
 
 

บทที่  4 

ผลการทดลอง 

 

ผลการวิเคราะหลักษณะของอัลลีลตาง ๆ  ของดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101 ใน
กลุมประชากรคนไทยภาคเหนือจํานวน 137 คน 

ผลการสรางอัลลีลมาตรฐานของดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101 
 

   จากการศึกษาคาความถ่ีของดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101ในกลุม
ประชากรเพศหญิงท่ีอาศัยอยูในภาคเหนือของประเทศไทย โดยทําการเก็บตัวอยางของเซลลเยื่อบุ
กระพุงแกมมาทําการสกัดดีเอ็นเอ จากน้ันทําการเพิ่มปริมาณสารพันธุกรรมดวยการใชเทคนิค PCR 
โดยตรวจสอบขนาดของ PCR product ท่ีไดดวยวิธี Polyacrylamide gel electrophoresis เทียบกับ   
ดีเอ็นเอขนาดมาตรฐาน (100bp ladder) จากน้ันทําการตัดแถบของดีเอ็นเอท่ีปรากฏบนเจลโดยการ
ยอมสีเจลดวยวิธี Silver staining มาสกัดดีเอ็นเอ และเพ่ิมปริมาณสารพันธุกรรมดวยการใชเทคนิค 
PCR อีกคร้ังโดยตรวจสอบขนาดของ PCR product ท่ีไดดวยวิธี Polyacrylamide gel electrophoresis 
เทียบกับดีเอ็นเอขนาดมาตรฐาน (100bp ladder) และยอมสีเจลดวยวิธี Silver staining ในสวนแรก
ผูวิจัยไดทําการสรางอัลลีลมาตรฐาน (Allelic ladder) ข้ึนกอน จะไดอัลลีลมาตรฐานในตําแหนง 
DXS101 จํานวน 11 อัลลีล ดังแสดงในภาพ 8 เพ่ือนํามาใชเปนอัลลีลมาตรฐานในการเปรียบเทียบ
กับดีเอ็นเอของอาสาสมัครในข้ันตอไป จากน้ันทําการวิเคราะหดีเอ็นเอตัวอยางจากอาสาสมัครดวย
การใชเทคนิค PCR ในการเพิ่มปริมาณสารพันธุกรรม และตรวจสอบขนาด PCR product ท่ีไดดวย
วิธี Polyacrylamide gel electrophoresis เปรียบเทียบกับอัลลีลมาตรฐานท่ีสรางไวแลว และทําการ
ยอมสีเจลดวยวิธี Silver  staining  จะปรากฏลักษณะแถบดีเอ็นเอ ดังแสดงในภาพ 9 
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ภาพ   8    แสดงลักษณะแถบดีเอ็นเอแตละอัลลีลของอัลลีลมาตรฐาน (Allelic ladders) ใน 

       ดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101 ชอง 1 คือ 100 bp, ชอง 2-12 คือ 
อัลลีล 19, 21, 22, 23, 24, 25, 26, 27, 28, 29 และ 30 ตามลําดับ และชอง 13 คือ 
Allelic ladders 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ภาพ   9     แสดงลักษณะแถบดีเอ็นเอแตละอัลลีลของอัลลีลมาตรฐาน (Allelic ladders) ใน 
       ดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101 ชองท่ี 1-4 และ ชองท่ี 6-9  
  คือลักษณะดีเอ็นเอจากตัวอยาง ชองท่ี 5 และ ชองท่ี 10 คือ Allelic ladders  
 

300 bp 

200 bp 
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ผลการหาลําดับเบสของแตละอัลลีลในตําแหนง DXS101 ดวยเคร่ืองอัตโนมัติ  
 เม่ือนําแถบดีเอ็นเอแตละอัลลีลท่ีพบในตําแหนง DXS101 มาหาลําดับเบสดวย            

เคร่ืองอัตโนมัติ พบวา ตําแหนง DXS101 มีจํานวนอัลลีล 11 อัลลีล มีจํานวนชุดเบสซํ้า (STR) เปน  
3 เบส (Trinucleotide) จํานวน 2 ชนิด คือ ชนิด CTT และ ATT ดังตาราง 1 และภาพแสดง 
Electropherogram DNA sequencing data (Applied Biosystems) ของอัลลีลท่ีพบในตําแหนง 
DXS101 จํานวน 11 อัลลีล คือ อัลลีล 19, อัลลีล 21 ถึง อัลลีล 30 (ภาพ 10-20) 

 
ตาราง   1   แสดงชวงการซํ้าของชุดเบสท่ีพบในแตละอัลลีลของดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ี

ตําแหนง DXS101 ท่ีตรวจสอบดวยเคร่ืองอัตโนมัติ 
 

แถบท่ี Sequence Composition Allele 
1 PF-N10-(CTT)9(ATT)10-N53-PR 19 
2 PF-N10-(CTT)17(ATT)4-N53-PR 21 
3 PF-N10-(CTT)16(ATT)6-N53-PR 22 
4 PF-N10-(CTT)17(ATT)6-N53-PR 23 
5 PF-N10-(CTT)20(ATT)4-N53-PR 24 
6 PF-N10-(CTT)18(ATT)7-N53-PR 25 
7 PF-N10-(CTT)15(ATT)11-N53-PR 26 
8 PF-N10-(CTT)17(ATT)10-N53-PR 27 
9 PF-N10-(CTT)19(ATT)9-N53-PR 28 
10 PF-N10-(CTT)19(ATT)10-N53-PR 29 
11 PF-N10-(CTT)19(ATT)11-N53-PR 30 

 

เม่ือ   PF    :  ACTCTAAATCAGTCCAAATATCT 
         PR    :  ATACATGTGCCATGGAGTGATTT 
         N10   :  TATTCATTTT 
          N53   :  ATACTTTAAGTTCTGGGATACATGCGCAGAATATGCAGGTTTGTT 
                     ACATAAGT 
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ภาพ  10   แสดง Electropherogram DNA sequencing data ของอัลลีล 19 ใน 
      ดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101 
                
 

ภาพ  11   แสดง Electropherogram DNA sequencing data ของอัลลีล 21 ใน  
                ดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101  



44 

ภาพ  12   แสดง Electropherogram DNA sequencing data ของอัลลีล 22 ใน  
                ดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101 
 

     

ภาพ  13   แสดง Electropherogram DNA sequencing data ของอัลลีล 23 ใน  
                ดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101 
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ภาพ  14   แสดง Electropherogram DNA sequencing data ของอัลลีล 24 ใน 
                   ดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101 
                
 

ภาพ  15   แสดง Electropherogram DNA sequencing data ของอัลลีล 25 ใน 
                ดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101 
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ภาพ  16  แสดง Electropherogram DNA sequencing data ของอัลลีล 26 ใน 

                 ดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101 
                
 

ภาพ  17   แสดง Electropherogram DNA sequencing data ของอัลลีล 27 ใน 
                ดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101 
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ภาพ  18    แสดง Electropherogram DNA sequencing data ของอัลลีล 28 ใน 
                 ดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101 
                
 

ภาพ  19   แสดง Electropherogram DNA sequencing data ของอัลลีล 29 ใน 
                ดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101 
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ภาพ  20 แสดง Electropherogram DNA sequencing data ของอัลลีล 30 ใน 
                 ดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101 
 

ผลการวิเคราะหลักษณะทางพันธุกรรม (Genotype) ของดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง 
DXS101 ในกลุมประชากรคนไทยภาคเหนอื จํานวน 137 คน 
  จากการศึกษาลักษณะของดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลท ตําแหนง DXS101 ในประชากร
เพศหญิงท่ีอาศัยอยูในภาคเหนือของประเทศไทย จํานวน 137 คน ดวยการใชเทคนิค PCR ในการ
เพิ่มปริมาณสารพันธุกรรม แลวตรวจสอบขนาดของ PCR product ท่ีไดดวยวิธี Polyacrylamide gel 
electrophoresis เปรียบเทียบกับอัลลีลมาตรฐาน (Allelic ladders) ท่ีสรางไว และยอมสีเจลดวยวิธี 
Silver staining จะปรากฏลักษณะของแถบดีเอ็นเอ ดังแสดงในภาพ 9 และตรวจพบลักษณะทาง
พันธุกรรม (Genotype) ของประชากร 137 คน ดังแสดงในตาราง 2 
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ตาราง   2   แสดงลักษณะพันธุกรรมท่ีพบในตําแหนง DXS101 ของกลุมประชากรเพศหญิงท่ีอาศัย 
อยูในภาคเหนือของประเทศไทย จํานวน 137 คน 

 

ลําดับท่ี ลักษณะพันธุกรรม (Genotype) ลําดับท่ี ลักษณะพันธุกรรม (Genotype) 
1 21/24 26 23/25 
2 25/26 27 24/25 
3 26/28 28 21/26 
4 24/26 29 21/25 
5 24/24 30 24/25 
6 24/26 31 25/25 
7 23/25 32 28/28 
8 24/29 33 22/23 
9 24/26 34 24/26 
10 24/25 35 19/25 
11 25/27 36 25/27 
12 24/27 37 24/24 
13 27/27 38 22/24 
14 24/25 39 22/24 
15 24/25 40 27/28 
16 23/26 41 24/25 
17 25/25 42 24/25 
18 23/24 43 24/24 
19 25/28 44 26/26 
20 25/25 45 23/27 
21 25/27 46 24/24 
22 23/27 47 25/26 
23 24/27 48 25/25 
24 24/27 49 25/26 
25 26/26 50 23/26 
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ตาราง  2   (ตอ) 

ลําดับท่ี ลักษณะพันธุกรรม (Genotype) ลําดับท่ี ลักษณะพันธุกรรม (Genotype) 
51 24/26 77 22/25 
52 25/29 78 24/25 
53 24/26 79 25/26 
54 24/25 80 22/23 
55 19/25 81 19/25 
56 24/30 82 22/26 
57 23/25 83 25/26 
58 26/28 84 24/25 
59 24/25 85 24/28 
60 28/29 86 24/26 
61 24/25 87 25/25 
62 24/25 88 25/25 
63 25/27 89 25/28 
64 27/27 90 26/27 
65 24/25 91 25/25 
66 23/27 92 27/27 
67 21/23 93 25/26 
68 23/25 94 24/24 
69 24/24 95 25/28 
70 25/26 96 25/27 
71 21/22 97 21/25 
72 22/23 98 25/27 
73 24/25 99 24/28 
74 23/25 100 23/25 
75 23/27 101 26/28 
76 25/25 102 27/29 
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ตาราง   2   (ตอ) 

ลําดับท่ี ลักษณะพันธุกรรม (Genotype) ลําดับท่ี  ลักษณะพันธุกรรม (Genotype) 
103 25/26 121 23/25 
104 26/28 122 24/25 
105 24/24 123 25/26 
106 25/25 124 25/26 
107 21/23 125 25/26 
108 25/27 126 21/25 
109 26/29 127 25/26 
110 23/25 128 25/28 
111 22/27 129 24/28 
112 25/26 130 24/26 
113 25/26 131 23/26 
114 26/30 132 26/27 
115 23/24 133 25/26 
116 24/26 134 24/25 
117 21/29 135 24/24 
118 25/30 136 25/27 
119 24/27 137 24/24 
120 22/24   

 
 ผลการหาคาความถี่ของอัลลีลตาง  ๆ  ของดี เอ็นเอไมโครแซทเทลไลท  และการประเมิน
ประสิทธิภาพของดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101  

ผลการหาคาความถี่ของอัลลีลของดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101  
 จากการนับจํานวนแถบดีเอ็นเอในลักษณะพันธุกรรม (Genotype) ท่ีพบตามผลการ

ทดลอง (ขอ 2) ของแตละอัลลีล แลวคํานวนคาความถ่ีของแตละอัลลีล จะพบวาอัลลีลท่ี 25 มีความถ่ี
สูงสุดคือเทากับ 0.2883 อัลลีล 19 และอัลลีล 30 มีความถ่ีนอยท่ีสุดคือเทากับ 0.0110 ดังแสดงใน
ตาราง 3   
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       ตาราง  3    แสดงจํานวนและคาความถ่ีของแตละอัลลีลในดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ี 
                            ตําแหนง DXS101  

อัลลีลท่ี จํานวน คาความถี ่
19 3 0.0110 
21 9 0.0329 
22 10 0.0365 
23 22 0.0803 
24 59 0.2153 
25 79 0.2883 
26 41 0.1496 
27 27 0.0985 
28 15 0.0547 
29 6 0.0219 
30 3 0.0110 
รวม 274 1.0000 

 
     เม่ือนําความถ่ีของอัลลีลมาสรางกราฟการกระจายตัวจะไดกราฟดังแสดงในภาพ  21 

 
 

ภาพ  21   แสดงคาความถ่ีของแตละอัลลีลของดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101  
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ผลการคํานวณคาความถี่ของแตลักษณะพันธุกรรม (Genotype) ท่ีพบในกลุมตัวอยาง
ประชากรเพศหญิง จํานวน 137 

จากการนับจํานวนลักษณะพันธุกรรม (Genotype) ท่ีพบตามการทดลอง (ขอ 2) ของ
กลุมตัวอยางอาสาสมัครเพศหญิง จํานวน 137 คน เม่ือคํานวณคาความถ่ีของแตลักษณะพันธุกรรม 
(Genotype) ท่ีพบไดคาดังตาราง 4 

 ผลการคํานวณคากําลังแยกแยะ (Power of Discrimination: PD) ของดีเอ็นเอ                  
ไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101  

 การคํานวณคากําลังการแยกแยะ (PD) สามารถคํานวณไดตามสูตรดังนี้ 
 

 
 

 

                    เม่ือ Pi คือคาความถ่ีของแตละอัลลีล 
 

 เม่ือคํานวณคากําลังการแยะแยะในผูหญิง (PDF) พบวา มีคาเทากับ 0.9491 (ตาราง 5) 
และคํานวณคากําลังการแยะแยะในผูชาย (PDM) พบวา มีคาเทากับ 0.8259 (ตาราง 6) 
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ตาราง   4     แสดงคาความถ่ีท่ีไดจากการคํานวณของแตละลักษณะท่ีพบในกลุมตัวอยางของ
อาสาสมัครเพศหญิงจํานวนท้ังหมด 137 คน ของดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ี
ตําแหนง DXS101 

 
Genotype จํานวน ความถ่ี 

19/25 1 0.0073 
21/22 1 0.0073 
21/24 1 0.0073 
21/25 3 0.0219 
21/26 1 0.0073 
21/29 1 0.0073 
22/23 3 0.0219 
22/24 3 0.0219 
22/25 1 0.0073 
22/26 1 0.0073 
22/27 1 0.0073 
23/24 2 0.0146 
23/25 8 0.0584 
23/26 3 0.0219 
23/27 4 0.0292 
24/24 9 0.0657 
24/25 17 0.1241 
24/26 9 0.0657 
24/27 4 0.0292 
24/28 3 0.0219 
24/29 1 0.0073 
24/30 1 0.0073 
25/25 9 0.0657 
25/26 15 0.1095 
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ตาราง 4   (ตอ) 

Genotype จํานวน ความถ่ี 
25/27 8 0.0584 
25/28 4 0.0292 
25/29 1 0.0073 
25/30 1 0.0073 
26/26 2 0.0146 
26/27 2 0.0146 
26/28 4 0.0292 
26/29 1 0.0073 
26/30 1 0.0073 
27/27 3 0.0219 
27/28 1 0.0073 
27/29 1 0.0073 
28/28 1 0.0073 
28/29 1 0.0073 
รวม 137 1.0000 
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ตาราง  5    แสดงสูตรการคํานวณและคาท่ีไดจากการคํานวณของกําลังการแยกแยะในผูหญิง (PDF) 
ของดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101  

 

 
Alleles Pi Pi2 Pi4 

19 0.0110 0.000121 1.4641x10-8 
21 0.0329 0.001082 1.1716x10-6 
22 0.0365 0.001332 1.7749x10-6 
23 0.0803 0.006448 4.1578x10-5 
24 0.2153 0.046354 0.0021487 
25 0.2883 0.083117 0.00690842 
26 0.1496 0.02238 0.00050087 
27 0.0985 0.009702 9.4134x10-5 
28 0.0547 0.002992 8.9526x10-6 
29 0.0219 0.00048 2.3003x10-7 
30 0.0110 0.000121 1.4641x10-8 
รวม 1 0.1741 0.009706 

 

 
                           =   1 - 2(0.1741)2 + 0.0097 

                                                              =   0.9491 
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ตาราง   6    แสดงสูตรการคํานวณและคาท่ีไดจากการคํานวณของกําลังการแยกแยะในผูชาย (PDM) 
ของดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101  

 

 
Alleles Pi Pi2 

19 0.011 0.000121 
21 0.0329 0.001082 
22 0.0365 0.001332 
23 0.0803 0.006448 
24 0.2153 0.046354 
25 0.2883 0.083117 
26 0.1496 0.02238 
27 0.0985 0.009702 
28 0.0547 0.002992 
29 0.0219 0.00048 
30 0.011 0.000121 
รวม 1 0.1741 

 

 
                                                                =     1- 0.1741 
                                                                =     0.8259 
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 ผลการคํานวณคากําลังการคัดออก (Power of Exclusion: PE) ของดีเอ็นเอ                      
ไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101  

เม่ือคํานวณคา Power of Exclusion in trio (กรณีท่ีเด็กหญิงมากับมารดาแท ๆ แลว
กลาวหาวาชายผูถูกกลาวหาเปนบิดาของตน) ตามสูตรคํานวณดังนี้ 

 
     
  เม่ือ Pi คือคาความถ่ีของแตละอัลลีล 

 
พบวาคา PE trio ท่ีคํานวณไดมีคาเทากับ 0.8053 (ตาราง 7) และเม่ือคํานวณคา Power of Exclusion 
in motherless (กรณีท่ีเด็กหญิงมากลาวหาวาชายผูถูกกลาวหาเปนบิดาของตน และไมมีมารดามา
ตรวจดวย) ตามสูตรคํานวณ ดังน้ี 

 

      เม่ือ Pi คือคาความถ่ีของแตละอัลลีล 
 

พบวาคา PE (motherless) ท่ีคํานวณไดมีคาเทากับ 0.6908 (ตาราง 8) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



59 

ตาราง  7    แสดงคาท่ีไดจากการคํานวณคากําลังการคัดออก (PE trio) ในกรณีท่ีเด็กหญิงมากับ
มารดาแท  ๆ  แลวกล าวหาว าชายผู ถูกกล าวหาเปนบิดาของตน  ของดี เ อ็นเอ                          
ไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101  

 

 
Alleles Pi Pi2 Pi4 

19 0.0110 0.000121 1.4641x10-8 
21 0.0329 0.001082 1.1716x10-6 
22 0.0365 0.001332 1.7749x10-6 
23 0.0803 0.006448 4.1578x10-5 
24 0.2153 0.046354 0.0021487 
25 0.2883 0.083117 0.00690842 
26 0.1496 0.02238 0.00050087 
27 0.0985 0.009702 9.4134x10-5 
28 0.0547 0.002992 8.9526x10-6 
29 0.0219 0.00048 2.3003x10-7 
30 0.0110 0.000121 1.4641x10-8 
รวม 1 0.1741 0.009706 

 

 
                                     =   1- 0.1741 + 0.0097  - 0.0303 

    =  0.8053 
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ตาราง   8     แสดงคาท่ีไดจากการคํานวณคากําลังการคัดออก (PE motherless) ในกรณีท่ีเด็กหญิงมา
กลาวหาวาชายผูถูกกลาวหาเปนบิดาของตน และไมมีมารดามาตรวจดวย ของดีเอ็นเอ        
ไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101  

 

 
Alleles Pi Pi2 Pi3 

19 0.011 0.000121 1.33x10-6 
21 0.0329 0.001082 3.56x10-5 
22 0.0365 0.001332 4.86x10-5 
23 0.0803 0.006448 0.000518 
24 0.2153 0.046354 0.00998 
25 0.2883 0.083117 0.023963 
26 0.1496 0.02238 0.003348 
27 0.0985 0.009702 0.000956 
28 0.0547 0.002992 0.000164 
29 0.0219 0.00048 1.05x10-5 
30 0.011 0.000121 1.33x10-6 
รวม 1 0.1741 0.039 

 

 
                         =   1- 2(0.1741) + 0.039 

  =   0.6908 
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ผลการคํานวณคา Heterozygosity (h) และสมดุลของฮารดี-ไวนเบิรก (Hardy-Weinberg  
Equilibrium) ของดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101  

ผลการคํานวณคา Heterozygosity (h)  
ผลการคํานวณคา Heterozygosity ท่ีไดจากการสังเกต (Hobserved) โดยคิดสัดสวนระหวาง

จํานวนสมาชิกท่ีมีลักษณะพันธุกรรม (Genotype) ท่ีเปนเฮเทอโรไซโกต ตอจํานวนสมาชิกท้ังหมด 
พบวามีคาเทากับ 0.8248 หรือคิดเปน 82.48% สวนคา Heterozygosity ท่ีไดจากการคาดหวัง 
(Hexpected) คํานวณไดจากสูตรดังนี้ (Bhoopat, 1996) 

 

 
 
 

 

 
เม่ือ   pi    =   ความถ่ีของแตละอัลลีล 
         n     =   จํานวนอัลลีลท่ีทําการสํารวจ 
         h     =   คา Heterozygosity ท่ีคาดหวัง 
         N    =   จํานวนกลุมตัวอยาง 
 
ผลการคํานวณคา Heterozygosity ท่ีไดจากการคาดหวัง (Hexpected) พบวามีคาเทากับ 0.8289 

± 0.0322 หรือคิดเปน 82.89 ± 3.22% (ตาราง 9) จากคา Heterozygosity ท่ีไดจากการสังเกต 
(Hobserved) พบวามีคาเทากับ 0.8248 หรือคิดเปน 82.48% จะเห็นไดวามีคาใกลเคียงหรืออยูในชวง
ของคา Heterozygosity ท่ีไดจากการคาดหวัง (Hexpected) พบวามีคาเทากับ 0.8289 ± 0.0322 หรือคิด
เปน 82.89 ± 3.22% แสดงวาวิธีการหรือเทคนิคท่ีใชในการตรวจวิเคราะหดีเอ็นเอ และการเลือกสุม
ตัวอยางเปนไปอยางถูกตองและเหมาะสม 
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ตาราง   9    แสดงการคํานวณ คา Heterozygosity (Hexpected) ของดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ี   
ตําแหนง DXS101  

 
Alleles Pi Pi2 

19 0.011 0.000121 
21 0.0329 0.001082 
22 0.0365 0.001332 
23 0.0803 0.006448 
24 0.2153 0.046354 
25 0.2883 0.083117 
26 0.1496 0.02238 
27 0.0985 0.009702 
28 0.0547 0.002992 
29 0.0219 0.00048 
30 0.011 0.000121 
รวม 1 0.1741 

 

 
                                          =   274(1-0.1741) 

                                    274-1 
                         = 0.8289 

 
 

                      =  

                                                                 =  0.0322 
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ผลการทดสอบการกระจายตัวของลักษณะพันธุกรรม (Genotype) ตามกฏสมดุลของ
ฮารดีและไวนเบิรก (Hardy-Weinberg Equilibrium) 

วิธีการคํานวณคาสมดุลฮารดี-ไวนเบิรก (Hardy-Weinberg Equilibrium) มีวิธีคิดดังนี้ 
 

ตาราง  10   แสดงการคํานวณคาสมดุลฮารดี-ไวนเบิรก (Hardy-Weinberg Equilibrium)  
             โดยใช Chi-square test (X2) 

 

Phenotype จํานวน (O) จํานวน (E) 
 

19/19 0 0.016577 0.016577 
19/21 0 0.099161 0.099161 
19/22 0 0.110011 0.110011 
19/23 0 0.242024 0.242024 
19/24 0 0.648914 0.648914 
19/25 3 0.868936 5.226428 
19/26 0 0.450894 0.450894 
19/27 0 0.296879 0.296879 
19/28 0 0.164866 0.164866 
19/29 0 0.066007 0.066007 
19/30 0 0.033154 0.033154 
21/21 0 0.14829 0.14829 
21/22 1 0.329033 1.368243 
21/23 0 0.723872 0.723872 
21/24 1 1.940843 0.456083 
21/25 3 2.598909 0.061901 
21/26 1 1.348584 0.090103 
21/27 0 0.887938 0.887938 
21/28 0 0.493099 0.493099 
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ตาราง  10   (ตอ) 
 

Phenotype จํานวน (O) จํานวน (E) 
 

21/29 1 0.19742 3.262769 
21/30 0 0.099161 0.099161 
22/22 0 0.182518 0.182518 
22/23 3 0.80308 6.00993 
22/24 3 2.153215 0.333011 
22/25 1 2.883288 1.230115 
22/26 1 1.49615 0.164532 
22/27 1 0.985099 0.000225 
22/28 0 0.547055 0.547055 
22/29 0 0.219022 0.219022 
22/30 0 0.110011 0.110011 
23/23 0 0.883388 0.883388 
23/24 2 4.737074 1.581477 
23/25 8 6.343234 0.432724 
23/26 3 3.291529 0.025821 
23/27 4 2.167217 1.549958 
23/28 0 1.20352 1.20352 
23/29 0 0.481848 0.481848 
23/30 0 0.242024 0.242024 
24/24 9 6.35051 1.105391 
24/25 17 17.00745 3.26E-06 
24/26 9 8.825233 0.003461 
24/27 4 5.810732 0.564258 
24/28 3 3.226873 0.015951 
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ตาราง 10   (ตอ) 
 

Phenotype จํานวน (O) จํานวน (E) 
 

24/29 1 1.291929 0.065965 
24/30 1 0.648914 0.18995 
25/25 9 11.38701 0.50038 
25/26 15 11.81753 0.85704 
25/27 8 7.780929 0.006168 
25/28 4 4.320983 0.023844 
25/29 1 1.729973 0.308017 
25/30 1 0.868936 0.019769 
26/26 2 3.066082 0.370679 
26/27 2 4.037554 1.028253 
26/28 4 2.242175 1.378104 
26/29 1 0.89769 0.01166 
26/30 1 0.450894 0.668709 
27/27 3 1.329208 2.100156 
27/28 1 1.476298 0.153668 
27/29 1 0.591059 0.282937 
27/30 0 0.296879 0.296879 
28/28 1 0.409916 0.849439 
28/29 1 0.328233 1.374851 
28/30 0 0.164866 0.164866 
29/29 0 0.065707 0.065707 
29/30 0 0.066007 0.066007 
30/30 0 0.016577 0.016577 
รวม 137 137 42.632 

 
 



66 

สมมติฐาน 
H0:  จํานวนลักษณะพันธุกรรมท่ีสังเกตไดกับจํานวนพันธุกรรมท่ีคาดหวังไมมีความ

แตกตางกัน 
H1:  จํานวนลักษณะพันธุกรรมท่ีสังเกตไดกับจํานวนลักษณะพันธุกรรมท่ีคาดหวังมีความ

แตกตางกัน 
 
หาเขตวิกฤต  ท่ี  df = K-1 
  df = 66-1 
      = 65 
คาท่ีไดจากการคํานวณ   X2 = 42.632  

คาท่ีไดจากตาราง ในกรณีท่ีมีคา K > 40 หาไดจากสูตร  

(ศุภชัย, 2547) 
                                 X2 = 89.186 (ระดับนัยสําคัญเทากับ 0.05) 
 
 ผลจากการทดสอบ  เนื่องจากคาสถิติทดสอบท่ีคํานวณไดจากขอมูล (X2 =42.632) มีคา

นอยกวาคาเขตวิกฤตท่ีเปดไดจากตารางไคสแควร (X2 (65, 0.05) = 89.186) ดังนั้นจึงยอมรับ H0 นั่นคือ 
จํานวนลักษณะพันธุกรรมท่ีไดจากการสังเกต (nobserved) และจํานวนลักษณะพันธุกรรมท่ีคาดหวัง 
(nexpected) ไมมีความแตกตางกัน หรือกลาวไดวา จํานวนลักษณะพันธุกรรมท่ีสังเกต (nobserved) มีการ
กระจายตัวเปนไปตามกฏความสมดุลของฮารดี-ไวนเบิรก (Hardy-Weinberg Equilibrium) 
(p=0.982) จึงเช่ือไดวาวิธีการหรือเทคนิคท่ีใชในการตรวจวิเคราะหดีเอ็นเอ และการเลือกสุม
ตัวอยางในการวิจัยคร้ังนี้เปนไปอยางถูกตองและเหมาะสม จึงสามารถใชเทคนิคนี้ในการตรวจ
วิเคราะหดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทท่ีตําแหนง DXS101 ได 

 
ผลการทดสอบความเปนอิสระตอกัน (Linkage equilibrium) 

ผลการทดสอบความเปนอิสระตอกันระหวางตําแหนง DXS101 กับตําแหนง DXS7130 
โดยการใชสถิติ Chi-square test (X2) ในการคํานวณ เพื่อเปรียบเทียบการถายทอดลักษณะทาง
พันธุกรรมระหวางตําแหนง DXS101 กับตําแหนง DXS7130 จํานวน 83 ตัวอยาง (ตาราง 11) 
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ตาราง  11   แสดงลักษณะทางพันธุกรรมระหวาง ตําแหนง DXS101 กับ ตําแหนง DXS7130 
Sample NO. Genotype 

DXS101 DXS7130* 
1 21/24 15.3/16.3 
2 25/26 14.3/16.3 
3 26/28 12/12 
4 24/26 15.3/15.3 
5 24/24 11/15.3 
6 24/26 11/17.3 
7 23/25 11/15.3 
8 24/29 11/16.3 
9 24/26 11/14.3 
10 24/25 13/16.3 
11 25/27 11/15.3 
12 24/27 12/15.3 
13 27/27 11/14.3 
14 24/25 15.3/15.3 
15 24/25 11/11 
16 23/26 12/15.3 
17 25/25 14.3/17.3 
18 23/24 11/11 
19 25/28 14.3/15.3 
20 25/25 15.3/15.3 
21 25/27 13/15.3 
22 23/27 11/12 
23 24/27 15.3/15.3 
24 24/27 11/15.3 
25 26/26 15.3/16.3 
26 23/25 13/14.3 
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         ตาราง  11  (ตอ) 

Sample NO. Genotype 
DXS101 DXS7130* 

27 24/25 15.3/16.3 
28 21/26 12/16.3 
29 21/25 11/11 
30 24/25 14.3/15.3 
31 25/25 11/15.3 
33 22/23 13/13.3 
34 24/26 11/12 
35 19/25 11/15.3 
36 25/27 12/15.3 
37 24/24 12/15.3 
38 22/24 11/15.3 
39 22/24 11/12 
40 27/28 15.3/15.3 
41 24/25 17.3/17.3 
42 24/25 15.3/15.3 
43 24/24 15.3/16.3 

      44 26/26 11/13 
45 23/27 15.3/15.3 
46 24/24 11/15.3 
47 25/26 11/11 
48 25/25 12/14.3 
49 25/26 11/15.3 
50 23/26 13/15.3 
51 24/26 13/16.3 
52 25/29 14.3/16.3 
53 24/26 15.3/15.3 
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 ตาราง  11 (ตอ) 

Sample NO. Genotype 
DXS101 DXS7130* 

54 24/25 11/13.3 
55 19/25 11/15.3 
56 24/30 13/14.3 
57 23/25 15.3/15.3 
58 26/28 14.3/15.3 
59 24/25 11/16.3 
60 28/29 15.3/16.3 
61 24/25 15.3/15.3 
62 24/25 11/16.3 
63 25/27 15.3/16.3 
70 25/26 14.3/15.3 
71 21/22 11/15.3 
72 22/23 15.3/16.3 
73 24/25 11/14.3 
74 23/25 12/15.3 
75 23/27 11/14.3 
77 22/25 11/12 
78 24/25 11/15.3 
80 22/23 12/13 
81 19/25 15.3/15.3 
82 22/26 11/12 
83 25/26 15.3/16.3 
84 24/25 13/15.3 
85 24/28 11/13 
96 25/27 15.3/15.3 
97 21/25 15.3/16.3 
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 ตาราง  11  (ตอ) 

Sample NO. Genotype 
DXS101 DXS7130* 

98 25/27 11/12 
99 24/28 13/14.3 
100 23/25 11/12 
101 26/28 12/15.3 
115 23/24 11/15.3 

 

หมายเหตุ * คือ Genotype ตําแหนง DXS7130 จากงานคนควาแบบอิสระของ นางสาวปรัชญาภรณ 
             เทพประชุม 
จากตาราง 11 แสดงลักษณะทางพันธุกรรมท่ีพบในตําแหนง DXS101 และตําแหนง 

DXS7130 โดยทําการเปรียบเทียบจากตัวอยาง DNA template หลอดเดียวกัน เพื่อจะทําการ
เปรียบเทียบการกระจายตัวของอัลลีลตาง ๆ ท่ีพบ (Observed) ในตําแหนง DXS101 และตําแหนง 
DXS7130 ดังแสดงในตาราง 12 และทําการเปรียบเทียบการกระจายตัวของอัลลีลตาง ๆ ท่ีไดจาก
การคาดหวัง (Expected) ในตําแหนง DXS101 และตําแหนง DXS7130 ดังแสดงในตาราง 13 
จากน้ันทําการคํานวณทางสถิติโดยใช Chi-square test (X2) ไดผลดังตาราง 14 ผลจากการวิเคราะห
คาท่ีไดจากการคํานวณโดยใช Chi-square test พบวา ตําแหนง DXS101 มีการถายทอดลักษณะทาง
พันธุกรรมเปนอิสระตอกันกับตําแหนง DXS7130 (ระดับนัยสําคัญ 0.05) 
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ตาราง  12    แสดงการกระจายตัวของอัลลีลตาง ๆ ที่พบ (Observed) ระหวางตําแหนง DXS101 กับ ตําแหนง DXS7130 ในประชากรตัวอยาง 83 ราย 

           DXS7130 
DXS101 

10 11 12 13 13.3 14.3 15.3 16.3 17.3 รวม 
DXS101 

Allele frequency 
19 0 2 0 0 0 0 4 0 0  0.0110 
21 0 3 1 0 0 0 3 3 0  0.0329 
22 0 5 4 2 1 0 3 1 0  0.0365 
23 0 7 5 5 1 3 10 1 0  0.0803 
24 0 22 5 5 1 4 29 9 3  0.2153 
25 0 21 7 4 1 11 35 9 4  0.2883 
26 0 9 7 4 0 4 12 7 1  0.1496 
27 0 7 4 1 0 3 14 1 0  0.0985 
28 0 1 3 2 0 3 6 1 0  0.0547 
29 0 1 0 0 0 1 1 3 0  0.0219 
30 0 0 0 1 0 1 0 0 0  0.0110 
รวม 2 78 38 24 4 30 117 35 8 332  

DXS7130* 
 Allele frequency 

0.0042 0.2500 0.1250 0.0708 0.0208 0.0792 0.3292 0.1083 0.0125 
 

1 

      หมายเหตุ * คือ คาความถี่แตละอัลลีลของตําแหนง DXS7130 จากงานคนควาแบบอิสระของ นางสาวปรัชญาภรณ  เทพประชุม 
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ตาราง   13   แสดงการกระจายตัวของอัลลีลตาง ๆ ที่คาดหวัง (Expected) ระหวางตําแหนง DXS101 กับ ตําแหนง DXS7130 ในประชากรตัวอยาง 83 ราย 

           DXS7130 
DXS101 

10 11 12 13 13.3 14.3 15.3 16.3 17.3 
DXS101 

Allele frequency 
19 0.0153 0.913 0.4565 0.2586 0.0759 0.2892 1.2022 0.3955 0.0457 0.0110 
21 0.0459 2.7307 1.3654 0.7733 0.2272 0.8651 3.5958 1.1829 0.1365 0.0329 
22 0.0509 3.0295 1.5148 0.8579 0.2520 0.9597 3.9892 1.3124 0.1515 0.0365 
23 0.1119 6.6649 3.3324 1.8875 0.5545 2.1114 8.7763 2.8872 0.3332 0.0803 
24 0.3002 17.869 8.9349 5.0608 1.4868 5.6612 23.531 7.7412 0.8935 0.2153 
25 0.4020 23.929 11.964 6.7767 1.9909 7.5807 31.509 10.366 1.1964 0.2883 
26 0.2086 12.417 6.2084 3.5164 1.0331 3.9336 16.350 5.3789 0.6208 0.1496 
27 0.1373 8.1755 4.0878 2.3153 0.6802 2.5899 10.766 3.5416 0.4088 0.0985 
28 0.0763 4.5401 2.2701 1.2858 0.3777 1.4383 5.9784 1.9668 0.2270 0.0547 
29 0.0305 1.8177 0.9089 0.5148 0.1512 0.5758 2.3935 0.7874 0.0909 0.0219 
30 0.0153 0.913 0.4565 0.2586 0.0759 0.2892 1.2022 0.3955 0.0457 0.0110 

DXS7130* 
 Allele frequency 

0.0042 0.2500 0.1250 0.0708 0.0208 0.0792 0.3292 0.1083 0.0125 1 

     หมายเหตุ * คือ คาความถี่แตละอัลลีลของตําแหนง DXS7130 จากงานคนควาแบบอิสระของ นางสาวปรัชญาภรณ  เทพประชุม 
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ตาราง   14   คาที่ไดจากการคํานวณทางสถิติโดยใช Chi-square test (X2) ระหวางตําแหนง DXS101 กับ ตําแหนง DXS7130 ในประชากรตัวอยาง 83 ราย 

           DXS7130 
DXS101 

10 11 12 13 13.3 14.3 15.3 16.3 17.3 รวม 
DXS101 

Allele frequency 
19 0.0153 1.2941 0.4565 0.2586 0.0759 0.2892 6.5107 0.3955 0.0457  0.0110 
21 0.0459 0.0266 0.0978 0.7733 0.2272 0.8651 0.0987 2.7911 0.1365  0.0329 
22 0.0509 1.2817 4.0775 1.5202 2.2195 0.9597 0.2453 0.0744 0.1515  0.0365 
23 0.1119 0.0168 0.8344 5.1325 0.3579 0.3739 0.1706 1.2336 0.3332  0.0803 
24 0.3002 0.9546 1.7329 0.0007 0.1594 0.4874 1.2710 0.2047 4.9663  0.2153 
25 0.4020 0.3585 2.0599 1.1377 0.4932 1.5423 0.3866 0.1800 6.5694  0.2883 
26 0.2086 0.9402 0.1009 0.0665 1.0331 0.0011 1.1575 0.4885 0.2316  0.1496 
27 0.1373 0.1690 0.0019 0.7472 0.6802 0.0649 0.9718 1.8239 0.4088  0.0985 
28 0.0763 2.7604 0.2347 0.3968 0.3777 1.6957 7 x10-5 0.4752 0.2270  0.0547 
29 0.0305 0.3678 0.9089 0.5148 0.1512 0.3124 0.8113 6.2170 0.0909  0.0219 
30 0.0153 0.913 0.4565 2.1261 0.0759 1.7466 1.2022 0.3955 0.0457  0.0110 
รวม 1.3942 9.0827 10.962 12.674 5.8512 8.3383 12.826 14.279 13.207 88.614  

DXS7130* 
 Allele frequency 

0.0042 0.2500 0.1250 0.0708 0.0208 0.0792 0.3292 0.1083 0.0125 
 

1 

     หมายเหตุ * คือ คาความถี่แตละอัลลีลของตําแหนง DXS7130 จากงานคนควาแบบอิสระของ นางสาวปรัชญาภรณ  เทพประชุม 



74 

Chi-square Test (X2) 

 

เม่ือ  O = จํานวนท่ีพบ (คือการกระจายตัวของอัลลีลตาง ๆ ในตัวอยาง 83 ราย 332 อัลลีล) 
E = (ความถ่ีในอัลลีลนั้นของตําแหนง DXS101 x ความถ่ีในอัลลีลนั้นของตําแหนง  

DXS7130  x  จํานวนอัลลีลท้ังหมดท่ีทําการตรวจสอบ) 
ตัวอยางเชน ชองแรกอัลลีลท่ี 19 ของตําแหนง DXS101 และอัลลีลท่ี 10 ของตําแหนง DXS7130 

คํานวณ X2  ไดดังนี้   
                         O   =   0 

                         E    =   (0.0155 x 0.0042 x 332) 

 
                                                                  X2 =  [0-(0.0110 x 0.0042 x 332)]2 

                                                                                (0.0110 x 0.0042 x 332) 

ดังนั้นไดคา  X2 เทากับ 0.0153 

สมมติฐาน 

H0:  อัลลีลในตําแหนง DXS101 และตําแหนง DXS7130 มีการถายทอดแบบเปนอิสระตอกัน 
H1:  อัลลีลในตําแหนง DXS101 และตําแหนง DXS7130 มีการถายทอดแบบไมเปนอิสระตอกัน 

Degree of Freedom = (R-1)(C-1) 
                                 = (11-1)(9 -1) 
                                 = 80 
คาท่ีเปดจากตาราง 101.879 (df = 80, ท่ีระดับนัยสําคัญ 0.05) 
คาท่ีคํานวณได 88.614 
ผลการวิเคราะห  เนื่องจากคาสถิติทดสอบท่ีคํานวณไดจากขอมูล (X2 =88.614) มีคา

นอยกวาคาเขตวิกฤตท่ีเปดไดจากตารางไคสแควร (X2 (80, 0.05) = 101.879) ดังนั้นจึงยอมรับ H0 นั่นคือ 
อัลลีลในตําแหนงดีเอ็นเอท้ังสองมีการถายทอดแบบเปนอิสระตอกัน (p=0.242) 
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ผลการทดสอบความเปนอิสระตอกันระหวางตําแหนง DXS101 กับตําแหนง DXS7132 
โดยการใชสถิติ Chi-square test (X2) ในการคํานวณ เพื่อเปรียบเทียบการถายทอดลักษณะทาง
พันธุกรรมระหวางตําแหนง DXS101 กับตําแหนง DXS7132 จํานวน 83 ตัวอยาง (ตาราง 15) 
 ตาราง  15    แสดงลักษณะทางพันธุกรรม ระหวาง ตําแหนง DXS101 กบั ตําแหนง DXS7132 

Sample NO. Genotype 
DXS101 DXS7132* 

1 21/24 14/15 
2 25/26 13/15 
3 26/28 14/14 
4 24/26 12/13 
5 24/24 13/14 
6 24/26 13/14 
7 23/25 14/15 
8 24/29 14/14 
9 24/26 14/15 
10 24/25 15/15 
11 25/27 12/13 
12 24/27 12/14 
13 27/27 15/15 
14 24/25 15/16 
15 24/25 12/13 
16 23/26 13/16 
17 25/25 12/14 
18 23/24 14/15 
19 25/28 13/15 
20 25/25 14/15 
21 25/27 14/16 
22 23/27 14/15 
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ตาราง  15  (ตอ) 

Sample NO. Genotype 
DXS101 DXS7132* 

23 24/27 13/14 
24 24/27 14/14 
25 26/26 13/14 
26 23/25 14/15 
27 24/25 14/14 
28 21/26 14/15 
29 21/25 14/16 
30 24/25 14/15 
31 25/25 14/16 
33 22/23 14/14 
34 24/26 13/13 
35 19/25 12/15 
36 25/27 13/15 
37 24/24 12/14 
38 22/24 13/15 
39 22/24 14/15 
40 27/28 14/14 
41 24/25 15/16 
42 24/25 13/14 
43 24/24 14/17 
44 26/26 13/13 
45 23/27 12/15 
46 24/24 15/15 
47 25/26 14/16 
48 25/25 14/14 
49 25/26 13/14 
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 ตาราง  15  (ตอ) 

Sample NO. Genotype 
DXS101 DXS7132* 

50 23/26 13/15 
51 24/26 14/16 
52 25/29 13/13 
53 24/26 13/13 
54 24/25 13/15 
55 19/25 13/15 
56 24/30 14/14 
57 23/25 15/16 
58 26/28 14/15 
59 24/25 14/15 
60 28/29 12/13 
61 24/25 13/14 
62 24/25 12/14 
63 25/27 13/15 
70 25/26 12/13 
71 21/22 13/15 
72 22/23 14/15 
73 24/25 12/14 
74 23/25 14/14 
75 23/27 13/16 
77 22/25 13/15 
78 24/25 13/15 
80 22/23 13/15 
81 19/25 14/14 
82 22/26 14/14 
83 25/26 13/14 
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 ตาราง 15  (ตอ) 

Sample NO. Genotype 
DXS101 DXS7132* 

84 24/25 11/14 
85 24/28 14/14 
96 25/27 13/15 
97 21/25 16/16 
98 25/27 13/15 
99 24/28 13/14 
100 23/25 14/15 
101 26/28 12/14 
115 23/24 14/14 

 

หมายเหตุ * คือ Genotype ตําแหนง DXS7132 จากงานวจิัยของ นางสาวจันจิรา  สนิท 

 
จากตาราง 15 แสดงลักษณะทางพันธุกรรมท่ีพบในตําแหนง DXS101 และตําแหนง 

DXS7132 โดยทําการเปรียบเทียบจากตัวอยาง DNA template หลอดเดียวกัน เพื่อจะทําการ
เปรียบเทียบการกระจายตัวของอัลลีลตาง ๆ ท่ีพบ (Observed) ในตําแหนง DXS101 และตําแหนง 
DXS7132 ดังแสดงในตาราง 16 และทําการเปรียบเทียบการกระจายตัวของอัลลีลตาง ๆ ท่ีไดจาก
การคาดหวัง (Expected) ในตําแหนง DXS101 และตําแหนง DXS7132 ดังแสดงในตาราง 17 
จากน้ันทําการคํานวณทางสถิติโดยใช Chi-square test (X2) ไดผลดังตาราง 18 ผลจากการวิเคราะห
คาท่ีไดจากการคํานวณโดยใช Chi-square test พบวา ตําแหนง DXS101 มีการถายทอดลักษณะทาง
พันธุกรรมเปนอิสระตอกันกับตําแหนง DXS7132 (ระดับนัยสําคัญ 0.05) 
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ตาราง   16    แสดงการกระจายตัวของอัลลีลตาง ๆ ที่พบ (Observed) ระหวางตําแหนง DXS101 กบั ตําแหนง DXS7132 ในประชากรตัวอยาง 83 ราย 

           DXS7132 
DXS101 

11 12 13 14 15 16 17 รวม 
DXS101 

Allele frequency 
19 0 1 1 0 2 0 0  0.0110 
21 0 0 1 3 3 3 0  0.0329 
22 0 0 4 6 6 0 0  0.0365 
23 0 1 4 12 10 3 0  0.0803 
24 1 7 16 34 17 3 2  0.2153 
25 1 8 19 31 23 10 0  0.2883 
26 0 3 13 15 5 3 0  0.1496 
27 0 3 7 8 10 2 0  0.0985 
28 0 2 3 9 2 0 0  0.0547 
29 0 1 3 4 0 0 0  0.0219 
30 0 0 0 2 0 0 0  0.0110 
รวม 2 26 76 124 78 24 2 332  

DXS7132* 
Allele frequency 

0.0042 0.0958 0.2250 0.3708 0.2125 0.0875 0.0042 
 

1 

        หมายเหต ุ*   คือ คาความถี่แตละอัลลีลของตําแหนง DXS7132 จากงานวจิัยของ นางสาวจันจิรา  สนิท 
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 ตาราง  17   แสดงการกระจายตัวของอัลลีลตาง ๆ ที่คาดหวัง (Expected) ระหวางตําแหนง DXS101 กับ ตําแหนง DXS7132 ในประชากรตัวอยาง 83 ราย 

          DXS7132 
DXS101 

11 12 13 14 15 16 17 
DXS101 

Allele frequency 
19 0.0153 0.3499 0.8217 1.3542 0.7761 0.3196 0.0153 0.0110 
21 0.0459 1.0464 2.4576 4.0502 2.3211 0.9557 0.0459 0.0329 
22 0.0509 1.1609 2.7266 4.4934 2.5751 1.0603 0.0509 0.0365 
23 0.1119 2.5539 5.998 9.8854 5.6652 2.3327 0.1119 0.0803 
24 0.3002 6.8477 16.083 26.504 15.189 6.2545 0.3002 0.2153 
25 0.4020 9.1696 21.536 35.491 20.339 8.3751 0.4020 0.2883 
26 0.2086 4.7581 11.175 18.417 10.554 4.3459 0.2086 0.1496 
27 0.1373 3.1329 7.3579 12.126 6.9492 2.8614 0.1373 0.0985 
28 0.0763 1.7398 4.0861 6.7339 3.8591 1.5890 0.0763 0.0547 
29 0.0305 0.6965 1.6359 2.6960 1.5450 0.6362 0.0305 0.0219 
30 0.0153 0.3499 0.8217 1.3542 0.7761 0.3196 0.0153 0.0110 

DXS7132*   
Allele frequency 

0.0042 0.0958 0.2250 0.3708 0.2125 0.0875 0.0042 1 

       หมายเหตุ *  คือ คาความถี่แตละอัลลีลของตําแหนง DXS7132  จากงานวจิัยของ นางสาวจันจิรา  สนิท 
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        ตาราง  18   คาที่ไดจากการคํานวณทางสถิติโดยใช Chi-square test ระหวางตําแหนง DXS101 กับ ตําแหนง DXS7132 ในประชากรตัวอยาง 83 ราย 

          DXS7132 
DXS101 

11 12 13 14 15 16 17 รวม 
DXS101 

Allele frequency 
19 0.0153 1.2081 0.0387 1.3542 1.9304 0.3196 0.0153  0.0110 
21 0.0459 1.0464 0.8645 0.2723 0.1986 4.3725 0.0459  0.0329 
22 0.0509 1.1609 0.5948 0.5052 4.5553 1.0603 0.0509  0.0365 
23 0.1119 0.9455 0.6658 0.4523 3.3169 0.1909 0.1119  0.0803 
24 1.6312 0.0034 0.0004 2.1196 0.2158 1.6934 9.6240  0.2153 
25 0.8895 0.1492 0.2986 0.5684 0.3479 0.3153 0.4020  0.2883 
26 0.2086 0.6496 0.2980 0.6338 2.9229 0.4168 0.2086  0.1496 
27 0.1373 0.0056 0.0174 1.4039 1.3394 0.2593 0.1373  0.0985 
28 0.0763 0.0389 0.2887 0.7626 0.8956 1.5890 0.0763  0.0547 
29 0.0305 0.1322 1.1374 0.6307 1.5450 0.6361 0.0305  0.0219 
30 0.0153 0.3499 0.8217 0.3080 0.7761 0.3195 0.0153  0.0110 
รวม 3.2127 5.6897 5.0259 9.011 18.044 11.173 10.718 62.874  

DXS7132*   
Allele frequency 

0.0042 0.0958 0.2250 0.3708 0.2125 0.0875 0.0042 
 

1 

       หมายเหตุ *  คือ คาความถี่แตละอัลลีลของตําแหนง DXS7132  จากงานวจิัยของ นางสาวจันจิรา  สนิท 
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Chi-square Test (X2) 

 

เม่ือ  O = จํานวนท่ีพบ (คือการกระจายตัวของอัลลีลตาง ๆในตัวอยาง 83 ราย 332 อัลลีล) 
E = (ความถ่ีในอัลลีลนั้นของตําแหนง DXS101 x ความถ่ีในอัลลีลนั้นของตําแหนง  

DXS7132 x จํานวนอัลลีลท้ังหมดท่ีทําการตรวจสอบ) 
ตัวอยางเชน ชองแรกอัลลีลท่ี 19 ของตําแหนง DXS101 และอัลลีลท่ี 11 ของตําแหนง DXS7132 

คํานวณ X2  ไดดังนี้   
                         O   =   0 

                         E    =   (0.0110 x 0.0042 x 332) 

 
                                                                  X2=    [0-(0.0110 x 0.0042 x 332)]2 

                                                                               (0.0110 x 0.0042 x 332) 

ดังนั้นไดคา X2 เทากับ 0.0153 

สมมติฐาน 

H0 :  อัลลีลในตําแหนง DXS101 และตําแหนง DXS7132 มีการถายทอดแบบเปนอิสระตอกัน 
H1 :  อัลลีลในตําแหนง DXS101 และตําแหนง DXS7132 มีการถายทอดแบบไมเปนอิสระตอกัน 

Degree of Freedom  = (R-1)(C-1) 
                                  =  (11-1)(7 -1) 
                                  =  60 
คาท่ีเปดจากตาราง 79.082 (df = 60, ท่ีระดบันัยสําคัญ 0.05) 
คาท่ีคํานวณได 62.874 
ผลการวิเคราะห  เนื่องจากคาสถิติทดสอบท่ีคํานวณไดจากขอมูล (X2 =62.874) มีคา

นอยกวาคาเขตวิกฤตท่ีเปดไดจากตารางไคสแควร (X2 (60, 0.05) = 79.082) ดังนั้นจึงยอมรับ H0 นั่นคือ 
อัลลีลในตําแหนงดีเอ็นเอท้ังสองมีการถายทอดแบบเปนอิสระตอกัน (p=0.376) 

 

 


