีจํานวนซํ้าแตละตําแหนงไมเกิน 100 คร้ัง บางคร้ัง
อาจเรียกเบสซํ้าชนิดนี้วา Simple Sequence Repeats (SSR) หรือ Short Tandem Repeats (STRs) 
เบสซํ้าชนิดนี้พบกระจายอยูบริเวณตาง ๆ ของจีโนมประมาณ 104-105 ตําแหนง ความหลากหลาย
ของจํานวนซํ้าท่ีพบในบริเวณนี้สามารถนํามาประยุกตใชในการตรวจดีเอ็นเอได และเนื่องจาก            
ไมโครแซทเทลไลทจํานวนมากถูกพบกระจายอยูท่ัวไปในโครโมโซมทําใหมีการนํามาใชในการ
สรางแผนท่ีจีโนม (Genome mapping) (วิชัยและคณะ, 2541) (ภาพ 5) 
   หนาท่ีของลําดับเบสแบบไมโครแซทเทลไลทยังไมทราบแนชัด มีไมโครแซทเทลไลท
บางสวนท่ีมีการอนุรักษ (Conserve) โดยพบอยูท่ีตําแหนงเดียวกันในส่ิงมีชิวิตหลายชนิด บางสวน
ทําหนาท่ีไดเนื่องจากอยูในสวนนํารหัสของยีน โดยพบอยูท่ีตําแหนงเดียวกันในส่ิงมีชีวิตหลายชนิด 
จะจับกับโปรตีนท่ีจําเพาะได และทําหนาท่ีเปนตัวกระตุนการแสดงออกของยีน (Enhancer) โดย
ความแปรปรวนของจํานวนซํ้ามีผลตอการควบคุมการทํางานของยีนความยาวของ STR จะแตกตาง
กันในแตละบุคคล Satellite DNA  ชนิด Minisatellite และ Microsatellite เปนกลุมดีเอ็นเอท่ีแสดง
ความเปน Polymorphism ระหวางบุคคล ความเปน Polymorphism เกิดจากจํานวนซํ้าท่ีตางกันใน
ระหวางบุคคลจึงนํามาทําประโยชนในการสรางตําแหนงแผนท่ีตาง ๆ บนจีโนม (อมรา, 2546)  และ
ประยุกตใชในการตรวจพิสูจนดีเอ็นเอท่ีเฉพาะของแตละบุคคลได  
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ภาพ  5   การเรียงตัวของเบสซํ้าลักษณะตาง ๆ 
       ท่ีมา : ลายพิมพดีเอ็นเอ...จากสารพันธุกรรมสูเทคโนโลยีพิสูจนบุคคล หนา 17 
 

2. เบสซํ้ากระจาย  (Interpersed  Repeats) 
  คือกลุมของเบสซํ้าท่ีพบกระจายอยูท่ีบริเวณตาง ๆ ในจีโนม ในลักษณะท่ีตางจากกลุม

เบสซํ้าแบบตอเนื่อง คือ จะไมพบซํ้ากันเปนชวงตอเนื่องแตจะอยูในลักษณะเดี่ยว (Individual unit) 
กระจายท่ัวไป ซ่ึงแบงไดเปน 2 กลุมยอยตามความยาวของเบสซํ้า 

    2.1  Short Interpersed Nuclear Element (SINE) เปนเบสซํ้ากระจายส้ัน มีขนาด
ประมาณ 130-300 เบส พบอยูในจีโนมในลักษณะท่ีอยูเดี่ยว ๆ  
   2.2  Long Interpersed Nuclear Element (LINE) เปนเบสซํ้ากระจายยาว มีขนาด
ตั้งแต 500 เบสข้ึนไป พบประมาณ 1-2% ของจีโนม (วิชัยและคณะ, 2541) 
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   ดีเอ็นเอท่ีพบในส่ิงมีชีวิตตางชนิดกันจะมีขนาดตางกันต้ังแตดีเอ็นเอท่ีมีจํานวนพันเบส
ในไวรัสและแบคทีเรียไปจนถึงดีเอ็นเอขนาดพันลานเบสในส่ิงมีชีวิตช้ันสูง ภายในเซลลของ          
ยูแคริโอต ดีเอ็นเอจะอยูภายในนิวเคลียสและกระจายอยูบนโครงสรางท่ีเรียกวา โครโมโซม 
(Chromosome) โครโมโซมของยูแคริโอตประกอบดวยดีเอ็นเอรวมตัวกับโปรตีนอยางมีแบบแผน 
โครงสรางหนวยพื้นฐานของโครโมโซม เรียกวานิวคลีโอโซม (Nucleosome) (วิชัยและคณะ, 2541) 

  นอกจากนี้ดีเอ็นเอยังเปนหนวยพื้นฐานของยีน ซ่ึงเปรียบเหมือนรหัสทางพันธุกรรมใน
ส่ิงมีชีวิตท้ังมวลไมวาจะเปน สัตว พืช แบคทีเรีย และส่ิงมีชีวิตเล็ก ๆ อยางอ่ืน และเนื่องจากในเซลล
มนุษยทุกเซลลท่ีมีนิวเคลียสจะมีดีเอ็นเออยู เชน เม็ดเลือดขาว เซลลรากผม เซลลเยื่อบุกระพุงแกม
ในน้ําลาย ตัวอสุจิ และชิ้นเนื้อ เปนตน ดังนั้นเซลลเหลานี้จึงเปนเซลลท่ีมีความสําคัญในการพิสูจน
ส่ิงตาง ๆ ท่ีเกิดกับมนุษย เชน พิสูจนโรคทางพันธุกรรม พิสูจนความสัมพันธทางสายเลือด และ
พิสูจนทางนิติเวชศาสตรเพื่อสืบหาผูกระทําผิดจากหลักฐานตาง ๆ ดังท่ีกลาวขางตน โดยแผงยีน
ของมนุษยจะอยูในโครโมโซมของคนมี 23 คู เรียกวา Diploid genome ซ่ึงโครงสรางทางเคมีของ   
ดีเอ็นเอที่มีลักษณะเปนเสนยาวเรียงตอกันของนิวคลีโอไทดท่ีมีเบสเปนสวนประกอบการเรียงตัว
ของลําดับเบสนี้เอง ท่ีเปนรหัสสําหรับลักษณะของส่ิงมีชีวิตและยังสามารถถายทอดไปยังลูก-หลาน
ได  

  ตามทฤษฎีแลวถาไมใชฝาแฝดไขใบเดียวกัน (Identical twins) ดีเอ็นเอของแตละคนจะมี
การเรียงตัวของเบสท่ีตางกัน เกิดความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทด ทําใหเกิดความหลากหลาย
หรือดีเอ็นเอโพลีมอรฟซึม (DNA polymorphism) ซ่ึงลักษณะนี้จะเปนเอกลักษณของแตละบุคคล       
ดังเหตุผลท่ีวาโครโมโซมของคนท่ีมีอยู  46 แทง โดยคร่ึงหนึ่ง (23 แทง) มาจากพอและอีกคร่ึงหนึ่ง 
(23 แทง) มาจากแม สมมติวาการถายทอดโครโมโซมแตละแทงท่ีมาจากพอและแมเปนในลักษณะ
ท่ีเปนอิสระตอกัน จะสามารถคํานวณรูปแบบตาง ๆ ของโครโมโซมท่ีถายทอดไปยังลูกหลานไดถึง 
223  ลักษณะ และในกรณีของลูกก็อาจมีรูปแบบของโครโมโซมท่ีไดจากพอและแมเปนแบบตาง ๆ 
ได ถึง  24 6  ลักษณะท่ีเปนเชนนี้ก็ เพราะในระหวางการแยกตัวของโครโมโซมคู เหมือน 
(Homozygous) ระหวางการแบงตัวแบบไมโอซีส (Meiosis) จะเกิดการแลกเปล่ียนช้ินสวน 
(Crossing over) ของโครโมโซมคูเหมือน ซ่ึงเปนผลใหเกิดการรวมตัวใหมของยีน (Gene 
recombination) ซ่ึงจะถูกถายทอดไปยังรุนลูก ทําใหเซลลสืบพันธุแตละเซลลมียีนท่ีแตกตางกัน 
ดังนั้นดีเอ็นเอของแตละคนจึงมีความแตกตางกัน แมวาจะเกิดมาจากพอ แมเดียวกันก็ตาม (นําชัย
และคณะ, 2546) สามารถนําไปตรวจพิสูจนเอกลักษณบุคคลไดอยางชัดเจนและแมนยํา 
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ประโยชนและการประยุกตใชดีเอ็นเอในงานดานนิติวิทยาศาสตร  (วิชัยและคณะ, 2541) 
 การตรวจพิสูจนบุคคล (Individual identification) 
  ตั้งแตอดีตจนถึงปจจุบัน วิธีการที่นํามาใชในการพิสูจนเอกลักษณบุคคลแบงออกเปน
การตรวจลักษณะทางกายภาพของบุคคลนั้น ๆ เชน ลายพิมพนิ้วมือ ลักษณะเสนผม หรือเสนขน 
และการตรวจทางหองปฏิบัติการทางคลินิก เชน การตรวจสอบหมูเลือด การตรวจหาโปรตีนใน
ซีร่ัม การตรวจเอนไซม อยางไรก็ตามวิธีการท้ัง 2 ประเภทมีขอจํากัดในการนํามาใชเพื่อพิสูจน
บุคคล เนื่องจากลักษณะทางกายภาพนั้นอาจเกิดการเปล่ียนแปลงตามอายุ หรือ ส่ิงแวดลอมของ
บุคคลนั้นทําใหเกิดความไมแนนอนในการแปลผล  ปจจุบันมีเทคโนโลยีทางพันธุวิศวกรรมท่ี
สามารถนํามาประยุกตใชในการตรวจดีเอ็นเอเพื่อพิสูจน และบงบอกบุคคล ไดแกการตรวจลาย
พิมพดีเอ็นเอโดยใชเทคนิค RFLP (Restriction Enzyme Fragment Length Polymorphism) และการ
ตรวจลายพิมพ   ดีเอ็นเอโดยใชเทคนิค PCR (Polymerase Chain Reaction) การนําเทคโนโลยี
ดังกลาวมาใชใหเกิดประโยชนสูงสุดในการพิสูจนบุคคลนั้น ตองมีตัวเลขทางสถิติเปนตัวบงบอกถึง
ความนาเช่ือถือของเทคโนโลยี เพราะตัวเลขดังกลาว เปนคาท่ีแสดงขอมูลความถ่ีของการกระจายตัว
ของอัลลีลท้ังหมดในแตละตําแหนง (Locus) ของประชากรกลุมนั้น ๆ  
  การศึกษาการกระจายตัวของอัลลีลนอกจากจะเปนการนําขอมูลดังกลาว สามารถนําไป
คํานวณคาทางสถิติท่ีเกี่ยวของกับการบอกคาความนาจะเปนหรือ โอกาสท่ีจะพบวาบุคคล 2 คน ท่ี
ไม มี คว าม สัม พันธท า งสาย เ ลือด มีลายพิ มพ ดี เ อ็น เอ เห มือนกันห รือ เ รี ยกว า  ค า  Pm               
(Matching Probability) โดยท่ัวไปการเลือกตําแหนงเพื่อนํามาใชตรวจลายพิมพดีเอ็นเอนั้นตอง
พิจารณาเลือกตําแหนงท่ีใหคา  Pm ต่ํา ซ่ึงตําแหนงเหลานี้ มักจะมีเปอรเซ็นตของคา                      
เฮทเทอโรไซโกซิตี้ (Heterozygosity) สูงเชนเดียวกัน เปอรเซ็นตของคาเฮทเทอโรไซโกซิตี้ เปน
คาท่ีบงช้ีวาในประชากรจํานวน 100 คน มีลักษณะอัลลีลเปนแบบเฮทเทอโรไซโกตในแตละ
ตําแหนงจํานวนเทาไหร  ถาตองการลดคา Pm ใหต่ําลง หมายถึงการเพ่ิมศักยภาพภายในการบงบอก
บุคคลใหสูงข้ึน สามารถทําไดโดยการเพิ่มจํานวนตําแหนงหลาย ๆ ตําแหนง ซ่ึงคา Pm ลดลง แสดง
ถึงโอกาสท่ีบุคคลจะมีลักษณะดีเอ็นเอท่ีเหมือนกันนอยลงไปอีก 
 การพิสูจนความสัมพันธทางสายเลือด 
  ในปจจุบันความจําเปนของการตรวจหาความสัมพันธระหวางพอกับลูกเปนท่ีตองการ
มากข้ึนในสังคมท่ัวไป ไมเพียงแตในประเทศไทยเทานั้น ในประเทศสหรัฐอเมริกาหรือประเทศ
ตางๆ ในทวีปยุโรปไดมีการตรวจเพื่อพิสูจนความสัมพันธลักษณะน้ีมากข้ึนเชนกัน โดยจุดประสงค
ในการตรวจน้ันเพื่อไปใชเปนหลักฐานท่ีสําคัญสวนหนึ่งสําหรับประกอบการพิจารณาทางกฎหมาย
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ในศาล เชน กรณีการฟองรองเพื่อเรียกคาเล้ียงดูบุตรเม่ือสตรีถูกทอดท้ิง หรือการตรวจเพ่ือรับรอง
ความเปนบุตรเม่ือเกิดการอพยพยายถ่ินฐาน 
  เนื่องจากเทคโนโลยีท่ีนํามาใชในการตรวจลายพิมพดีเอ็นเอนั้นไดถูกพัฒนาโดยเฉพาะ
เพื่อนํามาใชในการตรวจหาความสัมพันธระหวางพอกับลูก และการช้ีเฉพาะบุคคล ซ่ึงไมเพียงเปน
การตรวจเพื่อพิสูจนใหทราบวาใชหรือไมใชเทานั้น แตยังสามารถช้ีไดวาใครเปนพอท่ีแทจริง หากมี
ผูตองสงสัยท่ีเขาขายในลักษณะวาเคยมีความสัมพันธกับแมของเด็ก (พอโดยคํากลาวหา) การพิสูจน
ทําโดยเปรียบเทียบลายพิมพดีเอ็นเอของพอโดยคํากลาวหากับเด็ก หากผลการเปรียบเทียบดีเอ็นเอ
ของเด็กไมตรงกับแถบดีเอ็นเอของพอโดยคํากลาวหา แสดงวาพอโดยคํากลาวหากับเด็กไมมี
ความสัมพันธกันในฐานะพอกับลูกอยางแนนอนและไมสามารถโตแยงได อยางไรก็ตาม การตรวจ
ท่ีพบโดยท่ัวไปนั้นเปนการตรวจเพ่ือพิสูจนความเปนพอมากกวาการตรวจพิสูจนความเปนแม 
เนื่องจากเปนแมผูใหกําเนิดลูกดังนั้นยอมไมมีความผิดพลาดอยางแนนอน แตกระน้ันก็ดีถาหากเกิด
ความผิดพลาดนาจะเปนความผิดพลาดเน่ืองจากสับเปล่ียนบุตรตอนแรกคลอด ซ่ึงมีความ
จําเปนตองตรวจเพ่ือพิสูจนความเปนแมเชนเดียวกัน 

การตรวจสอบความเปนพอ (Paternity test)  
  การตรวจสอบความเปนพอ หรือสายสัมพันธทางเครือญาติ จะแตกตางจากการตรวจ

พิสูจนบุคคล โดยในการตรวจสอบความเปนพอนี้ การคํานวณความนาจะเปนของความเปนพอคิด
จากคาดัชนีความเปนพอ (Paternity Index) ซ่ึงมีวิธีการคํานวณท่ีแตกตางออกไป โดยจะคิดจาก       
ลักษณะทางพันธุกรรม (Genotype) ของชายท่ีสงสัยเปนเกณฑ  

    Paternity Index (PI) หมายถึง โอกาสท่ีชายท่ีตองสงสัยจะถายทอดอัลลีลหนึ่งใด แลวลูก
จะมีลักษณะดีเอ็นเอเชนนั้น เม่ือเปรียบเทียบกับชายท่ัว ๆ ไปในประชากร โดยเม่ือชายท่ีตองสงสัยมี   
จีโนไทปของอัลลีลนั้นเปนโฮโมไซโกต ความนาจะเปนท่ีจะถายทอดอัลลีลนั้นไปสูลูกจะมีคา
เทากับ 1 แตเม่ือชายที่ตองสงสัยมีจีโนไทปของอัลลีลนั้นเปนเฮเทอโรไซโกต ความนาจะเปนท่ีจะ
ถายทอดอัลลีลนั้นไปสูลูกจะมีคาเทากับ 0.5 (1/2) 
 การตรวจหลักฐานทางนิติเวชศาสตร 
   การสืบสวนทางนิติเวชศาสตรปจจุบันนี้ นอกจากจะใชวิธีการหาผูกระทําผิดโดยการสืบ
หาพยานหลักฐานหรือพยานบุคคลแลว หลักฐานทางวิทยาศาสตรไดมีสวนชวยในการวินิจฉัย หรือ
ตัดสินในคดีท่ีเกิดขึ้นไดเปนอยางมาก หลักฐานทางวิทยาศาสตรท่ีพบสวนมากเปนคราบเลือด คราบ
อสุจิ เสนผม เสนขนท่ีตรวจพบตามเส้ือผาของผูเสียหาย หรือผูตองสงสัย รวมถึงหลักฐานท่ีพบใน
สถานท่ีเกิดเหตุสามารถนํามาใชประโยชนไดท้ังส้ิน  
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   ในการประยุกตใชลายพิมพดีเอ็นเอจากหลักฐานทางนิติเวชศาสตรกระทําไดโดยการ
เจาะเลือดของผูตองสงสัยท้ังหมดมาตรวจลายพิมพดีเอ็นเอ และนํามาเปรียบเทียบกับลายพิมพ        
ดีเอ็นเอท่ีไดจากหลักฐานท่ีพบในท่ีเกิดเหตุ 

  การตรวจพิสูจนดีเอ็นเอเพ่ือใชในการพิสูจนบุคคลในระยะแรกใชวิธีตรวจจากดีเอ็นเอ
สวนมินิแซทเทลไลท โดยใชเปนโพรบในการทํา RFLP โดยโพรบท่ีใชจะตรวจสอบดีเอ็นเอคร้ังละ
หลาย ๆ ตําแหนง แลวคอยพัฒนามาเปนโพรบท่ีใชตรวจสอบตําแหนงเดียว แตมีรูปแบบของ
จํานวนอัลลีลมาก เกิดจากการท่ีมีจํานวนชุดซํ้าของสวนมินิแซทเทลไลทแตกตางกันการตรวจสอบ
จะตรวจจากหลายตําแหนงโดยใชโพรบชนิดตาง ๆ แตละตําแหนงมีจํานวนอัลลีลสูง บางตําแหนง
อาจมีมากกวา 20 อัลลีลในประชากร เม่ือตรวจดีเอ็นเอจากหลายตําแหนงพรอมกัน ความนาจะเปน
ท่ีบุคคลจะมีจีโนไทปหนึ่ง เม่ือคํานวณจากความถ่ีของอัลลีลท่ีตําแหนงตาง ๆ จะมีคาตํ่ามาก แสดง
ถึงมีความจําเพาะกับแตละบุคคล หรือมีความเปนเอกลักษณสูง แตเนื่องจากขนาดของอัลลีลท่ี
แตกตางกันจากการตรวจสอบสวนมินิแซทเทลไลทดีเอ็นเอนี้มีขนาดใหญ บางอัลลีลอาจแตกตาง
กันหลายพันคูเบส อาจวิเคราะหผลผิดพลาดไดจึงมีความขัดแยงในเร่ืองนี้ 
   RFLP (Restriction Enzyme Fragment Length Polymorphism) เปนเทคนิคท่ีใชในการ
ตรวจความแตกตางของดีเอ็นเอโดยมีพื้นฐานมาจากวิธีการ เซาเธ่ินบลอทติ่ง (Southern blotting) ท่ี
ถูกพัฒนาข้ึนในป พ.ศ. 2518 โดยนักวิทยาศาสตรชาวสก็อตแลนด ช่ือ เอ็ดเวอรด เซาเธ่ิน (Edward 
Southern) โดยการใชเอนไซมตัดจําเพาะ (Restriction enzyme) มาตัดดีเอ็นเอ ณ ตําแหนงจําเพาะ 
แลวจึงนําชิ้นสวนดีเอ็นเอท่ีถูกตัดนี้ไปแยกตามขนาดของช้ินสวนดีเอ็นเอนั้น ๆ  จะเห็นไดวาเทคนิค 
RFLP นี้เปนเทคนิคท่ีใหผลการทดลองเปนแถบดีเอ็นเอจํานวนมาก แสดงวาเทคนิคนี้อาศัยหลักการ
ในการตรวจหาความแตกตางของจํานวนเบสซํ้าในหลายตําแหนงบนโครโมโซมในคราวเดียวกัน 
ดังนั้นการใชดีเอ็นเอตรวจสอบท่ีเหมาะสม หรือการใชดีเอ็นเอตรวจสอบมากกวาหนึ่งชนิด จะทําให
เราสามารถบงช้ีถึงความแตกตางระหวางดีเอ็นเอ 2 เสน หรือความแตกตางของดีเอ็นเอจากคนสอง
คนไดอยางชัดเจน (นําชัยและคณะ, 2546) 

  การตรวจพิสูจนดีเอ็นเอสวนมากใชเทคนิค Polymerase Chain Reaction (PCR) สําหรับ
เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ เพราะเทคนิค PCR ตองการตัวอยางดีเอ็นเอท่ีใชตรวจจํานวนนอย ใชระยะเวลา
ในการทดสอบนอย และใชไดในตัวอยางดีเอ็นเอที่มีสภาพไมสมบูรณ โดยหลักการของ PCR 
(Principle of Polymerase Chain Reaction) มีดังนี้ 
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เทคนิค  PCR กับการตรวจรูปแบบดีเอ็นเอ 

  ปฏิกิริยาลูกโซพอลิเมอเรสหรือ เทคนิคพีซีอาร (Polymerase Chain Reaction: PCR) 
เทคนิคในการเพิ่มปริมาณของดีเอ็นเอท่ีตองการไดเปนลาน ๆ เทาในหลอดทดลอง (นําชัยและคณะ, 
2546) ใชเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเปาหมายซ่ึงอยูในสารละลายรวมกับดีเอ็นเออื่น ๆ ในเวลาเพียง 2-3 
ช่ัวโมงเทานั้น เทคนิค PCR นี้มีขอดีท่ีวาไมจําเปนตองทําใหช้ินดีเอ็นเอดังกลาวใหบริสุทธ์ิกอน 
สามารถแยกสวนของดีเอ็นเอท่ีสนใจไดโดยไมตองนําไปขยายเพิ่มปริมาณในเซลลหรือนําไปโคลน 
การทํา PCR คือ การสังเคราะหดีเอ็นเอโดยใชเอนไซมดีเอ็นเอพอลิเมอเรสซํ้ากันหลาย ๆ รอบ 
เพื่อใหไดดีเอ็นเอปริมาณเพิ่มข้ึนเปนทวีคูณ หัวใจของเทคนิค PCR นี้อยูท่ีจําเปนตองมีการ
สังเคราะหดีเอ็นเอไพรเมอร (DNA primer) 2 ชนิด ซ่ึงเปนโอลิโกนิวคลีโอไทดขนาดส้ัน ๆ ยาว
ประมาณ 20‐24 เบส โดยท่ีไพรเมอรนี้จะตองมีลําดับเบสท่ีเปนเบสคูสม (Complementary) กัน           
ในตําแหนงหัว (ปลาย 3’) และตําแหนงสวนทาย (ปลาย 5’) ของดีเอ็นเอเปาหมาย และเปนการ
กําหนดความยาวของการจําลองโมเลกุลดีเอ็นเอใหอยูในชวงเฉพาะท่ีไพรเมอรหัวทายนี้เทานั้น การ
จับของไพรเมอรตอดีเอ็นเอเปาหมายมีดังนี้ ไพรเมอรชนิดหนึ่งจะจับท่ีปลาย 5’ ของสายเด่ียวสาย
หนึ่งของโมเลกุลของยีน โดยมีไพรเมอรอีกชนิดหนึ่งจับท่ีปลาย 3’ ของสายเดี่ยวอีกสายหนึ่งของ
โมเลกุลของยีน (เม่ือทําใหดีเอ็นเอโมเลกุลของยีนแยกจากสายคูเปนสายเดี่ยวแลว) (อมรา, 2546) 
  การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในรอบแรกจะพบวา ผลผลิตท่ีไดไมไดมีเฉพาะสวนของดีเอ็นเอ
บริเวณท่ีเปนเปาหมายเทานั้น แตไดโมเลกุลดีเอ็นเอท่ีมีสายหนึ่งยาวมากเพราะเปนตนแบบเดิม อีก
สายหนึ่งเปนคูสมมีปลาย 5’ เร่ิมตนจากปลาย 5’ ของไพรเมอรท่ีใช สวนปลาย 3’ ยาวออกไปนอก
บริเวณท่ีตองการ ในรอบท่ีสองยังคงไดผลผลิตท่ีมีสายหนึ่งยาวมาก หรือมีปลาย 3’ ท่ียาวเกินสวนท่ี
ตองการ จนถึงรอบท่ีสามจึงเร่ิมมีโมเลกุลดีเอ็นเอท่ีมีขนาดเทากับเปาหมายท่ีตองการ ซ่ึงจะเพิ่ม
ปริมาณเพิ่มข้ึนอยางรวดเร็ว สวนโมเลกุลท่ีมีปลาย 3’ ยาว จะมีปริมาณเพิ่มข้ึนรอบละสองโมเลกุล
เทานั้น โดยโมเลกุลท่ีมีปลาย 3’ ยาวดังกลาวนี้สังเคราะหมาจากดีเอ็นเอตนแบบเร่ิมตนท่ีเปนสายยาว  

 เม่ือเปรียบเทียบกันจะพบวา การสังเคราะหดีเอ็นเอโดยรวมเพิ่มข้ึนแบบทวีคูณรอบละ 2 
เทา แตโมเลกุลท่ีมีปลาย 3’ ยาว เพ่ิมข้ึนแบบสมํ่าเสมอรอบละ 2 โมเลกุล ถาประสิทธิภาพของการ
เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอสมบูรณ จะสามารถคํานวณปริมาณดีเอ็นเอเม่ือเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอครบ 30 รอบ 
ไดดีเอ็นเอชุดใหมจํานวน 230 หรือประมาณ 1 พันลานเทาในทางทฤษฎี ดีเอ็นเอท่ีมีปริมาณเปน         
นาโนกรัมสามารถขยายใหดีเอ็นเอเปนกรัมไดโดย การใช PCR จํานวน 30 รอบ (อุไรวรรณ, 2545) 
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                              รอบท่ี 1                               รอบท่ี 2  

 

 
 
 
     ภาพ  6   การทําเทคนิคพีซีอารเพื่อเพ่ิมปริมาณ DNA ภายนอกเซลล 
     ท่ีมา: http://www.il.mahidol.ac.th/e-media/dna/chapter/chapter4application.htm  

                     (20 ธันวาคม 2553) 
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 ภาพ  7     แสดงปริมาณดีเอ็นเอท่ีเพิ่มข้ึนในลักษณะ 2n โดยเทคนิคพีซีอาร 
                 ท่ีมา :  ลายพิมพดีเอ็นเอ...จากสารพันธุกรรมสูเทคโนโลยีพิสูจนบุคคล หนา 42 
 

  ขอกําหนดในการทํา PCR คือตองทราบลําดับเบสของดีเอ็นเอบริเวณท่ีตองการเพิ่ม
ปริมาณ ซ่ึงอาจทราบลําดับเบสท้ังหมดหรือทราบเฉพาะสวนปลายก็ได เพื่อการออกแบบสังเคราะห
ไพรเมอรมาใชในปฏิกิริยาตอไป บริเวณหรือสวนดีเอ็นเอท่ีเกิดการสังเคราะหเพ่ิมปริมาณข้ึน จะมี
ขนาดความยาวเทากับช้ินดีเอ็นเอจากปลาย 5’ ของไพรเมอรหนึ่งถึงปลาย 5’ ของไพรเมอรอีกชนิด
หนึ่งนั้นเอง 

 

ข้ันตอนการทาํ PCR ประกอบดวย 3 ข้ันตอนดังนี ้
1. Denaturation การทําใหดีเอ็นเอตนแบบสายคูแยกออกเปนสายเดี่ยว โดยการเพิ่ม

อุณหภูมิของปฏิกิริยา 
2.  Annealing เปนข้ันท่ีไพรเมอรท่ีมีเบสเปนคูสมกับสวนปลายของชิ้นดีเอ็นเอเปาหมาย

และมีปริมาณมากกวาช้ินดีเอ็นเออ่ืน ๆ มากมายเขามาจับคูกับสวนของดีเอ็นเอที่ตองการ เม่ือลด
อุณหภูมิของปฏิกิริยาลงมา 

3.  Primer Extension เปนข้ันท่ีปรับอุณหภูมิใหเหมาะสมกับการทํางานของเอนไซม          
ดีเอ็นเอพอลิเมอเรส (DNA polymerase) เอนไซมจะทําหนาท่ีสังเคราะหดีเอ็นเอตอจากไพรเมอร 
โดยมีดีเอ็นเอเปาหมายเดิมเปนตนแบบ 
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  เนื่องจากเทคนิค PCR เปนเทคนิคท่ีมีความไว (Sensitivity) สูง สามารถเพิ่มปริมาณ      
ดีเอ็นเอเปนลาน ๆ เทาไดอยางรวดเร็ว โดยใชดีเอ็นเอเร่ิมตนเพียงเล็กนอยก็สามารถตรวจสอบได 
ดังนั้นจึงตองระมัดระวังการปนเปอนของดีเอ็นเอจากภายนอก เชน จากอากาศ ผิวหนัง ผม เปนตน 
เพื่อปองกันปญหาดังกลาวจึงควรทํา PCR ในบริเวณท่ีสะอาดไมปะปนกับการทดลองอ่ืน ในการทํา 
PCR ตองใชสารเคมีตาง ๆ ดังนี ้

1. บัฟเฟอร (10X buffer) ใชสําหรับทําปฏิกิริยา โดยมีความเขมขนเปน 10 เทาของท่ีจะใช
จริง ซ่ึงจะใสในปริมาณ 1 ใน 10 ของปริมาตรรวมท้ังหมดของปฏิกิริยา 

2. dNTP ประกอบดวย dATP, dCTP, dGTP, dTTP ความเขมขนอยางละ 1 มิลลิโมลาร
(mM) ในปฏิกิริยาจะใสในปริมาณ 1 ใน 10 ของปริมาตรรวมของปฏิกิริยา เพื่อใหไดความเขมขน
สุดทายเปนชนิดละ 100 ไมโครโมลาร (μM) 

3. ไพรเมอร (Forward primer และ Reverse primer) ท่ีนิยมใชคือโอลิโกนิวคลีโอไทดขนาด 
20-24 นิวคลีโอไทด มีองคประกอบของเบส G และ C อยูระหวาง 40-60 % 

4. ดีเอ็นเอเปาหมาย (DNA template) ใชไดท้ังดีเอ็นเอท่ีมีคุณภาพดีและดีเอ็นเอท่ีมีคุณภาพ
ไมดีนัก เชน ดีเอ็นเอจากคราบเลือด เปนตน 

5. เอนไซม เนื่องจากข้ันตอนในการสังเคราะหดีเอ็นเอโดยเทคนิค PCR ตองมีการทําให     
ดีเอ็นเอเสียสภาพดวยความรอน เอนไซมท่ีใชจึงเลือกใชเอนไซมท่ีทนไดในอุณหภูมิสูงคือ            
Taq DNA polymerase (อุณหภูมิท่ีเหมาะสมในการทํางานคือ 72ºC) 

 เม่ือทําการเพิ่มดีเอ็นเอดวยเทคนิค PCR แลว ตองนํามาแยกขนาดบนตัวกลางท่ีเหมาะสม
เพื่อทําการวิเคราะหผลลําดับเบสของดีเอ็นเอท่ีได โดยเทคนิคท่ีนิยมคือ เทคนิคอิเล็กโทรโฟรีซิส 
(Electrophoresis technique) ซ่ึงมีหลักการทําดังนี้ 
 

การแยกขนาดดีเอ็นเอโดยวิธีอิเล็กโทรโฟรีซิส (Electrophoresis of DNA) 

  อิเล็กโทรโฟรีซิส เปนเทคนิคท่ีใชแยกโมเลกุลของสารที่มีประจุออกจากกันโดยใช
กระแสไฟฟา โดยใหสารที่มีประจุนั้นเคล่ือนท่ีผานตัวกลางชนิดหนึ่งในสารละลาย สารที่มีประจุ
ตางกันจะเคล่ือนท่ีไปในทิศทางตรงกันขาม นอกจากประจุแลวอัตราการเคล่ือนท่ียังข้ึนอยูกับขนาด 
รูปรางโมเลกุล แรงเคล่ือนไฟฟา และตัวกลางที่ใชดวย 

  โมเลกุลของดีเอ็นเอประกอบดวยหมูฟอสเฟตจํานวนมากสารละลายของดีเอ็นเอจึงมี
ประจุเปนลบเม่ือ pH เปนกลาง เม่ืออยูในสนามไฟฟาโมเลกุลของดีเอ็นเอจะเคลื่อนท่ีจากข้ัวลบไป
ยังข้ัวบวก เนื่องจากหมูฟอสเฟตเปนสวนประกอบของนิวคลีโอไทดทุกชนิด ดีเอ็นเอที่มีขนาด
โมเลกุลเล็กจะมีหมูฟอสเฟตอยูนอยกวาโมเลกุลขนาดใหญ ดังนั้นจะพบวาประจุตอมวลโมเลกุล
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ของดีเอ็นเอทุกขนาดมีคาเทากัน ความเร็วในการเคล่ือนท่ีของโมเลกุลดีเอ็นเอจึงข้ึนอยูกับขนาดเปน
สวนใหญ อยางไรก็ตามมีปจจัยอ่ืนท่ีมีผลตอการเคล่ือนท่ีของโมเลกุลดีเอ็นเอดวย ดังน้ี 

1. ขนาดของโมเลกุล ดีเอ็นเอท่ีมีขนาดโมเลกุลเล็กจะเคล่ือนท่ีไดเร็วกวาดีเอ็นเอที่มีขนาด
โมเลกุลใหญ  ดังนั้นถาตองการทราบขนาดโมเลกุลของดีเอ็นเอ สามารถทําไดโดยการนํามาวิ่งผาน
เจลในชุดอิเล็กโทรโฟรีซิสเปรียบเทียบกับดีเอ็นเอมาตรฐานท่ีทราบขนาดโมเลกุลแลว ท้ังนี้จะตอง
เปรียบเทียบในการทําอิเล็กโทรโฟรีซิสคราวเดียวกันเทานั้น 

2. โครงแบบของดีเอ็นเอ (Configuration) กรณีท่ีมีขนาดโมเลกุลเทากัน ดีเอ็นเอท่ีมีโครง
แบบเปนวงแหวนท่ีพันเกลียวซอนจะเคล่ือนท่ีไดเร็วกวาดีเอ็นเอปลายเปดแบบเสนตรง และดีเอ็นเอ
แบบเสนตรงจะเคล่ือนท่ีไดเร็วกวาดีเอ็นเอแบบวงแหวนท่ีมีชองเปด  

3. เปอรเซ็นตและชนิดของเจล ถาเพิ่มความเขมขนหรือเปอรเซ็นตเจล โมเลกุลของดีเอ็นเอ
จะเคล่ือนท่ีไดชาลง โดยเจลท่ีนิยมใชกับกรดนิวคลีอิก คือเจลพอลิอะครีลาไมด (Polyacrylamide 
gel) และ เจลอะกาโรส (Agarose gel) โดยเจลพอลิอะครีลาไมดใชแยกดีเอ็นเอท่ีมีขนาดโมเลกุลเล็ก
ระหวาง 6-1000 คูเบส ไดมีประสิทธิภาพมากท่ีสุด เจลพอลิอะครีลาไมดมีอํานาจในการจําแนกสูง
มาก สามารถจําแนกช้ินสวนดีเอ็นเอท่ีมีขนาดแตกตางกันแมเพียง 1 bp ก็สามารถแยกออกจากกันได 
สวนเจลอะกาโรสใชแยกดีเอ็นเอท่ีมีขนาดโมเลกุลใหญประมาณ 200 bp จนถึงกวา 5 kb มีอํานาจ
จําแนกตํ่ากวาเจลพอลิอะครีลาไมดแตมีชวงการจําแนกสูงกวา (อุไรวรรณ, 2545) 

4. แรงเคล่ือนไฟฟา (Voltage) ถาเพิ่มแรงเคล่ือนไฟฟาดีเอ็นเอจะเคล่ือนท่ีไดเร็วข้ึน ในการ
แยกขนาดดีเ อ็นเอโดยวิ ธี อิ เ ล็กโทรโฟรีซิส  ตองใชแรงเคล่ือนไฟฟา ท่ี เหมาะสม  ถาใช
แรงเคลื่อนไฟฟาสูงเกินไป ดีเอ็นเอเคล่ือนท่ีไดเร็วแตการแยกตัวจะไมดี ถาใชแรงเคลื่อนไฟฟาต่ํา
เกินไป ดีเอ็นเอจะเคล่ือนท่ีชาแยกตัวไดดี แตแถบดีเอ็นเอจะไมคมชัด เพราะเกิดการแพรของดีเอ็นเอ 

5. บัฟเฟอรท่ีใช ชนิดของบัฟเฟอรมีผลตอการเคลื่อนท่ีของดีเอ็นเอ บัฟเฟอรท่ีนิยมใชมี 3 
ชนิดคือ TAE (Tris-acetate, EDTA), TBE (Tris-borate, EDTA) และ TPE (Tris-phosphate, EDTA) 
ซ่ึงมีขอดีและขอเสียตางกัน TBE นิยมใชท่ีความเขมขน 0.5 เทา ใชแยกดีเอ็นเอไดดี มีความสามารถ
เปนบัฟเฟอร (Buffering capacity) ไดดี แตสามารถเกิดปฏิกิริยากับเจลอะกาโรสได จึงไมเหมาะถา
ตองการนําดีเอ็นเอกลับมาใชอีก 

 เจลพอลิอะครีลาไมด (Polyacrylamide gel) นิยมนํามาใชในการแยกดีเอ็นเอมาก
ที่สุด เนื่องจากดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลท  ที่ใชมีขนาดของโมเลกุลเล็ก ดังนั้นการใชเจล      
พอลิอะครีลาไมดจึงเหมาะสมท่ีจะเปนตัวกลางมากท่ีสุด 
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เจลพอลิอะครีลาไมด (Polyacrylamide gel) 
เจลพอลิอะครีลาไมดเกิดจากการรวมตัวของ Acrylamide และ Bisacrylamide (N’,N’-

Methylenebisacrylamide) โมเลกุลเดี่ยวมารวมตัวกัน เกดิเปนพอลิเมอรซ่ึงมีลักษณะเปนรางแห เปน
โมเลกุลท่ีสังเคราะหข้ึนทางเคมี ทําใหเสถียรภาพโดย TEMED (N,N,N’,N’-Tetramethylethylene 
Diamine) จึงมีความสม่ําเสมอควบคุมขนาดได ไมทําปฏิกิริยากับสารเคมีใด มีความใส มีความคงตัว
ของ pH อุณหภูมิ และมี Ionic strength กวาง สามารถปรับขนาดของชองพอลิเมอรได จึงเหมาะสม
สําหรับเปนตัวกลางในการแยกโมเลกุลของโปรตีนและดีเอ็นเอ 

 อะครีลาไมด และ บิสอะครีลาไมด  โมเลกุลเดี่ยว เปนสารท่ีเปนพิษและสามารถดูดซึม
ผานทางผิวหนังได จึงควรสวมถุงมือขณะปฏิบัติงาน พอลิอะครีลาไมดท่ีใชกันท่ัว ๆ ไปมี 2 ชนิดคือ 
Non-denaturing polyacrylamide gels สําหรับแยกโมเลกุลของดีเอ็นเอท่ีเปนเกลียวคูตามสภาพ
ธรรมชาติ และทําใหช้ินสวนของดีเอ็นเอสายคูบริสุทธ์ิ และ Denaturing polyacrylamide gels 
สําหรับแยกและทําใหดีเอ็นเอสายเดี่ยวผานการทําใหเสียสภาพแลว โดยเติมยูเรียลงไปในเจล ใหมี
ความเขมขน 7-8 โมลารและทําใหดีเอ็นเอสายเด่ียวบริสุทธ์ิ (อุไรวรรณ, 2545) gel ท้ัง 2 ชนิด มีวิธี
เตรียมเหมือนกัน ตางกันเฉพาะการเติม หรือไมเติมยูเรียเทานั้น 

 การตรวจพิสูจนดีเอ็นเอนอกจากจะเขาใจวิธีการตรวจอยางชัดเจนแลว จําเปนตองรูวา
วิธีการตรวจท่ีใชมีประสิทธิภาพมากนอยเพียงใด โดยทั่วไปประสิทธิภาพของการตรวจดีเอ็นเอนั้น
สังเกตไดจากหลาย ๆ ปจจัยรวมกัน ไมวาจะเปน คากําลังการแยกแยะ คากําลังการคัดออก และ        
คาความหลากหลายทางพันธุกรรม (Genetic diversity) เปนตน ซ่ึงจะไดอธิบายดังตอไปนี ้
 

ดีเอ็นเอในการวิเคราะหประชากร 
 ประชากร (Population) หมายถึงกลุมของส่ิงมีชีวิตชนิดหนึ่งท่ีอาศัยอยูในบริเวณหนึ่งใน

ชวงเวลาหน่ึง ในประชากรจะมีการผสมพันธุกันระหวางสมาชิกในประชากร ดังนั้นประชากรจึงมี
ลักษณะเปนแหลงรวมยีน (Gene pool) ท่ีควบคุมลักษณะตาง ๆ ของส่ิงมีชีวิต โดยยีนท่ีควบคุม
ลักษณะหนึ่ง ๆ อาจมีไดหลายรูปแบบ (Allelic form) และความถ่ีของยีนแตละอัลลีลอาจจะ
เปล่ียนแปลงไดตลอดเวลา ขอบเขตของประชากร บางคร้ังอาจไมไดแบงแยกอยางชัดเจน อาจเกิด
การถายเทยีน (Gene flow) ระหวางประชากรท่ีอยูตางพ้ืนท่ี โดยเฉพาะในสัตวท่ีมีการเคล่ือนยาย    
ถ่ินฐานได ไมวาจะเปนสัตวบกหรือสัตวน้ําก็ตาม ทําใหมีการถายเทยีนถึงกันและกันได การศึกษา
ทางพันธุศาสตรประชากร อาศัยการตรวจวัดลักษณะของสมาชิกในประชากรจํานวนมาก โดยอาจ
ตรวจสอบจากลักษณะท่ีปรากฏเปนฟโนไทป หรือตรวจสอบจากจีโนไทปในรูปของความถ่ีของ    
จีโนไทป หรือความถ่ีของอัลลีลตาง ๆ ของยีนท่ีตําแหนงหนึ่ง ๆ ในประชากร การมีรูปแบบของ     
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อัลลีลท่ีแตกตางกันเปนพื้นฐานของความหลากหลายทางพันธุกรรม ซ่ึงมีความสําคัญในการ
วิวัฒนาการ  เพราะถาไมมีความหลากหลายทางพันธุกรรม ความสามารถในการอยูรอดท่ีสภาวะ  
ตาง ๆ ก็จะลดนอยลง อาจเกิดการสูญพันธุได  การประมาณคาความหลากหลายทางพันธุกรรม จะ
ใชวิธีวัดจากความถ่ีของอัลลีลหรือความถ่ีของจีโนไทป 

 

สมดุลของฮารดีและไวนเบิรก (Hardy-Weinberg equilibrium: HWE) 
 ในป ค.ศ. 1908  ฮารดี (G.H. Hardy) เปนนักคณิตศาสตรชาวอังกฤษ และไวนเบิรก     

(W. Weinberg) เปนแพทยชาวเยอรมัน ตางคนตางคนพบวา ในประชากรที่สมาชิกเปน Diploid (2n) 
ความถี่ของจีโนไทปจะมีความสัมพันธกับความถ่ีของอัลลีล และเกิดความสมดุลในประชากร ถา
ประชากรเปนไปตามเง่ือนไขตาง ๆ ตอไปนี้ คือ มีการผสมพันธุอยางสุม มีประชากรขนาดใหญ 
หรือมีสมาชิกมาก ยีนไมมีการกลายพันธุ หรือไมมีการอพยพยายถ่ินฐาน และไมมีการคัดเลือก 
หลักการที่คนพบตอมาไดตั้งเปนกฏ เรียกตามผูคนพบวา กฏของ Hardy -Weinberg  (ดาวรุง, 2546)
ตัวอยางเชน ลักษณะท่ีควบคุมดวยยีน 1 คูท่ีมีรูปแบบของอัลลีล 2 แบบ ถาใหสัญญาลักษณเปน A
และ a จะมีจีโนไทปได 3 แบบ คือ AA, Aa และ aa ความถ่ีของอัลลีลเดน A ใหแทนดวย p และ
ความถี่ของอัลลีลดอย a ใหแทนดวย q เนื่องจากมีรูปแบบของอัลลีลเพียง 2 แบบ ดังนั้น ผลรวม
ความถ่ีของอัลลีลท้ังหมดท่ีตําแหนงนี้จะเทากับ 1 

    p + q = 1  

 ถากําหนดใหประชากรมีขนาดใหญ สมาชิกในประชากรมีการผสมแบบสุม คือ เพศผู
และเพศเมียทุกจีโนไทปมีโอกาสผสมพันธุไดเทา ๆ กัน หรือทุกอัลลีลจากเพศผูและเพศเมียมี
โอกาสผสมพันธุไดเทา ๆ กัน ไมมีการคัดเลือก (Selection) ไมมีการอพยพยายถ่ิน (Migration) ไมมี
การกลายพันธุของยีน (Mutation) และมีการกระจายตัวของอัลลีลปกติตามกฏเมนเดล จะพบวา 
ประชากรที่อยูในสมดุลของฮารดีและไวนเบิรก ซ่ึงจะสามารถคาดคะเนคาความถ่ีของจีโนไทป    
โฮโมไซโกตแบบเดน AA ไดเทากับ p2 ความถ่ีของจีโนไทปเฮเทอโรไซโกต Aa เทากับ 2pq และ
ความถ่ีของจีโนไทปโฮโมไซโกตแบบดอย aa = q2 เม่ือรวมความถ่ีของจีโนไทปทุกแบบของยีนท่ี
ตําแหนงนั้นจะเทากับ 1 

    p2 + 2pq + q2 = 1  
 
 การตรวจสอบประชากรเพื่อพิสูจนสภาพสมดุลตามกฏของ Hardy - Weinberg  อาจทํา

ไดหลายวิธี เชน สุมตัวอยางประชากรรุนตอไป (รุนลูก) เพื่อเปรียบเทียบวาคาความถ่ีของอัลลีล
เปล่ียนแปลงไปหรือไม แตสวนมากแลว คําถามมักเกิดข้ึนเม่ือมีตัวอยางประชากรเดียว โดยไมมี
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ขอมูลประชากรรุนลูกใหเปรียบเทียบ อยางไรก็ตาม การตรวจสอบจากตัวอยางประชากรเดียวก็ทํา
ไดเชนกัน เนื่องจากการถามวาประชากรอยูในสภาพสมดุลตามกฏของ Hardy - Weinberg   หรือไม 
ก็เหมือนเปนการถามวาจีโนไทป 3 ชนิด เชน AA, Aa, aa มีอยูดวยความถ่ีเทากับ p2, 2pq, q2

ตามลําดับหรือไม ถาความถ่ีเทากันก็สรุปไดวาประชากรนั้นอยูในสภาพสมดุล ถาความถ่ีไมเทากันก็
แสดงวาประชากรนั้นไมอยูในสภาพสมดุล ทําไดโดยการทดสอบ Chi-square test (X2) เพื่อ
เปรียบเทียบคาสังเกต หรือคาท่ีสํารวจไดจากประชากรกับคาคาดหวังวาเทากันหรือไม คาสังเกต 
หมายถึง จํานวนของจีโนไทปแตละชนิดท่ีสํารวจได สวนคาคาดหวังหมายถึง จํานวนของจีโนไทป
แตละชนิดท่ีคาดคะเนตามคา p2, 2pq และ q2 (ดาวรุง, 2546) 

 ส่ิงมีชีวิตพวกท่ีมีการผสมขามตามธรรมชาติ และอยูในประชากรขนาดใหญมักอยูใน
สมดุลของฮารดี-ไวนเบิรกอยูแลว เนื่องจากประชากรมีขนาดใหญ ผลท่ีเกิดจากการกลายพันธุหรือ
การคัดเลือกจะมีนอย แตก็มีประชากรจํานวนมากท่ีไมอยูในสมดุลฮารดี-ไวนเบิรก เชน ส่ิงท่ีมีชีวิตท่ี
สืบพันธุโดยไมใชเพศ หรือเกิดจากสาเหตุอ่ืน ท้ังนี้ตองแนใจกอนวาผลการตรวจสอบท่ีเบ่ียงเบนไป
จากสมดุลฮารดี-ไวนเบิรก ไมไดเกิดจากความบกพรองของการสุมตัวอยาง หรือจํานวนตัวอยางท่ี
สุมมาไมเพียงพอ ทําใหคํานวณคาความถ่ีอัลลีลคลาดเคล่ือน การสรุปผลตามสมดุลฮารดีและไวน
เบิรกจึงไมนาเช่ือถือ 

 

การประมาณคาความหลากหลายทางพนัธุกรรม (Estimation of Genetic Diversity) 
 วิธีการประมาณคาความหลากหลายทางพนัธุกรรมในประชากรมีหลายแบบ  

ดังจะอธิบายตอไปนี ้
1. การประมาณคาความหลากหลายทางพันธุกรรมจากคาสัดสวนของเฮเทอโรไซโกตท่ี

ตรวจพบ (Observed Heterozygosity: Ho) โดยจะคิดสัดสวนระหวางจํานวนสมาชิกท่ีมีจีโนไทปเปน
เฮเทอโรไซโกต ตอจํานวนสมาชิกท้ังหมด ซ่ึงการประมาณคาความหลากหลายทางพันธุกรรมวิธีนี้ 
ผลท่ีไดจะข้ึนกับอยูจํานวนตัวอยางท่ีสุมมา ถาจํานวนตัวอยางท่ีสุมมามีนอย อัลลีลท่ีไดก็จะนอย 
สัดสวนของเฮเทอไซโกตท่ีตรวจพบอาจเบี่ยงเบนไปได   

2. การประมาณคาความหลากหลายทางพนัธุกรรมดวยการใชคา Gene diversity (h) ซ่ึงไม
คอยข้ึนกับขนาดประชากรเทากับวิธีอ่ืน ๆ โดยคํานวณไดจากสูตร (Bhoopat, 1996) 
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เม่ือ   pi    =    ความถ่ีของแตละอัลลีล 
         n     =   จํานวนอัลลีลท่ีทําการสํารวจ 
         h     =   คา Heterozygosity ท่ีคาดหวัง 
         N    =   จํานวนกลุมตัวอยาง 
 

 คาท่ีใชในการคํานวณคา Gene diversity (h) คือ ความถ่ีของอัลลีลตาง ๆ ในประชากร
โดย h เปนความนาจะเปนท่ีพบวาอัลลีล 2 อัลลีล ท่ีตําแหนงหนึ่งของสมาชิกท่ีสุมมามีความแตกตาง
กัน ซ่ึงก็คือคาเฮเทอโรไซโกตท่ีคาดหวัง เม่ือประชากรอยูในสมดุล (Expected Heterozygosity: He) 
ดังนั้นจึงมักแทนคา Gene diversity ดวย He ในการวิเคราะหประชากรมักจะตรวจสอบดวยดเีอ็นเอ
หลายตําแหนง ดังนั้นจึงคํานวณคา He ของแตละตําแหนง แลวคิดเปนคาเฉล่ียของทุกตําแหนง  
 

คากําลังการแยกแยะ (Power of Discrimination: PD 
  คากําลังการแยกแยะ (Power of Discrimination: PD) เปนคาท่ีบงบอกถึงประสิทธิภาพ
ของดีเอ็นเอ วาสามารถแยกแยะแตละบุคคลออกจากกันไดมากนอยเพียงใดซ่ึงคา PD ท่ีสูงสามารถ
แยกความแตกตางของบุคคลไดสูง และคานี้จะเปนประโยชนในแงของการตรวจพิสูจนเอกลักษณ
บุคคล โดยคํานวณไดจากสูตร (Zarrabeitia et al., 2006) 

Power of Discrimination in Females (PDF)  

 

Power of Discrimination in Males (PDM) 

 

             เม่ือ Pi คือคาความถ่ีของแตละอัลลีล 
 

คากําลังการคัดออก (Power of Exclusion: PE)   
  คากําลังการคัดออก (Power of Exclusion: PE) เปนอีกคาหนึ่งท่ีบงบอกประสิทธิภาพ
ของการตรวจดีเอ็นเอได คานี้จะเปนคาท่ีสามารถคัดคนท่ีไมใชบิดาออกไปไดซ่ึงมีประโยชนในการ
พิสูจนความสัมพันธทางสายเลือด โดยมีสูตรการคํานวณท่ีนาสนใจ 2 สูตร (Zarrabeitia et al., 2006) 
คือ   
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    เม่ือ Pi   คือคาความถ่ีของแตละอัลลีล 
 
งานวิจัยท่ีเก่ียวของ   
 การตรวจดีเอ็นเอเพ่ือพิสูจนความเปนเอกลักษณบุคคล หรือการตรวจพิสูจนความสัมพันธ
ทางสายเลือด สวนใหญจะทําการตรวจจากดีเอ็นเอสวนท่ีเปน Microsatellite หรือ STR ซ่ึงจะมี
หนวยซํ้าของเบส 1-6 คูเบส โดยจํานวนซํ้าแตละตําแหนงไมเกิน 100 คร้ัง ความยาวของดีเอ็นเอ                        
ไมโครแซทเทลไลท จะแตกตางกันในแตละบุคคล ทําใหเกิดความหลากหลาย (Polymorphisms) 
ในประชากร ความแตกตางของจํานวนซํ้าท่ีพบในบริเวณนี้จึงสามารถนํามาประยุกตใชในงาน
ทางดานนิติวิทยาศาสตรได 
   จากท่ีกลาวมาแลวในขางตนวา Microsatellite  หรือ STR  เปนดีเอ็นเอท่ีนิยมมาใชใน
การตรวจเพื่อพิสูจนเอกลักษณบุคคลและการตรวจพิสูจนความสัมพันธทางสายเลือด มีความ
นาเช่ือถือมากในปจจุบัน ดังนั้นจึงมีการศึกษาคนควาเกี่ยวกับดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทกันมาก
และประเทศไทยเองก็ไดทําการศึกษา เชน Chantratita et al. (2001) ไดทําการศึกษา Microsatellite 
DNA ท้ัง 9 ตําแหนง คือ D3S1358, vWA, FGA, TH01, TPOX, CSF1PO, D5S818, D13S317 และ 
D7S820 ในกลุมประชากรไทยจํานวน 100 คน ท่ีไมมีความสัมพันธทางสายเลือด โดยใชชุด
สําเร็จรูป (AmpFlSTR profiler kit)  ในการตรวจสอบดีเอ็นเออีก 5 ป ตอมาไดมีการทําการศึกษา 
Microsatellite DNA 15 ตําแหนง คือ D8S1179, D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358, TH01, 
D13S317, D16S539, D2S1338, D19S433, vWA, TPOX, D18S51, D5S818 และ FGA ในกลุม
ประชากรไทยเพื่อใหไดขอมูลและนําไปใชประโยชนในการตรวจพิสูจนเอกลักษณบุคคลของ
ประชากรไทย (Rerkamnuaychoke et al., 2006) ในปเดียวกันนี้ Bhoopat et al. ไดทําการศึกษา 
Microsatellite DNA อีก 9 ตําแหนง คือ D3S1358, D5S818, D7S820, D8S1179, D13S317, TH01, 
vWA, TPOX และ LPL โดยไดทําการศึกษาในกลุมคนไทยท่ีไมมีความสัมพันธทางสายเลือด
เดียวกันจํานวน 545 คน และจากการศึกษาพบวาสามารถนํามาใชในการตรวจพิสูจนบุคคลได 
   การตรวจพิสูจนดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลท บางกรณีท่ีมีความซับซอน เชน การตรวจ
พิสูจนความเปนพี่นองเพศหญิงรวมบิดาเดียวกัน โดยผูท่ีเปนบิดาไมสามารถรวมตรวจได เชน บิดา



25 

ไดเสียชีวิตไปแลว หรือกรณีพี่นองรวมบิดาแตตางมารดา ตองการพิสูจนวาท้ังคูเปนพี่นองกันจริง
หรือไม กรณีดังกลาวเหลานี้ตองใชความจําเพาะของการตรวจพิสูจนโดยตองอาศัยการตรวจดีเอ็นเอ
ไมโครแซทเทลไลทบนโครโมโซมเพศหญิงของบุคคลเหลานั้นเปรียบเทียบกันเทานั้น รวมท้ังการ
ตรวจพิสูจนความสัมพันธระหวางยากับหลานสาว ดังนั้นโครโมโซมเพศหญิงจึงมีประโยชน
สําหรับการพิสูจนความสัมพันธทางสายเลือดและการพิสูจนเอกลักษณบุคคลในงานทางดาน       
นิติวิทยาศาสตร อยางไรก็ตามกอนจะนํามาใชจริงจําเปนจะตองทราบขอมูลเกี่ยวกับคาความถ่ี
ของอัลลีลตาง ๆ ท่ีปรากฏในตําแหนงของดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลท เหลานั้นในกลุมประชากรท่ี
สนใจ  

  จากการศึกษาอยางมากมายในตางประเทศ พบวา บนโครโมโซมเพศหญิงมีลักษณะของ
Microsatellite DNA หลายตําแหนง โดยแบงออกเปนกลุม ๆ ตามตําแหนงท่ีอยูบนโครโมโซม และ
มีโอกาสที่จะถูกถายทอดไปยังบุคคลที่มีสายเลือดเดียวกันได ลักษณะดีเอ็นเอเหลานี้จะมีความ
หลากหลาย (Polymorphism) ทําใหสามารถใชแยกแยะบุคคลตาง ๆ ออกจากกัน และยังสามารถ
ตรวจพิสูจนความสัมพันธทางสายเลือดได จากการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมนั้นเปนท่ีทราบ
กันดีแลววาลูกจะไดรับการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมจากพอและแมคนละคร่ึง โดยเฉพาะ
อยางยิ่งลักษณะของโครโมโซมเพศหญิง (X-chromosome) ตัวหนึ่งจากพอจะถูกถายทอดไปยัง
ลูกผูหญิงทุกคนทําใหเราสามารถตรวจเปรียบเทียบลักษณะดีเอ็นเอบนโครโมโซมเพศหญิงใน
ลูกผูหญิงทุกคนเพื่อบงช้ีความสัมพันธเปนพี่นองรวมบิดาเดียวกันได นอกจากนี้ยังชวยพิสูจน
ความสัมพันธแบบพอกับลูกสาว โดยไดเร่ิมมีการศึกษากันอยางกวางขวางในตางประเทศ เชน 
Edelmann et al. (2001) ไดศึกษาความหลากหลายของ Microsatellite marker DXS101 ในประชากร
ของประเทศเยอรมนี โดยใช QIAamp DNA blood kit ในการสกัดดีเอ็นเอจากตัวอยางเลือดจาก
ประชากร 564 คน (ผูหญิง 348 คน และผูชาย 216 คน) ท่ีไมมีความสัมพันธกันทางสายเลือด และ
เพิ่มปริมาณสารพันธุกรรมโดยใชเทคนิค PCR ตรวจสอบ PCR product โดยใช Capillary 
electrophoresis  พบวา ตําแหนง DXS101 มีความหลากหลายของจํานวนเบสซํ้าเปน CTTm-ATTn 
ซ่ึงมีท้ังหมด 18 อัลลีล มีความยาวของจํานวนคูเบสอยูในชวง 179-233 คูเบส (bp) มีคาความ
หลากหลาย (Polymorphism Information Content: PIC) เทากับ 0.884 มีคาโอกาสการคัดออก 
(Mean Exclusion Chance: MEC) เทากับ 0.879 และมีคากําลังการแยกแยะ (Power of 
Discrimination in Females: PDF) เทากับ 0.978 ซ่ึงเปนคาท่ีสูงมากสามารถใชในการแยกแยะบุคคล
ออกจากกันไดในการตรวจสอบการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมระหวางตําแหนง DXS101 กับ 
ตําแหนง DXS6807 พบวาท้ังสองตําแหนงมีการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมเปนอิสระตอกัน 
สรุปไดวา Microsatellite marker DXS101 มีความหลากหลายสูง จึงสามารถนํามาใชประโยชนใน
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งานทางดานนิติวิทยาศาสตรและใชในการตรวจสอบหาความสัมพันธทางเครือญาติ (Kinship 
testing) ได 
  Wiegand  et al. (2003) ไดทําการศึกษา X-STRs 3 ตําแหนง คือ DXS6800, DXS101 และ 
DXS8377 โดยทําการเปรียบเทียบประชากรผูหญิงและผูชาย ในประเทศเยอรมนีและออสเตรีย ทํา
การสกัดดีเอ็นเอจากตัวอยางเลือดจากประชากร Innsbruck ประเทศออสเตรีย จํานวน 405 คน 
(ผูหญิง 270 คน และ ผูชาย 135 คน) และ ประชากรของ Ulm ประเทศเยอรมนี จํานวน 323 คน 
(ผูหญิง 214 คน และผูชาย 109 คน) โดยใช 5% Chelex 100 จากนั้นทําการเพ่ิมปริมาณสาร
พันธุกรรมดวยเทคนิค PCR ตรวจสอบ PCR product โดย Capillary electrophoresis พบวา
ประชากรท้ังสองประเทศมีความคลายคลึงกันมากโดยอาศัยคาท่ีคํานวณไดทางสถิติ โดยใน
ตําแหนง DXS101 มีคาความหลากหลาย (PIC) ในประชากรของประเทศเยอรมนีและออสเตรีย 
เทากับ 0.871 และ 0.8579 คากําลังการแยกแยะ (PD) ในประชากรของประเทศเยอรมนีและ
ออสเตรีย เทากับ 0.974 และ 0.968 และในตําแหนง DXS8377 มีคาความหลากหลาย (PIC) ใน
ประชากรของประเทศเยอรมนีและออสเตรีย เทากับ 0.900 และ 0.920 คากําลังการแยกแยะ (PD) ใน
ประชากรของประเทศเยอรมนีและออสเตรีย เทากับ 0.983 และ 0.989 สามารถสรุปไดวา X-STRs 
ท้ัง 3 ตําแหนง สามารถนํามาใชประโยชนในงานการตรวจพิสูจนหาความสัมพันธทางเครือญาติ 
(Kinship analysis) และโดยเฉพาะตําแหนง DXS101 และ DXS8377 มีประโยชนอยางมากท่ี
สามารถใชการตรวจพิสูจนความเปนบุพการี (Paternity testing) 
 Edelmann et al. (2004) ไดทําการศึกษาความถ่ีของอัลลีลของ Microsatellites บน
โครโมโซมเพศหญิง  (X-chromosome) ในประชากรที่แตกตางกันโดยทําการศึกษาท้ังหมด 9 
ตําแหนง คือ ตําแหนง GTA172D05, DXS101, DXS7424, DXS6800, DXS6807, DXS6809, 
DXS6801, DXS6789 และ DXS8377 ทําการเก็บตัวอยางจากประชากรชนพ้ืนเมืองในประเทศ Peru             
(118 Alleles), Ireland (110 Alleles), Germany (900 Alleles) และ Ethiopia (123 Alleles) เพิ่ม
ปริมาณสารพันธุกรรมโดยการใชเทคนิค PCR  ตรวจสอบ PCR product โดยการใช Capillary 
electrophoresis ABI 310 sequencer พบวา ความถ่ีของอัลลีลมีความแตกตางกันอยางมีนัยสําคัญเม่ือ
ทําการเปรียบเทียบจํานวนอัลลีลท่ีไดจากการสังเกต กับจํานวนอัลลีลท่ีไดจากการคาดหวัง และไมมี 
Homogeneity ระหวางประชากรที่ทําการสํารวจ ทําการตรวจสอบยืนยันโดยใช  Chi-square test   
จะพบความแตกตางมากระหวางประชากรเปรูและเอธิโอเปย ในประชากรของเยอรมันตําแหนง 
DXS101 กับ DXS7424  มีการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมอยางไมเปนอิสระตอกัน     
(Edelmann et al., 2002) การที่จะตรวจสอบ Linkage equilibrium ของอัลลีลในประชากรจะตอง
สนใจประวัติการอพยพยายถ่ินฐานของประชากรดวยเพื่อใหอยูในสมดุลฮารดี-ไวนเบิรก  
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  Zarrabeitia et al. (2004) ไดทําการศึกษา X-linked microsatellite ในประชากรทางตอน
เหนือของประเทศสเปน 5 ตําแหนง คือ HPRTB, DXS101, ARA, DXS7423 และ DXS8377 ทําการ
เก็บตัวอยางเลือดจากประชากรท่ีอาศัยอยูใน Cantabria 244 คน ท่ีไมมีความสัมพันธเกี่ยวของกัน
ทางสายเลือด และอีก 147 คนอาศัยอยูในชุมชน Basque ทําการสกัดดีเอ็นเอและเพ่ิมปริมาณสาร
พันธุกรรม โดยใชเทคนิค PCR ตรวจสอบ PCR product โดยใช Capillary electrophoresis ABI 310 
analyzer  พบวาตําแหนง DXS101 มีคากําลังการแยกแยะในผูหญิง (PDF) เทากับ 0.974 คากําลังการ
แยกแยะในผูชาย (PDM) เทากับ 0.879 คากําลังการคัดออก (PE trio) เทากับ 0.868 และคา            
(PE motherless) เทากับ 0.778  สามารถนํามาใชประโยชนในงานทางดานนิติวิทยาศาสตรได 
  Gomes et al. (2006) ไดทําการศึกษา Short Tandem Repeat Markers บน X-chromosome 
ตําแหนง DXS7423, DXS101, DXS8377 และ HPRTB เก็บตัวอยางเลือดจากประชากรชาว 
Galician ท่ีอาศัยอยูทางตอนเหนือของสเปน จํานวน 65 คน (ผูหญิง 29 คน และผูชาย 36 คน) ทํา
การเพิ่มปริมาณสารพันธุกรรมโดยใชเทคนิค PCR ใช Fluorochrome-labelled primer ตรวจสอบ 
PCR product โดย Capillary electrophoresis system ABI 310 พบวา STRs  ตําแหนง DXS101 มี
ขนาดของ Fragment อยูระหวาง 187-223 bp มี 12 Alleles การวิเคราะหความถ่ีของอัลลีลระหวาง
ผูหญิงกับผูชาย จากตัวอยางท่ีศึกษา ไมมีความแตกตางกันอยางมีนัยสําคัญ สามารถนําไปใช
ประโยชนในงานทางดานนิติวิทยาศาสตรได 
  Coletti et al. (2006) ไดทําการศึกษาการกระจายตัวของอัลลีลใน X- STRs  ท้ัง 6 ตําแหนง 
คือ DX6789, HumARA, DXS7423, DXS6807, DXS101 และ DXS8377 ในตัวอยางประชากรของ
อิตาลี โดยทําการเก็บตัวอยางเลือดจาก  Umbrian 100 คน (50 คน จาก Perugia และ 50 คน จาก 
Terni) ท่ีไมมีความสัมพันธกันทางสายเลือด ทําการสกัดดีเอ็นเอโดยใช QIAmpDNAMiniKits 
(Qiagen) จากน้ันทําการเพิ่มปริมาณสารพันธุกรรมโดยใชเทคนิค PCR วิเคราะหผลดีเอ็นเอโดยใช 
Cell lines 9947A (Applied Biosystems, USA) และ K562 (Promega, USA) พบวา ความถ่ีของ      
อัลลีลไมมีความแตกตางกันอยางมีนัยสําคัญ (p> 0.05) ตามสมดุลของฮารดี-ไวนเบร์ิก (Hardy-
Weinberg Equilibrium) ตําแหนง DXS101  มีจํานวน 16 Alleles เม่ือคํานวณคาทางสถิติโดยใช 
Software powerstats v 2.1 มีคากําลังการแยกแยะเทากับ 0.960 และคากําลังการคัดออก เทากับ 
0.745 สามารถนําไปใชในการตรวจพิสูจนความเปนปจเจกบุคคลได 
  Turrina et al. (2007) ไดทําการพัฒนาและตรวจพิสูจนทางดานนิติวิทยาศาสตร              
ของ STRs บน X-chromosome 12 ตําแหนง คือ DXS7132, DXS8387, DXS6809, DXS7133, 
DXS6789, DXS7424, GATA172D05, HPRTB, DXS7423, GATA31E08, DXS101 และ 
DXS6807 โดยทําการเก็บตัวอยางเลือดจํานวน 200 คน (ผูหญิง 100 คน และ ผูชาย 100 คน) ท่ีไมมี
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ความสัมพันธเกี่ยวของกันทางสายเลือด ท่ีอาศัยอยูทางตอนเหนือของประเทศอิตาลี ทําการสกัด     
ดีเอ็นเอโดย GenomicPrep blood DNA isolation kit จากน้ันทําการเพิ่มปริมาณสารพันธุกรรมโดย
ใชเทคนิค PCR วิเคราะหผล PCR product โดยใช Capillary electrophoresis ABI PRISM 3100 
avant genetic analyzer และวิเคราะหขอมูล Genotype โดยใช GeneScan software v 3.7 สามารถ
สรุปไดวา 12 X-STRs สามารถนํามาใชประโยชนในการตรวจพิสูจนหาความสัมพันธทางสายเลือด 
(Paternity deficiency)  
  Cybulska et al. (2008) ไดทําการศึกษาความหลากหลาย (Polymorphism) ของ STRs        
4 ตําแหนง คือ HPRTB, DXS7432, DXS101 และ DXS8377 โดยทําการเก็บตัวอยางดีเอ็นเอจาก
เลือดผูชาย ในประชากรของ Belarusian และ Slovak จํานวน 180 คน และ 116 คน ตามลําดับ ทํา
การสกัดดีเอ็นเอและเพิ่มปริมาณสารพันธุกรรมโดยใชเทคนิค PCR ตรวจสอบ PCR product โดยใช 
Capillary electrophoresis 3130 genetic analyzer (Applied Biosystems) ใช Positive control 2 ตัว 
คือ K526  และ NA9947A วิเคราะหขอมูลโดยใช GeneScan-500 ROX international land standard 
สามารถสรุปไดวา ตําแหนง DXS8377 และ DXS101 มีความหลากหลายสูงมาก เม่ือเปรียบเทียบกับ
ประชากรของโปแลนด และ เยอรมัน ไมมีความแตกตางกันอยางมีนัยสําคัญ ฐานขอมูลของ STRs 
จากประชากร Belarus และ Slovakia สามารถนําไปใชประโยชนในงานทางดานนิติวิทยาศาสตรได 

 เปนท่ีทราบกันดีแลววาการแปลผลการตรวจเพ่ือบงช้ีความนาเช่ือถือในการพิสูจนจะ
มากหรือนอยนั้นตองอาศัยขอมูลคาความถ่ีตาง ๆ ท่ีพบในดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลท เหลานั้น 
ดังนั้นจึงทําการศึกษาหาความถ่ีของอัลลีลตาง ๆ ท่ีพบในดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลท ในกลุม
ประชากรไทยภาคเหนือท่ีคาดวาจะมีการถายทอดลักษณะในแตละคนเปนอิสระตอกัน เพื่อนําไปใช
ประโยชนในการพิสูจนความสัมพันธทางสายเลือดและการพิสูจนบุคคลในภาคเหนือได เนื่องจาก
ในกลุมประชากรคนไทยยังไมมีการทําวิจัยในตําแหนง DXS101 แตงานวิจัยในลักษณะนี้ไดมี
การศึกษากันในหลายประเทศอยางกวางขวาง ยกตัวอยางเชน Chen and Pu (2004) ไดทําการศึกษา
ขอมูลของโครโมโซมเพศหญิงในตําแหนง DXS10011, DXS101, DXS6789, DXS7132, DXS8377 
และ DXS9895 ในประชากรชาวใตหวัน โดยทําการสกัดดีเอ็นเอจากเลือด จํานวน 448 คน (ผูหญิง 
135 คน และผูชาย 313 คน) สําหรับตําแหนง DXS101 จากน้ันนํามาทําการเพิ่มปริมาณสาร
พันธุกรรมดวยเทคนิค PCR  เม่ือทําการเปรียบเทียบจากคาท่ีคํานวนไดทางสถิติ พบวา ตําแหนง 
DXS101  มีคา Heterozygosity เทากับ 0.830 และมีคาการแยกแยะ (PD) เทากับ 0.932 ซ่ึงถือวาเปน
คาท่ีสูงสําหรับใชในการแยกแยะความเปนเอกลักษณบุคคลได เม่ือวิเคราะหถึงความหลากหลาย
ของจํานวนอัลลีล พบวาในตําแหนง DXS101 มีจํานวนอัลลีลท้ังหมด 14 อัลลีล ซ่ึงถือไดวามีความ
หลากหลายมากเม่ือเทียบกับจํานวนอัลลีลของตําแหนงอ่ืน ๆ อีก 5 ตําแหนง สามารถสรุปไดวา     
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X-STRs ท้ัง 6 ตําแหนง สามารถนํามาใชในการตรวจหาความเปนบุพการีเม่ือเกิดการโตแยงในกรณี
ของเด็กหญิงได 

 Shin et al. (2005) ไดทําการศึกษาวิเคราะห X-Linked STRs  จํานวน 18 ตําแหนงคือ 
DXS6807, DXS8378, DXS9895, DXS9902, DXS6801, DXS7132, DXS981, DXS9898, 
DXS6789, DXS101, DXS6797, GATA172D05, GATA165B12, HPRTB, GATA31E08, 
DXS8377 และ DXS7423 ในประชากรเกาหลีท่ีไมมีความสัมพันธกันทางสายเลือดกันโดยตรง 
จํานวน 401 คน (ผูหญิง 181 คน และผูชาย 220 คน) โดยสกัดดีเอ็นเอจากเลือดหรือเยื่อบุกระพุงแกม  
โดยใช Genomic DNA isolation kit จากน้ันเพิ่มประมาณสารพันธุกรรมดวยเทคนิค PCR 
ตรวจสอบ PCR product โดยใช 5% Denaturing polyacrylamide gel และยอมเจลดวย Silver 
staining พบวา เม่ือทําการเปรียบเทียบคาความถ่ีของ  อัลลีลท้ัง 13 ตําแหนง ในประชากรเกาหลี กับ
ประชากรของเยอรมัน มีเพียง 2 ตําแหนง (DXS9895 และ DXS7132) ท่ีมีการถายทอดลักษณะ
ของอัลลีลแบบไมเปนอิสระตอกัน สวนอีก 11 ตําแหนง (DXS6807, DXS8378,  DXS9902, 
DXS6801, DXS981, DXS9898, DXS6789, DXS101, DXS6797, GATA172D05, GATA165B12, 
HPRTB, GATA31E08, DXS8377 และ DXS7423)  ซ่ึงมีการถายทอดลักษณะของอัลลีลแบบเปน
อิสระตอกัน  ในการเปรียบเทียบกับประชากรของจีน พบเพียง 2 ตําแหนงคือ HPRTB และ 
DXS9895 ท่ีมีการถายทอดลักษณะของอัลลีลแบบไมเปนอิสระตอกัน การหาความถ่ีของอัลลีลใน
ตําแหนง DXS101 และ HPRTB มีการถายทอดลักษณะของอัลลีลแบบเปนอิสระตอกันในประชากร
สเปน (Zarrabeitia et al., 2002) และสามารถสรุปไดวา 18 X-STRs ในประชากรเกาหลีใช
ประโยชนในงานดานนิติวิทยาศาสตรและใชในการตรวจสอบหาบิดา (Paternity tests) ได 

 Yu et al. (2005) ไดศึกษาความหลากหลายของ X-STRs 11 ตําแหนง คือ DXS7133, 
DXS6799, DXS8378, DXS7423, DXS6804, HPRTB, DXS7424, DXS7132, DXS6789, DXS101 
และ DXS1214 ในประชากรชาวฮ่ัน (Han) ท่ีอาศัยอยูทางตอนเหนือของประเทศจีน โดยทําการสกัด
ดีเอ็นเอจากตัวอยางเลือดจํานวน 204 คน (ผูหญิง 110 คน และ ผูชาย 94 คน) โดยใช Chelex 100 
จากน้ันนํามาเพิ่มปริมาณสารพันธุกรรมดวยเทคนิค PCR เม่ือทําการเปรียบเทียบจากคาท่ีคํานวนได
ทางสถิติ พบวา ตําแหนง DXS101 มีคา Heterozygosity (h) เทากับ 0.8276  คาความหลากหลาย 
(PIC) เทากับ 0.8156  คากําลังการแยกแยะในผูหญิง (PDF) เทากับ 0.9553 และคากําลังการแยกแยะ
ในผูชาย (PDM) เทากับ 0.7648 ซ่ึงมีคาสูงมากกวาตําแหนงอ่ืน ๆ ท่ีทําการศึกษา ยกเวนในตําแหนง 
DXS6789 และพบวาจํานวนอัลลีลของตําแหนง DXS101 ท่ีพบในประชากรชาวฮ่ัน ท่ีอาศัยอยูทาง
ตอนเหนือของประเทศจีน มีความหลากหลายของอัลลีลท้ังหมด 10 อัลลีล ในการศึกษาความถ่ี
ของอัลลีล X-STRs ท้ัง 11 ตําแหนง สามารถนําไปใชประโยชนในงานทางดานนิติวิทยาศาสตรได 
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 Liu et al. (2006) ไดทําการศึกษารูปแบบความหลากหลายทางพันธุกรรมของ X-STRs 
10 ตําแหนง คือ DXS7133, DXS6799, DXS8387, DXS7423, DXS6804, HPRTB, DXS7424, 
DXS7132, DXS6789 และ DXS101 ในประชากรมองโกเลียท่ีอาศัยอยูทางตอนเหนือของประเทศ
จีน โดยการสกัดดีเอ็นเอจากเลือด จํานวน 100 คน (ผูหญิง 53 คน และผูชาย  47 คน) ท่ีไมมี
ความสัมพันธทางสายเลือดกันโดยตรง จากนั้นทําการเพ่ิมปริมาณสารพันธุกรรมดวยเทคนิค PCR 
ผลจากการวิเคราะหคาทางสถิติพบวา X-STRs ท้ัง 10 ตําแหนง มีประสิทธิภาพสูงในงานทางดาน
นิติวิทยาศาสตรได นอกจากนี้ยังมีงานวิจัยของ Martins et al. (2008) ไดทําการสรางฐานขอมูลทาง
พันธุกรรมของ X-chromosome ในประชากรชาวเปรู จํานวน 5 ตําแหนง คือ DXS6854, DXS7424, 
DXS101, DXS6808 และ DXS7123 โดยทําการสกัดดีเอ็นเอจากตัวอยางเซลลเยื่อบุกระพุงแกมของ
ผูหญิงและผูชาย จํานวน 90 คน โดยไมมีความสัมพันธทางสายเลือดกันโดยตรง  จากนั้นทําการเพิ่ม
ปริมาณสารพันธุกรรมดวยเทคนิค PCR และนําไปหาลําดับเบสโดยใชเคร่ือง ALF express 
automated sequencer พบวาเม่ือทดสอบ Exact test ในประชากรชาวเปรู ไมมีความแตกตางกันอยาง
มีนัยสําคัญระหวางผูหญิงและผูชาย  เม่ือทําการเปรียบเทียบท้ัง 5 ตําแหนง พบวา ตําแหนง DXS101 
มีคากําลังการแยกแยะในผูหญิง (PDF) เทากับ 0.9657 และมีคากําลังการแยกแยะในผูชาย (PDM) 
เทากับ 0.8546 ซ่ึงเปนคาท่ีสูงกวาในตําแหนง DXS7424, DXS6854, DXS7132 และ DXS6808 แต 
X-STRs ท้ัง 5 ตําแหนง ก็ยังสามารถใชเปนเคร่ืองมือในการปฏิบัติงานทางดานนิติวิทยาศาสตรได
ในประชากรชาวเปรูได 

 Gu and Li (2006) ไดทําการวิเคราะห STRs บน X-chromosome ท้ัง 10 ตําแหนง คือ 
DXS7133, DXS6799, DXS8378, DXS7423, DXS6804, HPRTB, DXS7424, DXS7132, DXS6789 
และ DXS101 โดยทําการเก็บตัวอยางเลือดจํานวน 98 คน (ผูหญิง 45 คน และผูชาย 53 คน) ท่ีไมมี
ความสัมพันธกันทางสายเลือดของประชากรกลุมชาติพันธ Ewenke อาศัยอยูใน Neimengu ทาง
ตอนเหนือของประเทศจีน ทําการสกัดดีเอ็นเอโดยใช Chelex-100 จากนั้นทําการเพ่ิมปริมาณสาร
พันธุกรรมโดยใชเทคนิค PCR ตรวจสอบ PCR product โดยการยอม Silver staining สรุปไดวา 
ความถ่ีของอัลลีลท้ัง 10 X-STRs ไมมีความแตกตางกันอยางมีนัยสําคัญตามกฏสมดุลของ            
ฮารดี-ไวนเบิรก และขอมูลท่ีไดจากการศึกษานี้มีประสิทธิภาพที่จะนําไปใชในการตรวจพิสูจน
บุคคล (Individual identification) ในงานดานนิติวิทยาศาสตร 
 Gao et al. (2007) ไดทําการศึกษาความถ่ีของอัลลีลของ STRs ท้ัง 10 ตําแหนง โดยทํา
การเก็บตัวอยางเลือดของประชากรท่ีอาศัยอยูในยูนานของประเทศจีน ทําการสกัดดีเอ็นเอโดยใช 
Chelex-100 และเพิ่มปริมาณสารพันธุกรรมโดยใชเทคนิค PCR  ตรวจสอบ PCR product โดยใช 
การแยกใน 8% Denaturing PAGE gel (ความเขมขนของ Urea 7M) แลวยอมสีดวย Silver staining  
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สรุปไดวาคาความถ่ีของอัลลีล ท้ัง 10 ตําแหนง เม่ือใชสถิติในการวิเคราะหขอมูล ไมมีความแตกตาง
กันอยางมีนัยสําคัญ  ตามสมดุลของฮารดี-ไวน เบิรก  และสามารถใชในการตรวจพิสูจน
ความสัมพันธทางสายเลือด (Paternity case) ได 

 นอกจากนี้ยังมีการนําประโยชนของดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทมาใชในการตรวจเคส
คดีตาง ๆ เชนงานวิจัยของ Barbaro et al. (2006) ไดศึกษารูปแบบของ X-STRs เพื่อการตรวจพิสูจน
ประวัติของการตรวจพิสูจนความเปนบุพการีท่ีมีเพียงบิดาหรือมารดามาตรวจ (Deficiency 
paternity) โดยทําการสกัดดีเอ็นเอจากตัวอยางเลือดของมารดาและลูกสาว พรอมท้ังสกัดดีเอ็นเอจาก
รากผมของเด็กผูหญิงซ่ึงถูกฆาตกรรม โดยใช DNA IQTM tissue and hair extraction kit จากน้ัน
นํามาเพิ่มปริมาณสารพันธุกรรมดวยเทคนิค PCR ใช X-STRs เพื่อจะตรวจหาความสัมพันธวาเปน
ลูกของมารดาและเปนพี่สาวของเด็กหญิงหรือไม สําหรับการทํา PCR ของ X-STRs ใช Mentype® 

argus X-UL ซ่ึงเปนชุด Kit ท่ีมีความนาเช่ือถือโดยทดสอบกับ X- chromosomal STR marker ท่ีมี
การถายทอดลักษณะของอัลลีลอยางเปนอิสระตอกัน 5 ตําแหนงคือ DXS8378, DXS7132, HPRTB, 
DXS7423 และ Amelogenin นอกจากนี้ยังไดมีการทดสอบเพิ่มเติมในตําแหนงท่ีเปน Triplex คือ 
DXS101, DXS6789, HumSTRX1 และตําแหนงท่ีเปน Duplex คือ DXS7133,  GATA172D05  ผล
จากการศึกษาพบวา  X-STRs  สามารถใชในกรณีของการตรวจพิสูจนหาบุพการีในกรณีท่ีไมมีบิดา
มาตรวจดวย และสามารถใชในงานพิสูจนเอกลักษณบุคคลได 

 Toni et al. (2006) ไดศึกษาการนํามาใชประโยชนของ X-chromosome ในการตรวจ
พิสูจนความสัมพันธทางสายเลือดท่ีเกี่ยวกับการตรวจพิสูจนความสัมพันธพี่สาว-นองสาว จาก
รายงาน Subject S1 และ S2 มีแมท่ีตางกัน สวน S1 พอไดเสียชีวิตแลว และ S2 อางวา พอของ S1 
เปนพอของตน การตรวจพิสูจนไดใช X-chromosome 4 ตําแหนง คือ DXS101, HPRTB, STRX1 
และ DXS8377 พบวา เม่ือใชสถิติในการคํานวณหาคา Likelihood Ratio (LR) ของ X-chromosome 
ท้ัง 4 ตําแหนง มีคาเทากับ 495.8 สวนคา LR ของ Autosomal marker ท้ัง 16 ตําแหนงท่ีใชในงาน
ทางนิติวิทยาศาสตร (D3S1358, vWA, FGA, D8S1179, D21S11, D18S51, D13S317, D7S820, 
D16S539, THO1, TPOX, CSF1PO, SE33, YNZ22 และ D1S80) มีคาเทากับ 701.1 จะเห็นไดวาคา 
LR จาก X-chromosome ท้ัง 4 ตําแหนง มีคาตํ่ากวาคา LR ของ Autosomal marker ท้ัง 16 ตําแหนง 
เพียงเล็กนอยเทานั้น ดังนั้นการใช  X-chromosome ก็เพียงพอท่ีจะใชตรวจพิสูจนความสัมพันธใน
กรณีพี่สาว-นองสาว  

 เนื่องจากกลุมประชากรท่ีตางเช้ือชาติหรือตางภูมิภาคกันขอมูลพื้นฐานเหลานั้นจะมี
ความแตกตางกันไดไมมากก็นอย ดังนั้นจําเปนตองทําการวิจัยเพื่อใหไดขอมูลสําหรับกลุม
ประชากรในภูมิภาคของตนเอง  เพ่ือนํามาใชใหถูกตองและแมนยําท่ีสุด จึงมีการศึกษาเพ่ิมมากข้ึน
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ในหลาย ๆ ประเทศดังนี้ Gomes et al. (2007) ไดทําการวิเคราะห X-STRs 10 ตําแหนง (DXS8378, 
DXS9898, DXS8377, HPRTB, GATA172D05, DXS7423, DXS6809, DXS7132, DXS101 และ 
DXS6789) ในประชากรแอฟริกัน 3 กลุม โดยทําการสกัดดีเอ็นจากประชากรชายท้ัง 3 กลุม ท่ีไมมี
ความเกี่ยวของกันทางสายเลือดกันโดยตรง จํานวน 237 คน (Angola 74 คน Mozambique 112 คน 
และ Uganda  51 คน) จากนั้นทําการเพิ่มปริมาณสารพันธุกรรมดวยเทคนิค PCR เม่ือคํานวณทาง
สถิติพบวา คาโอกาสการคัดออก (MEC) และคากําลังการแยกแยะ (PD) สามารถชวยยืนยันไดวา   
X-STRs ท้ัง 10 ตําแหนง สามารถนํามาใชในงานทางดานนิติวิทยาศาสตรได และใชในการตรวจ
พิสูจนเอกลักษณบุคคล (Identification) และการพิสูจนหาความสัมพันธทางเครือญาติ (Kinship 
analysis) ได 

 Nagai et al. (2009) ไดทําการหาลําดับเบส (Sequence polymorphisms) ของตําแหนง 
DXS6789,   DXS8377 และ DXS101 ในประชากรอาเซียน 3 ประเทศ โดยสกัดดีเอ็นเอจากตัวอยาง
เลือด จากท้ัง 3 ประเทศ จํานวน 280 คน (ญ่ีปุน 130 คน บังคลาเทศ 61 คน และอินโดนีเซีย 89 คน) 
ซ่ึงไมมีความสัมพันธทางสายเลือดกันโดยตรง จากนั้นนํามาทําการเพ่ิมปริมาณสารพันธุกรรมดวย
เทคนิค PCR เม่ือทําการหา Sequence polymorphism พบวาในตําแหนง DXS101 มี Sequence 
polymorphism ในประชากรญี่ปุน 7 อัลลีล ในประชากรบังคลาเทศมี 9 อัลลีล และในประชากร
อินโดนีเซียมี 8 อัลลีล  สรุปไดวา จํานวนอัลลีลท่ีมีในแตละตําแหนงของประชากรท้ัง 3 ประเทศ  
สามารถใชในการพิสูจนเอกลักษณบุคคลได 

จากทฤษฎีดังท่ีกลาวไวขางตนทําใหทราบวาคาความถ่ีของอัลลีลตาง ๆ ท่ีพบในดีเอ็นเอมี
ความสําคัญในหลาย ๆ ดาน ดังนั้นจึงตองการทําการศึกษาเพื่อหาความถ่ีของอัลลีลตาง ๆ ท่ีจะพบ
ใน ดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทในกลุมประชากรหญิงคนไทยภาคเหนือท่ีไมมีความสัมพันธทาง
สายเลือด เพื่อนํามาใชในการคํานวณหาโอกาสความสัมพันธทางสายเลือด และสามารถนํา
ผลการวิจัยมาใชเปนขอมูลอางอิงในการพิสูจนเอกลักษณบุคคลในภาคเหนือได 
  จากงานวิจัยขางตนจึงเลือกศึกษาในตําแหนง DXS101 เพราะจํานวนชุดเบสซํ้า (STR) 
ของดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101 มีความหลากหลายสูงมากและมีประสิทธิภาพ
ในการตรวจพิสูจนความสัมพันธทางเครือญาติ (Kinship testing) การตรวจพิสูจนความเปนบุพการี 
(Paternity Index) และการตรวจพิสูจนเอกลักษณบุคคล (Identification) ในหลาย ๆ ประเทศท่ีได
ทําการศึกษามา ดังน้ันจึงคัดเลือกมาทําการศึกษาในการตรวจพิสูจนเอกลักษณบุคคลและการพิสูจน
ความสัมพันธทางสายเลือดในกลุมประชากรคนไทยภาคเหนือ 

 


