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บทคดัย่อ 

การศึกษาน้ีมีจุดประสงค์เพ่ือวิเคราะห์ความถี่ของแอลลีลจากล าดับซ า้ต่อเน่ืองแบบสั้นบนออโทโซม (Autosomal Short Tandem 

Repeat; Autosomal STR) จ านวน 15 ต าแหน่ง และศึกษาลักษณะจีโนไทป์ ของประชากรเมียนมาในประเทศไทยที่ไม่มีความสมัพันธก์นัทาง

สายเลือดทั้งหมด 150 ตัวอย่าง จากใช้ฐานข้อมูลดีเอน็เอ กองพิสจูน์หลักฐานกลาง โดยค านวณความถี่แอลลีลจากล าดับซ า้ต่อเน่ืองแบบสั้น

บนออโตโซม ที่ถูกตรวจสอบด้วยชุดตรวจ AmpFISTR Identifiler plus PCR Amplification Kit (Thermo Fisher Scientific, USA) และ 

Investigator IDplex GO (Qiagen, DEU) ด้วยโปรแกรม STR-Genotype และ โปรแกรม STRAF ผลการศีกษาพบว่าทุกต าแหน่งเป็นไป

ตามสมดุลของฮาร์ดี-ไวน์เบิร์ก ยกเว้นต าแหน่ง D2S1338 และ vWA มีค่าความถี่ของแอลลีลที่วิเคราะห์ได้อยู่ในช่วง 0.0033 ถึง 0.5333 

ค่าเฮเทโรไซโกซิตีอยู่ในช่วง 0.6267 ถึง 0.8600 ค่า Probability of Identity อยู่ในช่วง 0.0304 ถึง 0.2081 และ ค่า Probability of 

paternity exclusion อยู่ในช่วง 0.3753 ถึง 0.7494 เมื่อน าค่าความถี่ของแอลลีลและลักษณะจีโนไทป์ของประชากรเมียนมา ในประเทศไทย

เปรียบเทยีบกบัประชากรเมียนมาที่อพยพเข้ามาในประเทศจีน ประชากรอเมริกาเช้ือสายแอฟริกา เช้ือชาติคอเคเช่ียน เช้ือชาติลาตินอเมริกา 

และเช้ือชาติเอเชีย ด้วยค่า Fst และกราฟ PCAพบว่าแต่ละประชากรมีการแยกกลุ่มแตกต่างกนั จากการศึกษาดังกล่าวพบว่ามีจ านวนประชากร

ที่เหมาะสม และมีความหลากหลายที่เพียงพอต่อการน าไปใช้เป็นค่าอ้างองิในงานนิติวิทยาศาสตร์ได้ต่อไป 

 

ค าส าคญั: ประชากรเมียนมาในประเทศไทย ล าดับซ า้แบบสั้นบนออโทโซม ความถี่ของแอลลีล นิติพันธศุาสตร์ 

 

ABSTRACT 

The aim of the present study is to investigate the allele frequencies of 15 using Autosomal Short Tandem Repeat (Autosomal 

STR) loci were established from 150 unrelated Myanmar Population in Thailand from the Central police forensic science database. 

Allele frequencies were calculated from Autosomal STR markers which verified by AmpFlSTR Identifier plus PCR Amplification Kit 

(Thermo Fisher Scientific, USA) and Investigator IDplex GO kit (Qiagen, DEU). The results shown the allele frequencies were 

calculated under Hardy-Weinberg equilibrium except D2S1338 and vWA. It is found the allele frequencies range from 0.0033 to 

0.5333, heterozygosity ranged from 0.6267 to 0.8600, probability of identity from 0.0304 to 0.2081, and probability of paternity 

exclusion from 0.3753 to 0.7494. The allele frequency and Genotype appearance of Myanmar populations in Thailand was compared 

with other countries including Myanmar population in China, African American, Caucasian, Hispanic and Asian by Fst and PCA 

analysis. The results demonstrated that there was the difference each population. This study is a powerful tool to be used as a reference 

in genetic forensic science. 
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1. บทน า 

การท างานทางด้านพันธุนิติวิทยาศาสตร์ในประเทศ

ไทย ได้มีการตรวจดีเอน็เอล าดับซ า้เรียงต่อเน่ืองแบบสั้น

บ น อ อ โ ท โ ซ ม  ( Autosomal Short Tandem Repeat, 

Autosomal STR) ของบุคคลและวัตถุพยานที่เกี่ยวข้องกับ

คดีอาญาต่าง ๆ ทั่วประเทศ และได้เกบ็รวบรวมภาพรวม

ดีเอ็นเอ (DNA profile) ไว้ในระบบฐานข้อมูลดีเอ็นเอ 

ที่กระจายอยู่ตามหน่วยงานต่าง ๆ ของประเทศไทย  

จากฐานข้อมูลความถี่ของแอลลีลที่ มีบทบาทส าคัญใน 

นิติพันธุศาสตร์อย่าง Scientific Working Group on DNA 

Analysis Methods (SWGDAM) ได้ก าหนดไว้ว่า การระบุ

ก า รตร งกั น ขอ งภ าพรวมดี เ อ็น เ อ  ห รื อก า ร ร ะ บุ

ความสัมพันธ์ทางเครือญาติที่ใช้ ล าดับซ ้าแบบสั้นบน 

ออโทโซมควรจะต้องมีการวิเคราะห์ค่าทางสถิติไว้ด้วย 

( random match probability ห รื อ  likelihood ratio)  

ซึ่ งค านวณโดยการใช้ความถี่ ของแอลลีล (SWGDAM, 

2017) ความถี่ของแอลลีลน้ันจะมีความแตกต่างกันในแต่

ละประชากร โดยมีการศึกษาพบว่าความถี่ของแอลลีลของ

ประชากรชาวอเมริกาเช้ือสายแอฟริกนั เช้ือชาติคอเคเช่ียน 

เช้ือชาติลาตินอเมริกา และเช้ือชาติเอเชีย มีความแตกต่าง

กัน (Hill et al., 2013) และความถี่ ของแอลลีลของ

ประชากรสัญชาติเดียวกันยังมีความแตกต่างกันในแต่ละ

พ้ืนที่ (Shotivaranon et al., 2009; Silva et al., 2012; 

Xiang et al., 2016) ค่า เฮเทอไรไซโกซิตี (Hobs) ค่า 

probability of identity (PI) probability of paternity 

exclusion (PPE) และการทดสอบสมดุลของฮาร์ดี-ไวน์เบิร์ก 

(HWE) เป็นค่าที่บ่งช้ีถึงความหลากหลายของประชากร 

โดยค่า Hobs และ PPE มีค่ามาก แสดงให้เหน็ว่าประชากร

น้ันมีความหลากหลายสูง แต่ค่า PI มีค่ามาก จะแสดงให้

เห็นว่าประชากรน้ันมีความหลากหลายต ่า การทดสอบ

สมดุลของฮาร์ดี-ไวน์เบิ ร์ก (HWE) แสดงให้เห็นว่า

ความถี่ของจีโนไทป์คงที่ และแสดงให้เหน็ว่าต าแหน่งน้ันมี

เฮเทอโรไซกสัแอลลีลมากกว่าโฮโมไซกสัแอลลีล (Butler, 2015) 

การศึกษาความถี่ของแอลลีลของ 609 ของประชากรเมียน

มาที่อพยพเข้ามาในประเทศจีน ของต าแหน่งล าดับซ ้า

แบบสั้นบนออโทโซม จ านวน 19 ต าแหน่ง (Chen et al., 

2017)  พบ ว่ า ค่ า  Power of discrimination (PD) อ ยู่

ในช่วง 0.9807 ถึง 0.7801 ค่า PPE มีค่ามากกว่า 

0.00000 และทุกต าแหน่งผ่านการทดสอบสมดุลของ 

ฮาร์ดี-ไวน์เบิร์ก (≥ 0.05/10 = 0.0026)  

ซึ่งในปัจจุบันประเทศไทยไม่เพียงแต่เกบ็ฐานข้อมูล

ภาพรวมดีเอน็เอของประชากรไทยเท่าน้ัน หากยังมีการ

เก็บฐานข้อมูลดังกล่าวในประชากรอื่น ๆ ไม่ว่าจะเป็น

ประชากรเมียนมา ลาว กมัพูชา หรือเวียดนาม เป็นต้น ซึ่ง

ข้อมูลเหล่าน้ีเป็นข้อมูลที่ได้มาจากการเกิดคดีอาญาใน

ประเทศไทย โดยการก่อคดีอาญาในประเทศน้ันไม่ได้มี

เ หตุ ม า จ า กคน ไทยมี อ ยู่ ห ล า ยคดี ห น่ึ ง ใ น น้ั นคื อ  

การก่อคดีอาญาจากประชากรเมียนมาที่เข้ามาท่องเที่ยว 

หรืออพยพเข้ามา ท างานในประเทศซึ่ งในแต่ละปีมี

ประชากรเมียนมาอพยพเข้ามามีจ านวนมากโดยสถิติการ

อพยพเข้าประเทศด้วยวิธีถูกกฎหมายของประชากร

ดังกล่าวมีจ านวนเพ่ิมขึ้ นทุกปี โดยในปี 2557 มีจ านวน 

ผู้อพยพ 1,031,643 คน ปี 2558 มีจ านวน 1,427,224 

คน ปี 2559 มีจ านวน 1,597,878 คน และปี 2560  

มีจ านวนมากถึง 2,062,277 คน มา คิดเป็นร้อยละ 69 

ของแรงงานที่เข้ามาในประเทศไทย ซ่ึงเป็นจ านวนผู้อพยพ

เข้าประเทศที่สูงที่สุด  เม่ือเปรียบเทยีบกับกลุ่ม ประชากร

อพยพจากกัมพูชา และลาว (Hartkins, 2019) แสดงให้

เห็นถึงความส าคัญในการวิเคราะห์หาความถี่ของแอลลีล 

เพ่ือใช้อ้างองิในงานนิติวิทยาศาสตร์ 

ในประเทศไทยได้มีการวิเคราะห์ความถี่ของแอลลีลใน 

กลุ่มประชากรต่าง ๆ ในไทยด้วยชุดตรวจต่าง ๆ เช่น  

การวิเคราะห์ความถี่ของแอลลีลของล าดับซ า้เรียงต่อเน่ือง

แบบสั้นบนออโทโซมจ านวน 15 ต าแหน่ง โดยเก็บ

ตัวอย่างประชากรไทย จ านวน 210 คน โดยใช้ชุดตรวจ

AmpFLSTR Identifiler PCR Amplification kit (Thermo 

Fisher Scientific, USA) (Rerkamnuaychoke et al, 

2006) การวิเคราะห์ความถี่ของแอลลีลของล าดับซ า้เรียง

ต่อเน่ืองแบบสั้นบนออโตโซม จ านวน 15 ต าแหน่ง  

ในประชากรไทย โดยเกบ็ตัวอย่างของประชากรไทยเช้ือ

สายเขมร จ านวน 31 คน และประชากรชนเผ่ากูย จ านวน 

47 คน โดยใช้ ชุดตรวจ AmpFLSTR Identifiler PCR 

Amplification kit (Thermo Fisher Scientific, USA) 

(Chantakot et al., 2017) หรือการวิเคราะห์ความถี่ของ

แอลลีลของล าดับซ ้าเรียงต่อเน่ืองแบบสั้นบนออโทโซม 

จ านวน 21 ต าแหน่ง ในประชากรไทย โดยเกบ็ตัวอย่าง

ประชากรไทยที่บริเวณสามจังหวัดชายแดนภาคใต้จ านวน 

249 คน โดยใช้ชุดตรวจ GlobalFiler PCR Amplification Kit 

(Thermo Fisher Scientific, USA) (Boonderm et al., 2017) 

เป็นต้น 

จากการศึกษาข้างต้นช้ีให้เห็นว่าการวิเคราะห์ความถี่

ของแอลลีลในแต่ละเช้ือชาติมีความจ าเป็นอย่างยิ่งอีกทั้ง

ประเทศไทยยังไม่เคยมีการศึกษาข้อมูลค่าความถี่ของ 

แอลลีลของประชากรเมียนมาในประเทศไทยมาก่อน ท า

ให้งานวิจัยคร้ังน้ีได้ท าการศึกษาความถี่ของแอลลีลและ 

การวิเคราะห์ค่าสถิติจากล าดับซ า้เรียงต่อเน่ืองแบบสั้นบน
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ออโทโซม จ านวน 15 ต าแหน่ง ของประชากรเมียนมาใน

ประเทศไทย โดยท าการเกบ็ข้อมูลภาพรวมดีเอน็เอของ

ล าดับซ ้าแบบสั้ นย้อนหลังตั้ งแต่ปี พ.ศ. 2557 ถึง  

พ.ศ. 2562 จากฐานข้อมูลดีเอน็เอ กองพิสูจน์หลักฐาน

กลาง จ านวน 150 คน เพ่ือวิเคราะห์ความถี่ของแอลลีล 

และค่าสถิติต่าง ๆ ประกอบด้วย ค่า Hobs, ค่า Pi ค่า PPE 

และการทดสอบความเป็น HWE โดยมีต าแหน่งที่

วิเคราะห์จ านวน 15 ต าแหน่ง ดังน้ี D8S1179 D21S11 

D7S820  CSF1PO D3S1358  TH01  D13S317 

D16S539 D2S1338 D19S433 vWA TPOX D18S51 

D5S818 และ FGA เพ่ือให้สามารถปรับใช้เป็นค่าอ้างอิง 

ส าหรับใช้ในการค านวณค่าสถิติที่เกี่ยวข้องได้แม่นย าขึ้ น 

และวิเคราะห์ลักษณะจีโนไทป์ของประชากรเมียนมาใน

ประเทศไทย เพ่ือใช้ประโยชน์ฐานข้อมูลดีเอน็เอประชากร

เมียนมาที่เกี่ยวข้องกับคดีอาญาในทางนิติวิทยาศาสตร์

ต่อไป 

 

2. วิธีการทดลอง 

2.1 การเก็บรวบรวมขอ้มลูภาพรวมดีเอ็นเอ 

การศึกษาน้ีเกบ็ข้อมูลภาพรวมดีเอน็เอของล าดับซ ้า

แ บ บ สั้ น บ น อ อ โ ท โ ซ ม  จ า น ว น  1 5  ต า แ ห น่ ง  

จากประชากรสัญชาติเมียนมาที่อาศัยในประเทศไทย 

จ านวน 150 คน ที่ ถูกบันทึกไว้ในฐานข้อมูลดีเอ็นเอ  

กองพิสูจน์หลักฐานกลาง โดยผู้วิจัยจะทราบข้อมูลเพียง 

ภาพรวมดีเอ็นเอ สัญชาติ และเพศ เท่าน้ัน และจะลบ

ข้อมูลหลังจากที่ด าเนินการวิจัยเสร็จสิ้ น โดยภาพรวม 

ดีเอน็เอจากประชากรเมียนมาในประเทศไทยทั้ง 150 คน

น้ัน ถูกทดสอบโดยกลุ่มงานตรวจชีววิทยาและดีเอน็เอ 

กองพิสูจน์หลักฐานกลาง ส านักงานพิสูจน์หลักฐานต ารวจ 

และบันทึกไว้ในฐานข้อมูลกลาง เป็นภาพรวมดีเอน็เอที่

ตรวจด้วยชุดน ้ายาส าเร็จรูป AmpFlSTR Identifiler plus 

PCR Amplification Kit (Thermo Fisher Scientific, 

USA) แล ะ  the Investigator IDplex GO kit (Qiagen, 

DEU) ที่ มีต าแหน่งตรวจดังน้ี D8S1179, D21S11, 

D7S820, CSF1PO, D3S1358, TH01, D13S317, 

D16S539 , D2S1338 , D19S433 , vWA, TPOX, 

D18S51, D5S818 และ FGA (QIAGEN, 2012) โดย

การศึกษาวิจัยน้ีผ่านกระบวนการพิจารณาจริยธรรมการ

วิจัยในคนจากคณะกรรมการจริยธรรมการวิจัยในคน 

มหา วิ ทยา ลั ยธร รมศาสต ร์  ส าข า วิ ทยาศาส าต ร์   

(COA No. 122/2563) 

 

2.2 การวเิคราะหข์อ้มลูและค านวณค่าสถติิ 

ความถี่ของแอลลีล Hobs, PI, และ PPE วิเคราะห์จาก

ภาพรวมดีเอน็เอของประชากรเมียนมาในประเทศไทย 

150 คน ด้วยโปรแกรม STR_Genotype เป็นการน าภาพรวมดี

เอน็เอจากอาสาสมัครมาวิเคราะห์โดยดาวน์โหลดโปรแกรมจาก 

http://www.cstl.nist.gov/biotech/strbase/software.htm 

(Hill et al., 2013)   แล ะก า รทดสอบของ สม ดุ ล 

ฮาร์ดี-ไวน์เบิ ร์ก (HWE) และการทดสอบ principal 

components analysis (PCA) ด้วยโปรแกรม STRAF ซึ่งสามารถ

ค านวณได้ผ่านทาง http://cmpg.unibe.ch/shiny/STRAF/ 

(Gouy et al., 2017) 

2.3 สตูรการค านวณค่าสถติิประชากร 

2.3.1 Observed Heterozygosity (Hobs) 

ค่าที่บอกความหลากหลายของแอลลีลในต าแหน่งที่

สนใจ โดยค่า Hbs มีมาก หมายความว่าความหลากหลาย

ของแอลลีลที่ต าแหน่งที่สนใจมีสูง และมีโอกาสที่จะพบจี

โนไทป์ที่เหมือนกันโดยบังเอิญในกลุ่มประชากรที่สนใจ

น้อย (Butler, 2017)  มีสตูรค านวณดังต่อไปน้ี 

 

2.3.2 Probability of Identity (Pi) 

ค่าความเป็นไปได้ที่ บุคคล 2 คนจะมีจีโนไทป์ที่

เหมือนกัน ในต าแหน่งที่สนใจโดยบังเอิญ (Butler, 

2017) มีสตูรค านวณดังต่อไปน้ี 

2.3.3 Probability of paternity exclusion (PPE) 

ค่าความเป็นไปได้ที่จะคัดผู้ชายที่อาจจะเป็นบิดาโดย

บังเอญิออก (Butler, 2017) มีสตูรค านวณดังต่อไปน้ีโดย  

p คือ ความถี่ของแอลลีล, i คือ แอลลีลที่สนใจ , n คือ 

จ านวนประชากรที่สนใจ 

 

 

 

Hobs=1-
จ านวนความถี่จีโนไทป์แบบโฮโมไซกสั

จ านวนประชากรที่สนใจ
 

𝑃𝑖 =∑
ความเป็นไปได้ของจีโนไทป์แต่ละจีโนไทป์

ในต าแหน่งที่สนใจ

2

 

 

PPE=1-∑ p2-2(∑ pi
2)

n

i=1

2

+2∑ pi
4-

n

i=1

n

i=1

∑ pi
3+3∑ pi

3+3∑ pi
2∑ pi

3
n

i=1

n

i=1

n

i=1

n

i=1
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3. ผลและวิจารณผ์ลการทดลอง 

3.1 ความถี่ของแอลลีลของประชากรเมียนมาใน

ประเทศไทยจ านวน 150 คน 

จากการค านวณค่าความถี่แอลลีลจากประชากรสญัชาติ

เมียนมาจ านวน จ านวน 150 คน ด้วยโปรแกรม 

STR_Genotype พบว่า ช่วงค่าความถีแอลลีลที่พบอยู่

ในช่วง 0.0033 ถึง 0.5333 (ตารางที่  1) ซ่ึงเ ม่ือ

ท าการศึกษาถึงจ านวนของตัวอย่างภาพรวมดีเอน็เอของ

บุคคล ของ Butler น้ัน พบว่า การค านวณค่าความถี่ 

แอลลีลที่เหมาะสม สามารถวิเคราะห์ผลได้น่าเช่ือถือจะมี

จ านวนตั้งแต่ 100-150 ตัวอย่าง (Butler, 2017) ซึ่งใน

การทดสอบน้ีเป็นไปตามงานวิจัยดังกล่าวท าให้สามารถ

ปรับใช้เป็นค่าอ้างอิง ส าหรับใช้ในการค านวณค่าสถิติที่

เกี่ยวข้องได้แม่นย าได้ 

3.2 ค่าสถิติทีไ่ดจ้ากการวิเคราะห์ประชากรเมยีนมาใน

ประเทศไทยจ านวน 150 คน 

ค่าสถิติต่าง ๆ (Hobs, PI, และ PPE) ที่วิเคราะห์ด้วย

โปรแกรม STR_Genotype ดังที่แสดงในตารางที่ 2 พบว่า 

ค่า Hobs พบว่าอยู่ในช่วง 0.6267 (ต าแหน่ง TPOX) ถึง 

0.8600 (ต าแหน่ง D8S1179 และ ต าแหน่ง D2S1338) 

ค่า PI พบว่าอยู่ในช่วง 0.0304 (ต าแหน่ง FGA) ถึง 

0.2081 (ต าแหน่ง TPOX) และค่า PPE พบว่าอยู่ในช่วง 

0.7494 (ต าแหน่ง FGA) ถึง 0.3753 (ต าแหน่ง TPOX) 

จากค่าสถิติ น้ีแสดงให้เห็นว่า ต าแหน่ง TPOX เ ป็น

ต าแหน่งที่มีความหลากหลายน้อยที่สุดในกลุ่มประชากร

เมียนมาในประเทศไทย ซ่ึงสอดคล้องกบัประชากรเมียนที่

อพยพเข้ามาในประเทศจีนที่ต าแหน่ง TPOX เป็นต าแหน่ง

ที่มีความหลากหลายน้อยที่สดุ (Chen et al.,2017) 

การทดสอบสมดุลของฮาร์ดี-ไวน์เบิร์กด้วยโปรแกรม 

STRAF ดังที่แสดงในตารางที่ 1 พบว่า ทุกต าแหน่งผ่าน

การทดสอบสม ดุลของฮา ร์ดี - ไ ว น์ เบิ ร์ ก  (HWE)  

(P-value≥ 0.05) ยกเว้นต าแหน่ง D2S1338 และ 

ต าแหน่ง vWA ซ่ึงแสดงให้เห็นว่าในประชากรที่น ามาใช้

ในการศึ กษาค ร้ั ง น้ี มี โ ฮ โม ไซกั สแอล ลีลมากก ว่ า 

เฮเทอโรไซกัสแอลลีล ท าให้ความหลากหลายของ

ประชากรไม่มากพอที่จะวิเคราะห์ความถี่ของแอลลีลได้

อย่างครบถ้วน ถ้ามีการเพ่ิมปริมาณมากขึ้นจะส่งผลท าให้

ต าแหน่ง D2S1338 และ ต าแหน่ง vWA จะท าให้มีความ

หลากหลายมากพอและผ่านการทดสอบสมดุลของ 

ฮาร์ดี-ไวน์เบิร์กได้  

การทดสอบ principal components analysis (PCA) 

ด้วยโปรแกรม STRAF (HWE) เมื่ อเปรียบเทียบกับ

ประชากรเมียนมาที่อพยพเข้ามาในประเทศจีน (รูปที่ 1) 

พบว่า ค่าความแตกต่างระหว่างประชากรย่อย (Fst) ของ

ระหว่างทั้ง 2 ประชากร คือ 0.0008 แสดงให้เหน็ถงึความ

แตกต่างพันธุกรรมมีความแตกต่างกันในระดับน้อยมาก 

(Wright, 1978; Hartl and Clark, 1997)  และเมื่อน ามา

วิเคราะห์ด้วย PCA แสดงให้เหน็ว่าจุดศูนย์กลางของกราฟ 

PCA ของทั้งสองประชากรน้ันอยู่จุดเดียวกนั แต่พบว่าบาง

จุดของประชากรเมียนมาในประเทศไทย กระจายแยกออก

จากประชากรเมียนมาที่อพยพเข้ามาในประเทศจีน แสดง

ให้เห็นว่า ทั้งสองประชากรมีความแตกต่างกันอยู่ ซึ่ ง

อาจจะเป็นผลมาจากความแตกต่างของพ้ืนที่ของประชากร

ในก ลุ่มเ ช้ือชาติ เดียวกันที่ จะ มีความถี่ ของแอลลีล 

แตกต่างกัน (Shotivaranon et al., 2009; Silva et al., 

2012; Xiang et al., 2016)  

เมื่อเปรียบเทียบกับประชากรเช้ือชาติต่าง ๆ จาก

การศึกษาความถี่ของแอลลีลของประชากรอเมริกันเช้ือ

สายต่าง ๆ (Hill et al., 2013) (รูปที่ 2) พบว่า ค่า Fst 

ของระหว่างประชากรเมียนมาในประเทศไทยกับ 

ประชากรชาวอเมริกาเช้ือสายแอฟริกนั เช้ือชาติคอเคเช่ียน 

เช้ือชาติลาตินอเมริกา คือ 0.0139, 0.0106, 0.0087 

ตามล าดับ ซึ่งแสดงให้เห็นถึงความแตกต่างพันธุกรรม

ระหว่างกลุ่มประชากร 2 กลุ่ม มีความแตกต่างกันระดับ

ปานกลาง (Wright, 1978; Hartl and Clark, 1997) และ

เมื่อน ามาวิเคราะห์ด้วย PCA แสดงให้เหน็ว่าจุดศูนย์กลาง

ของของกราฟ PCA ของประชากรชาวอเมริกาเช้ือสาย

แอฟริกัน เช้ือชาติคอเคเช่ียน เช้ือชาติลาตินอเมริกา มีจุด

ศูนย์กลางกราฟ PCA แยกออกจากกันอย่างชัดเจนจาก

กลุ่มประชากรเมียนมาในประเทศไทย ส่วนในกลุ่ม

ประชากรเมียนมาที่อพยพเข้ามาในประเทศจีน และ

ประชากรเช้ือชาติเอเชีย เมื่อเปรียบเทียบกับประชากร

เมียนมาในประเทศไทย พบว่ามีค่า Fst อยู่ที่ 0.008 และ 

0.0039 ตามล าดับ ซึ่ งแสดงให้เห็นถึงความแตกต่าง

พันธุกรรมมีความแตกต่างกันในระดับน้อยมาก (Wright, 

1978 ; Hartl and Clark, 1997) และมี จุดศูนย์กลาง

เดียวกนั  

จากผลการทดสอบข้างต้นแสดงให้เห็นว่า ประชากร

ชาวอเมริกาเช้ือสายแอฟริกนั เช้ือชาติคอเคเช่ียน เช้ือชาติ

ลาตินอเมริกา และเช้ือชาติเอเชีย มีความแตกต่างกันใน

ขณะที่ ประชากรเมียนมาในประเทศไทย ประชากรเมียน

มาที่อพยพเข้ามาในจีน และประชากรเช้ือชาติเอเชียใน

อเมริกา มีความสมัพันธใ์กล้ชิดกนั จึงท าให้จุดศูนย์กลาง 

ของทั้ง 3 ประชากรอยู่ในจุดเดียวกัน อย่างไรกต็ามจุด

กราฟบางจุดของทั้ง 3 ประชากรมีกระจายแยกออกจากจุด
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ศูนย์กลาง แสดงให้เห็นว่า ทั้ง 3 ประชากรน้ียังมีความ

แตกต่างกนั 

 

4. สรุปผลการทดลอง 

จากการการศึกษาความถี่ของแอลลีลและค่าสถิติ

ประชากรของประชากรเมียนมาในประเทศไทย จาก

ประชากรเมียนมาในประเทศไทยจ านวน 150 คน ค่าสถิติ

ประชากรของประชากรน้ี แสดงให้เหน็ว่าต าแหน่ง TPOX 

เป็นต าแหน่งที่ มีความหลากหลายน้อยที่ สุดในกลุ่ม

ประชากรเมียนมาในประเทศไทยและพบว่าต าแหน่ง 

D2S1338 และ ต าแหน่ง vWA ไม่ผ่านการทดสอบ HWE 

เน่ืองจาก ต าแหน่งดังกล่าวน้ีมีความหลากหลายของ 

แอลลีลน้อย (Homozygous allele) จึงส่งผลท าให้ไม่ผ่าน

การทดสอบ HWE ซึ่ งในงานวิจัยคร้ังต่อไป หากเก็บ

ตัวอย่างข้อมูลภาพรวมดีเอน็เอของล าดับซ า้แบบสั้นบนออ

โทโซมมากขึ้น อาจจะส่งผลให้ต าแหน่งทั้ง 2 สอง มีความ

หลากหลายที่มากขึ้ นและสามารถผ่านการทดสอบ HWE 

ได้ แต่อย่างไรก็ตามค่าความถี่ของแอลลีลทั้งหมดก็ยัง

สามารถใช้ในการอ้างอิงในการวิเคราะห์ทางด้านสถิติใน

งานนนิติวิทยาศาสตร์ได้ และเม่ือน าความถี่ของแอลลีลแต่

ละประชากรมาเปรียบเทียบด้วยค่า Fst และกราฟ PCA 

ท าให้เห็นว่าประชากรเมียนมาในประเทศไทย ประชากร

เมียนมาที่อพยพเข้าไปในประเทศจีน และประชากร 

เช้ือชาติเอเชีย กระจายอยู่ในกลุ่มเดียวกัน ซึ่งเป็นผลมา

จากเช้ือชาติที่ใกล้เคียงกนั แต่ในขณะเดียวกนั พบว่าในแต่

ละประชากรมีความแตกต่างกันระหว่างประชากรเมียนมา

ตารางท่ี 1 ความถี่ของแอลลีลประชากรเมียนมาในประเทศไทยจ านวน 150 คน 

Allele D8S1179 D21S11 D7S820 CSF1PO D3S1358 TH01 D13S317 D16S539 D2S1338 D19S433 vWA TPOX D18S51 D5S818 FGA 
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0.0367 

 
0.0367 

 
0.0667 

20.2 
              0.0033 

21.0 
        0.0433 

   0.0267 
 

0.1500 

21.2 
              0.0033 

22.0 
        0.0600 

   0.0167 
 

0.1633 

22.2 
              0.0067 

23.0 
        0.1700 

   0.0067 
 

0.2000 

23.2 
              0.0167 

24.0 
        0.1433 

   0.0033 
 

0.0933 

24.2 
              0.0267 

25.0 
        0.0600 

   0.0033 
 

0.1167 

25.2 
              0.0033 

26.0 
        0.0033 

   0.0033 
 

0.0600 

27.0 
        0.0033 

     0.0100 

28.0 
 

0.0600 
             

28.2 
 

0.0067 
             

29.0 
 

0.2500 
             

30.0 
 

0.2267 
             

30.2 
 

0.0667 
             

31.0 
 

0.0467 
             

31.2 
 

0.0900 
             

32.0 
 

0.0133 
             

32.2 
 

0.1900 
             

33.2 
 

0.0467 
             

34.2 
 

0.0033 
             

 

ตารางท่ี 2 ค่าสถิติต่าง ๆ ของประชากรเมียนมาในประเทศไทยจ านวน 150 คน 

Population statistic D8S1179 D21S11 D7S820 CSF1PO D3S1358 TH01 D13S317 D16S539 D2S1338 D19S433 vWA TPOX D18S51 D5S818 FGA 

Hobs 0.8600 0.8267 0.8267 0.8000 0.7733 0.6933 0.8133 0.8333 0.8600 0.7933 0.8000 0.6267 0.8400 0.8267 0.8133 

HWE 0.9250 0.2670 0.5060 0.7170 0.9650 0.5550 0.2440 0.3680 0.0010 0.7070 0.0100 0.3780 0.1250 0.7990 0.3680 

PI 0.0481 0.0528 0.0817 0.1127 0.1252 0.1231 0.0719 0.0782 0.0389 0.0525 0.0658 0.2081 0.0379 0.0880 0.0304 

PPE 0.6827 0.6645 0.5879 0.5165 0.4896 0.4829 0.6199 0.6038 0.7393 0.6635 0.6379 0.3753 0.7313 0.5729 0.7494 
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ในประเทศไทยกับประชากรชาวอเมริกาเช้ือสายแอฟริกัน 

เช้ือชาติคอเคเช่ียน เช้ือชาติลาตินอเมริกา ซ่ึงเป็นผลมา

จากชาติพันธุท์ี่แตกต่างกนั  

การทดสอบความถี่ ของแอลลีลและการวิเคราะห์

ค่าสถิติจากล าดับซ ้าเรียงต่อเน่ืองแบบสั้นบนออโทโซม 

ของแต่ละกลุ่มประชากรจึงมีความส าคัญ และมีความเป็น

เอกลักษณ์ (uniqueness) ของแต่ละกลุ่มอย่างชัดเจน และ

สามารถใช้ในงานนิติพันธุศาสตร์ได้ ดังน้ันความถี่ของ 

แอลลีลของประชากรเมียนมาในประเทศไทยจะสามารถใช้

ในการค านวณค่าสถิติต่าง ๆ ได้อย่างเหมาะสม และ

สามารถเพ่ิมความเช่ือถือในงานวิเคราะห์ด้านนิติพันธุ

ศาสตร์ ไม่ว่าจะเป็นการทดสอบเอกลักษณ์บุคคล การ

ทดสอบความเป็นพ่อ แม่ ลูก หรือ การทดสอบความเป็น

เครือญาติ ต่อไปในอนาคต 
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รูปท่ี 1 ผลการเปรียบเทยีบด้วยกราฟ PCA ของประชากรเมียนมาในประเทศไทย 

(MMTH:  ) และประชากรเมียนมาที่อพยพเข้ามาในประเทศจีน (MMCN: 

 ), PC คือ Principal component 

 

 
รูปท่ี 2 ผลการเปรียบเทยีบด้วยกราฟ PCA ของประชากรเมียนมาในประเทศไทย 

(MMTH:  ) ประชากรเมียนมาที่อพยพเข้ามาในประเทศจีน (MMCN: ) 

ประชากรอเมริกาเช้ือสายแอฟริกา (AA: ) เช้ือชาติคอเคเช่ียน (Cauc: ) 

เช้ือเช้ือชาติลาตินอเมริกา (Hisp:  ) และเช้ือชาติเอเชีย (Asia: ), PC คือ 

Principal component 

 


