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บทคัดย่อ 

 การตรวจดีเอ็นเอทางนิติพันธุศาสตร์ด้วยเทคโนโลยีการตรวจสารพันธุกรรมรุ่นใหม่  เริ่มมีการ

น ามาใช้กันอย่างแพร่หลาย โดยท่ีการตรวจนั้นประกอบด้วยต าแหน่งของดีเอ็นเอทางนิติพันธุศาสตร์

ห ล ากหลายชนิ ด  เ ช่ น  autosomal STRs, X and Y chromosome STRs, identity SNPs, 

phenotypic SNPs และ ancestry SNPs เป็นต้น การบริหารจัดการข้อมูลดังกล่าวนับว่าเป็นเรื่อง

ส าคัญ มีการใช้ระบบฐานข้อมูลดีเอ็นเอเพื่อการจัดเก็บ และวิเคราะห์ค่าทางสถิติต่าง ๆ ท่ีส าคัญทาง

นิติวิทยาศาสตร์แต่อย่างไรก็ตามฐานข้อมูลดีเอ็นเอนั้นจะได้รับผลกระทบหากข้อมูลดีเอ็นเอท่ีน ามาใช้

ในการสร้างฐานข้อมูลนั้นคุณภาพไม่ดีพอ ดังนั้น การคัดกรองเชิงคุณภาพของดีเอ็นเอจึงเป็นขั้นตอน

ส าคัญในการสร้างฐานข้อมูล วัตถุประสงค์ของการศึกษาชิ้นนี้เพื่อการสร้างฐานข้อมูลดีเอ็นเอทางนิติ

พันธุศาสตร์ท่ีมีคุณภาพของข้อมูลสูงอีกท้ังประกอบด้วยเครื่องมือในการวิเคราะห์ค่าทางสถิติท่ีส าคัญ

ต่างๆทางนิติพันธุศาสตร์ และพันธุศาสตร์ประชากร การศึกษาเริ่มต้นจากผลการตรวจดีเอ็นเอกว่า 

500 ตัวอย่าง ภายหลังจากการคัดกรองด้านคุณภาพของผลการตรวจด้วยค่าต่างๆแล้วนั้น ผลของดี

เอ็นเอจ านวน 244 ตัวอย่าง ถูกน ามาใช้ในการสร้างฐานข้อมูล ทีผู้วิจัยได้น าเสนอฐานข้อมูลในรูปแบบ

ของเวปไซท์ และเชื้อเชิญผู้สนใจส่งข้อมูลเข้าร่วมในการสร้างฐานข้อมูล เพื่อท าให้ฐานข้อมูลนั้นขยาย

ขนาดเพื่อประโยชนใ์นกลุ่มผ็ูใช้งานอย่างสูงสุด  
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Abstract  

The forensic DNA applied to next-generation sequencing technology has wildly 
used in forensic research. This technology provides a huge forensic genetic information 
which includes autosomal STRs, X and Y chromosome STRs, identity SNPs, phenotypic 
SNPs and ancestry SNPs. To manage this information, the DNA database was introduced 
for both gathering and analyzing genetic data. The DNA database was affected by the 
quality and quantity of DNA results thus the quality screening was an important step. 
The objective of this study is to establish a high-quality DNA database that incorporates 
significant forensic parameters and population statistics. The first design was 
constructed with more than 500 DNA profiles. Using the quality index to filter each 
profile, there were 244 DNA profiles to generate the database. We introduced a forensic 
community with an open-access DNA database and invited colleagues to share for the 
rapid growth of the DNA database. 
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ค าอธิบายสัญลักษณ์ และค าย่อ  
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Cluster Density (K/mm²) แสดงถึงจ านวนกลุ่ม (cluster) ต่อตารางมิลลิเมตรที่ใช้ในการปฏิบัติการ โดยที่ค่าความหนาแน่น
ของกลุ่ม (cluster density) จะอยู่ในช่วง 400-1,650 K/mm2 ซึ่งค่าที่ต่ าหรือสูงกว่าช่วงดังกล่าวจะส่งผลต่อการวิเคราะห์ในขั้น
ต่อไป 

 
Clusters Passing Filter (%) แสดงค่าร้อยละของกลุ่มที่ผ่านค่าในการกรั่นกรองคุณภาพ ซึ่งสามารถตรวจสอบคุณภาพของการ

ระบุต าแหน่งเบสของดีเอ็นเอ ข้อมูลจะถูกเริ่มน ามาวิเคราะห์ในช่วงรอบที่ 25  (โดยค านวนดังนี้ the chastity of a base call = 

the intensity of the greatest signal / the sum of the 2- greatest signals หากมีต าแหน่งเบสของดีเอ็นเอมากกว่า 1 

ต าแหน่งท่ีมีค่าต่ ากว่า 0.6 ในช่วง 25 รอบแรก จะส่งผลให้ระบบจะรายงานว่าไม่ผา่นการตรวจคณุภาพ (ช่วงการพิจารณา clusters 

passing filter value of ≥ 80%)  

 

Phasing (%) เป็นการแสดงค่าจ านวนโมเลกุลในกลุ่ม (cluster) ในรอบปัจจุบันของการปฏิบัติการภายใน Read 1 และ Read 2 

ค่าที่ต่ าแสดงถึงการปฏิบัติการที่ดี (ค่าในการอ้างอิง คือ น้อยกว่า ≤ 0.25%)  

 

Prephasing (%) เป็นการแสดงค่าจ านวนโมเลกุลในกลุ่ม (cluster) ในรอบก่อนหน้าของการปฏิบัติการภายใน Read 1 และ 

Read 2 ค่าที่ต่ าแสดงถึงการปฏิบัติการที่ดี (ค่าในการอ้างอิง คือ น้อยกว่า ≤ 0.15%) 

 

Index CV ภาพรวมแสดงจ านวนร้อยละของจ านวนการอ่านรหัสสารพันธุกรรมในแต่ละตัวอย่าง ซึ่งค่าดังกล่าวจะบ่งบอกถึงการ

กระจายของข้อมูลตัวอย่างที่ถูกอ่านค่าในการปฏิบัตการครั้งหนึ่งๆ  

 

Analytical threshold (AT) เป็นการก าหนดค่าส าหรับการพิจารณา หากอัลลีลที่มีค่าต่ ากว่าค่าวิกฤตินี้จะไม่ถูกน ามาใช้ในการ

วิเคราะห์ โดยการค านวนได้จาก AT = จ านวนการอ่านของอัลลีล / จ านวนการอ่านท้ังหมดของต าแหน่งนั้นๆ (โดยจ านวนการอ่าน

ทั้งหมดของต าแหน่งน้ันๆต้องมีค่าอย่างน้อย 650) โดยค่า AT ในการศึกษานี้จะถูกก าหนดไว้ท่ี 1.5%  
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Interpretation threshold (IT) เป็นการก าหนดค่าส าหรับการการพิจารณาอัลลีลที่จะน ามาแปลผลจะต้องมีค่าที่สูงกว่าค่า

วิกฤตินี้ โดยเฉพาะต าแหน่งที่เป็น homozygous โดยค่า IT ในการศึกษานี้จะถูกก าหนดไว้ท่ี 4.5% 

 

Intralocus balance (heterozygous imbalance) เป็นการพิจารณาโอกาสการเกิดความไม่สมดุลของค่าอัลลีลชนิด 

hetrozygous โดยในการศึกษาจะก าหนไว้ท่ี 50% 

 

Stutter เป็นการพิจารณาตัดสินใจ อัลลีลที่ปรากฏในต าแหน่งนั้นๆเป็นอัลลีลของตัวอย่างจริงหรือไม่ โดยอาศัยการก าหนดค่า

วิกฤติในการตัดสินใจ อีกทั้งมีความหลายหลายในการกไหนดค่าวิกฤติขึ้นอยู่กับต าแหน่งของการตรวจนั้นๆ ค านวนจากการใช้ค่า

การอ่านท้ังหมดของอัลลีลที่สงสัย / ค่าการอ่านท้ังหมดของอัลลีลหลักท่ีปรากฏในต าแหน่งนั้นๆ โดยในการศึกษานี้จะก าหนดในช่วง 

0-25% ต่อต าแหน่งหน่ึงๆ 

  

Low coverage (lc) คือ ปริมาณสัญญาณของการวิเคราะห์ว่าเป็นอัลลีล ไม่ผ่านค่าวิกฤติของการอ่านผล ( interpretation 

threshold)  

  

Imbalanced (i) คือ ความไม่สมดุลระหว่างอัลลีลในต าแหน่งน้ันๆ 

Interpretation threshold (it) คือ ค่าวิกฤติของการอ่านผลอัลลีล ซึ่งจะมีค่ามากกว่าค่าวิกฤติของการวิเคราะห์ (analytical 

threshold) 

Allele count (ac) คือ การระบุค่าอัลลีลที่มากกว่าค่าท่ีคาดว่าจะเป็นในต าแหน่งใดต าแหน่งหนึ่ง 

Not detected (nd) คือ การไม่พบสัญญาณการอ่านค่าอัลลีลใดๆ ในต าแหน่งน้ันๆ 

Inconclusive (INC) คือ การไม่รายงานข้อมูลในต าแหน่งน้ันๆ 
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บทน า 

ความส าคัญและที่มาของการศึกษา  
 
 ดีเอ็นเอทางนิติพันธุศาสตร์ เป็นต าแหน่งทางพันธุกรรมที่สามารถน ามาใช้เป็นเครื่องมือในการระบุความเป็นบุคคล 

(individual) ที่มีความจ าเพาะในบุคคลใดบุคคลหนึ่ง อีกทั้ง เนื่องจากรหัสพันธุกรรมเหล่านี้ถูกถ่ายทอดจากบุคคลรุ่นบรรพบุรุษ สู่

ลูกหลาน จึงสามารถน ามาประยุกต์ใช้ในการระบุความสมัพันธ์ทางสายเครือญาติได้อีกด้วย ซึ่งในปัจจุบันดีเอ็นเอทางนิติพันธุศาสตร์

นั้นนับเป็นเครื่องมือสากลที่น าไปเป็นใช้เป็นหลักฐานประกอบในกระบวนการยุติธรรม และทางนิติวิทยาศาตร์อย่างแพร่หลาย ใน

ยุคแรกของการค้นพบต าแหน่งที่ใช้ในการตรวจพิสูจน์นั้น เริ่มจากการตรวจในต าแหน่งชนิดไมโครแซทเทิลไลท์ (microsatellite) 

หรือ STR (short tandem repeat) เพียงไม่กี่ต าแหน่ง แต่ด้วยก าลังในการคัดแยก หรือ ค่าทางคณิตศาสตร์ในการบอก

ความสัมพันธ์นั้น ไม่สูงพอต่อการแปลผลและน าไปใช้ประโยชน์ นักวิทยาศาสตร์จึงท าการศึกษาและรวบรวมต าแหน่งที่สามารถ

น าไปพัฒนา จนกระทั่ง ปี ค.ศ. 1988 หน่วยงานต ารวจสากล (FBI, Federal Bureau of Investigation) ประเทศสหรัฐอเมริกา ได้

น าต าแหน่ง microsatellite ไปใช้ทางกรณีศึกษา และในช่วงปี ค.ศ. 1998 ก็ได้ท าการพัฒนาการตรวจและฐานข้อมูลสากล ที่

เรียกว่า CODIS (Combined DNA Index System) ซึ่งประกอบด้วย ต าแหน่ง microsatellite จ านวน 13 ต าแหน่ง (1)  ดังนี้ 

CSF1PO, D3S1358, D5S818, D7S820, D8S1179, D13S317, D16S539, D18S51, D21S11 และ FGA ซึ่งในระบบฐานข้อมูล

ที่ท าการจัดเก็บข้อมูลจะท าการประเมินคุณภาพของการตรวจและน าเข้าระบบฐานข้อมูลประเทศ อีกทั้งยังมีการจัดท าค่าทางสถิติ

ประชากรจากทุกต าแหน่งที่ท าการตรวจเพื่อเป็นข้อมูลส าหรับน าไปใช้ในการค านวนหาค่าทางสถิติตามสมติฐานของผู้น าไปใช้งาน 

เช่น การใช้ค่า Probability of identity ในการค้นหารูปแบบสารพันธุกรรมในฐานข้อมูลหนึ่งๆ (ตารางที่ 1) ซึ่งในการใช้งานพบว่า

การมีต าแหน่งของการตรวจที่น้อยเกินไปจะไม่สามารถให้ค่าทางสถิติในการตัดสินใจที่น าไปใช้ได้ ซึ่งในปี ค.ศ. 2017 มีการปรับเพิ่ม

จ านวน CODIS จากเดิม 13 ต าแหน่ง เป็น 20  ต าแหน่ง (เพิ่มเติมต าแหน่ง D1S1656, D2S441, D2S1338, D10S1248, 

D12S391, D19S433 และ D22S1045) ส่งผลให้ค่าทางสถิติประชากรต่างๆมีค่าที่สูงข้ึนอีกด้วย  
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STR loci Total N = 1,036 361 Caucasians 
342 African 
Americans 

236 Hispanics 97 Asians 

CODIS 13 5.02 x 10 -16 2.97 x 10 -15 1.14 x 10 -15 1.36 x 10 -15 1.71 x 10 -14 
CODIS 20 9.35 x 10 -24 7.32 x 10 -23 6.12 x 10 -23 8.43 x 10 -23 4.22 x 10 -21 

ตารางที่ 1  แสดงค่า Probability of identity ของต าแหน่ง CODIS 13 และ CODIS 20 จ าแนกตามเช้ือชาติ 
 

การค้นพบต าแหน่งต่างๆของ STR นั้นต้องอยู่บนพื้นฐานของการพัฒนาเทคโนโลยีในการตรวจสารพันธุกรรมในช่วงเวลา

นั้นๆ ส่วนการน าไปใช้ประโยชน์จะต้องอาศัยการพัฒนาฐานข้อมูลสารพันธุกรรมในกลุ่มประชากรที่ต้องใช้ระยะเวลาในการตรวจ 

การใช้งานในชุดการตรวจที่อยู่บนพื้นฐานของ CODIS 13 และ CODIS 20 ถูกน ามาใช้อย่างแพร่หลายในช่วงเวลาหนึ่ง อีกทั้งการ

พัฒนาเป็นน้ ายาทางห้องปฏิบัติการ ชุดการตรวจส าเร็จรูปท าให้ลดขั้นตอนท่ีซับซ้อนและระยะเวลาที่รวดเรว็ข้ึน ส่งผลให้ ฐานข้อมูล

ประชากรทั่วโลกเกิดขึ้นในช่วงเวลาไม่นานมานี้ และอิงตามระบบต าแหน่งการตรวจนี้ขยายเป็นฐานข้อมูลระดับประเทศในเวลา

อันรวดเร็ว ปัจจุบันด้วยเทคโนโลยีการตรวจสารพันธุกรรมนั้นได้มีการพัฒนาเป็นเทคนิคการตรวจสารพันธุกรรมรุ่นใหม่ (next 

generation sequencing, NGS) ที่สามารถให้ข้อมูลทางพันธุกรรมจ านวนมหาศาลด้วยการตรวจเพียงไม่นาน และใช้ตัวอย่างใน

การตรวจปริมาณไม่มาก ถูกใช้อย่างแพร่หลายในวิทยาศาสตร์การแพทย์ อีกทั้งข้อมูลสารพันธุกรรมที่ได้สามารถน าไปใช้เพื่อการ

ตรวจวินิจฉัย รักษา รวมถึงการท านายปัจจัยทางพันธุกรรมที่ก่อให้เกิดโรคได้อีกด้วย ทั้งนี้ ในการตรวจทางนิติพันธุศาตร์ ก็ได้มีการ

พัฒนาการตรวจที่อยู่บนพ้ืนฐานของ NGS ซึ่งสามารถให้ข้อมูลได้มากกว่าการตรวจ autosomal STR เดิม การพัฒนานี้ได้ท าให้การ

ตรวจในหนึ่งครั้งในตัวอย่างหนึ่งๆ สามารถให้ข้อมูลสารพันธุกรรมในต าแหน่งต่างๆ ต่อไปนี้ (ตารางที่ 2) จะเห็นได้ว่าข้อมูลสาร

พันธุกรรมนั้นสามารถให้รายละเอียดในการระบุอัตลักษณ์บุคคลที่มีความละเอียดสูง (ค่าทางสถิติประชากรในการค านวนที่สูง

สามารถน าไปใช้ประโยชน์ได้มากขึ้น) โดยใช้ปริมาณชีววัตถุตัวอย่างเริ่มต้นปริมาณน้อย ซึ่งเป็นผลดีต่องานด้านคดีต่างๆ ท่ีมี

ข้อจ ากัดในดารเด็บตัวอย่างจากสถานที่เกิดเหตุฯ หรือ ศพที่เข้าสู่กระบวนการเน่า เนื้อเยื่อและตัวอย่างเลือดเน่า เป็นอุปสรรคใน

การตรวจสารพันธุกรรมเพื่อพิสูจน์อัตลักษณ์บุคคล  
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Feature Number of markers Amplicon size range (bp) 
Autosomal STRs 27 61-467 

Y-STRs 24 119-390 
X-STRs 7 157-462 

Identity SNPs 94 63-231 
ตารางที่ 2 ตัวอย่างจ านวนต าแหน่งของการตรวจบนพื้นฐานเทคโนโลยี NGS  

 

การน าข้อมูลจากสารพันธุกรรมดังกล่าวมาใช้เพื่อให้เกิดประโยชน์นั้นจะต้องท าการรวบรวมจากตัวอย่างจ านวนมากเพื่อ

การสร้างเป็นฐานข้อมูลของประชากรนั้นๆ ค่าทางสถิติต่างๆจะถูกสร้างและค านวนเพื่อเป็นข้อมูลอ้างอิงส าหรับการน าไปใช้หา

ความสัมพันธ์ทางเครือญาติ การค้นหาบุคคลสูญหาย ฯลฯ อีกทั้งเพื่อการน าไปใช้อย่างแพร่หลายในวงกว้างทั้งทางด้านวิชาการหรือ

นิติพันธุศาสตร์ การท าให้ข้อมูลดังกล่าวสามารถเข้าถึงได้ โดยมีระบบการกรั่นกรองข้อมูลเพื่อการได้ข้อมูลที่แม่นย าสูง และระบบ

การป้องกันข้อมูลเพื่อการรักษาข้อมูลส่วนบุคคล จึงมีความจ าเป็นในการออกแบบศึกษาพัฒนา โดยใช้พื้นฐานของระบบ 

computer web-database ที่มีการน าข้อมูลจัดเก็บและวิเคราะห์ผลผ่านระบบ cloud  ที่สะดวกในการเข้าถึงและน าไปใช้ ดังนั้น 

การศึกษานี้ จึงมีวัตถุประสงค์เพื่อการตรวจสารพันธุกรรมในต าแหน่งที่หลากหลายทางนิติพันธุศาสตร์ และน าไปสร้างฐานข้อมมูล

ของประชากรไทยเพื่อใช้ในการศึกษาอ้างอิงต่อไปในอนาคต  

 

วัตถุประสงค์ของการศึกษา 

1. เพื่อการสร้างและพัฒนาข้อมูลสารพันธุกรรมบุคคล ให้เป็นฐานข้อมูลสารพันธุกรรมของประชากรในระดับชาติและ

นานาชาติ   

2. เพื่อสร้างระบบในการจัดการข้อมูลสารพันธุกรรมมนุษย์ ที่ได้จากการตรวจสารพันธุกรรมด้วยเทคโนโลยีใหม่   

3. เพื่อสร้างฐานข้อมูลสารพันธุกรรมที่สามารถน าไปใช้ในระบบกระบวนกรยุติธรรมของประเทศ   
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ขอบเขตการวิจัย 

- เป็นการศึกษาการตรวจรหสัพันธุกรรมของมนุษย์ ในประชากรไทยเพื่อการสร้างฐานข้อมลูสารพันธุกรรม 

- สถานท่ีในการท าการศึกษา ศูนย์อ านวยการชันสตูรศพ นิติเวชจุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย และ หน่วยนิติเซโรวิทยา 

ภาควิชานิติเวช คณะแพทยศาสตร์ จุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย 

- ระยะเวลาการศึกษา 1 ปี  

 

วิธีด าเนินการวิจัย     (สรุปทฤษฏีแนวความคิด ท่ีน ามาใช้ในงานวิจัย) 

- การตรวจสารพันธุกรรมด้วย NGS technology  

- การพัฒนาระบบฐานข้อมูล 

- การออกแบบพัฒนาระบบ web service โดยใช้ระบบ cloud  

- การวิเคราะห์ค่าทางสถติิประชากร 

 

ประโยชน์ที่คาดว่าจะได้รับ 

1. สร้างและพัฒนาระบบฐานข้อมูลนติิพันธุศาสตร์ เพื่อน าไปใช้ในกระบวนยุติธรรมและ การศึกษาวิจัย 

2. การพัฒนาฐานข้อมูลฯ สู่การใช้งานในระดับภมูิภาคและนานาชาติ เพื่อเพิ่มศักยภาพของฐานข้อมูล 

3. การพัฒนาบุคคลากรทางด้านนิตพิันธุศาสตร์ ให้เช่ียวชาญในการท างานการตรวจทางห้องปฏิบัติการที่ต้องอาศัยความ

ช านาญเฉพาะดา้น 

4. การเผยแพร่ผลงานทางวิชาการผ่านการน าเสนอผลงานในท่ีประชุมทางวิชาการ หรือการตีพิมพ์ผลงานในวารสารทาง

วิชาการในสาขาที่เกี่ยวข้องทั้งในระดับชาติและนานาชาติ  
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ขั้นตอนการวิจัย 

ขั้นตอนที่ 1 การตรวจสารพันธุกรรม 

 

- การคัดเลือกตัวอย่าง ตัวอย่างในการตรวจทั้งหมดได้จากตัวอย่างเลือดจากผู้เสียชีวิตที่ได้เข้ารับการตรวจชันสูตรฯและ

เก็บตัวอย่างเลือดในระบบกระบวนการพิสูจน์อัตลักษณ์บุคคล ของศูนย์อ านวยการชันสูตรศพนิติเวช คณะแพทยศาสตร์ 

จุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย โดยท าการคัดเลือกตัวอย่างเลือดน ามาใช้ในการตรวจสารพันธุกรรมในต าแหน่งของนิติพันธุ

ศาสตร์ และเก็บข้อมูลรหัสบริการ เพศ สัญชาติ และถิ่นอาศัยของแต่ละตัวอย่าง   

- การเก็บตัวอย่างและสกัดสารพันธุกรรม ตัวอย่างเลือดจะถูกจัดเก็บในกระดาษ FTA paper ในการรักษาสภาพของสาร

พันธุกรรมก่อนการใช้งาน โดยเก็บไว้ท่ีอุณหภูมิห้อง จนกว่าจะน ามาใช้งาน  

- การตรวจสารพันธุกรรมด้วยเทคโนโลยี NGS ประกอบด้วยขั้นตอนทางห้องปฏิบัติการที่ส าคัญ ดังต่อไปนี้  

- การเตรียม DNA library (DNA library preparation) ซึ่งประกอบด้วย สารเคมีส าหรับการท าปฏิกริยาในการ

เพิ่มปริมาณของต าแหน่งการตรวจทางนิติพันธุศาสตร์ ที่ประกอบด้วย ต าแหน่งของ autosomal STRs, X-

STRs, Y-STRs, identity SNPs, และ phenotypically SNPs เป็นต้น 

- ขั้นตอนการเตรียม DNA library ประกอบด้วย (รูปที ่1) 

• Amplify and Tag targets เป็นขั้นตอนกระบวนการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ และท าการติดดีเอ็นเอ 

(tags the gDNA) โดยการใช้ oligonucleotide primer mix ในต าแหน่งท่ีเราสนใจตรวจ 

• Enrich targets ในขั้นตอนดังกล่าวจะท าการเพิ่มปริมาณของ ดีเอ็นเอเป้าหมาย และเติม Index 1 

(i7) adapters, Index 2 (i5) adapters ส าหรับการท า cluster amplification 

• Purify libraries ในขั้นตอนนี้จะใช้ SPB (Sample Purification Beads) ในการล้าง amplified 

libraries  

• Normalized Libraries เป็นขั้นตอนการเตรียมสารพันธุกรรมส าหรับการท า cluster generation  

• Pool libraries เป็นขั้นตอนการรวม normalized library ในปริมาณเท่าๆกัน ส าหรับการตรวจ

พร้อมๆกันบน flow cell 
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• Denature and dilute libraries ขั้นตอนดังกล่าวจะท าการเจือจาง librarie in HT1 (Hybridization 

Buffer), adds HSC (Human Sequencing Control) เพื่อเตรียมส าหรับการตรวจ sequencing 

 
รูปที่ 1 แสดงขัน้ตอนในการตรวจทางห้องปฏิบัติการ 

 
 
- การตรวจสอบคุณภาพของล าดับสารพันธุกรรม (Quality metrics)  โดยการพิจารณาคุณภาพทั้งในภาพรวม และ

คุณภาพของแต่ละตัวอย่างตามเกณฑ์ต่างๆ ดังต่อไปนี้  

คณุภาพการตรวจโดยรวม 

- Cluster Density (K/mm²) แสดงถึงจ านวนกลุ่ม (cluster) ต่อตารางมิลลิเมตรที่ใช้ในการปฏิบัติการ โดยที่

ค่าความหนาแน่นของกลุ่ม (cluster density) จะอยู่ในช่วง 400-1,650 K/mm2    ซึ่งค่าที่ต่ าหรือสูงกว่าช่วง

ดังกล่าวจะส่งผลต่อการวิเคราะห์ในข้ันต่อไป 
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- Clusters Passing Filter (%) แสดงค่าร้อยละของกลุ่มที่ผ่านค่าในการกรั่นกรองคุณภาพ ซึ่งสามารถ

ตรวจสอบคุณภาพของการระบุต าแหน่งเบสของดีเอ็นเอ ข้อมูลจะถูกเริ่มน ามาวิเคราะห์ในช่วงรอบที่ 25 (โดย

ค านวนดังนี้ the chastity of a base call = the intensity of the greatest signal / the sum of the 2- 

greatest signals หากมีต าแหน่งเบสของดีเอ็นเอมากกว่า 1 ต าแหน่งท่ีมีค่าต่ ากว่า 0.6 ในช่วง 25 รอบแรก จะ

ส่งผลให้ระบบจะรายงานว่าไม่ผ่านการตรวจคุณภาพ (ช่วงการพิจารณา clusters passing filter value of ≥ 

80%)  

- Phasing (%) เป็นการแสดงค่าจ านวนโมเลกุลในกลุ่ม (cluster) ในรอบปัจจุบันของการปฏิบัติการภายใน 

Read 1 และ Read 2 ค่าที่ต่ าแสดงถึงการปฏิบัติการที่ดี (ค่าในการอ้างอิง คือ น้อยกว่า ≤ 0.25%)  

- Prephasing (%) เป็นการแสดงค่าจ านวนโมเลกุลในกลุ่ม (cluster) ในรอบก่อนหน้าของการปฏิบัติการ

ภายใน Read 1 และ Read 2 ค่าที่ต่ าแสดงถึงการปฏิบัติการที่ดี (ค่าในการอ้างอิง คือ น้อยกว่า ≤ 0.15%) 

คณุภาพของแต่ละตัวอย่าง  

- Index CV ภาพรวมแสดงจ านวนร้อยละของจ านวนการอ่านรหัสสารพันธุกรรมในแต่ละตวัอย่าง ซึ่งค่าดังกล่าว

จะบ่งบอกถึงการกระจายของข้อมูลตัวอย่างที่ถูกอ่านค่าในการปฏิบัตการครั้งหนึ่งๆ  

 
- การวิเคราะห์และอ่านผล โดยพิจารณาเกณฑ์ทางคุณภาพของแต่ละต าแหน่งตรวจในแต่ละตัวอย่าง ตามองค์ประกอบ

ดังต่อไปนี้ 

- Analytical threshold (AT) เป็นการก าหนดค่าส าหรับการพิจารณา หากอัลลีลที่มีค่าต่ ากว่าค่าวิกฤตินี้จะไม่

ถูกน ามาใช้ในการวิเคราะห์ โดยการค านวนได้จาก AT = จ านวนการอ่านของอัลลีล / จ านวนการอ่านท้ังหมด

ของต าแหน่งนั้นๆ (โดยจ านวนการอ่านทั้งหมดของต าแหน่งนั้นๆต้องมีค่าอย่างน้อย 650) โดยค่า AT ใน

การศึกษานี้จะถูกก าหนดไว้ท่ี 1.5%  

- Interpretation threshold (IT) เป็นการก าหนดค่าส าหรับการการพิจารณาอัลลลที่จะน ามาแปลผลจะต้องมี

ค่าที่สูงกว่าค่าวิกฤตินี้ โดยเฉพาะต าแหน่งที่ เป็น homozygous โดยค่า IT ในการศึกษานี้จะถูกก าหนดไว้ที่ 

4.5% 
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- Intralocus balance (heterozygous imbalance) เป็นการพิจารณาโอกาสการเกิดความไม่สมดุลของค่าอัล

ลีลชนิด heterozygous โดยในการศึกษาจะก าหนไว้ท่ี 50% 

- Stutter เป็นการพิจารณาตัดสินใจ อัลลีลที่ปรากฏในต าแหน่งนั้นๆเป็นอัลลีลของตัวอย่างจริงหรือไม่ โดยอาศัย

การก าหนดค่าวิกฤติในการตัดสินใจ อีกทั้งมีความหลายหลายในการกไหนดค่าวิกฤติขึ้นอยู่กับต าแหน่งของการ

ตรวจนั้นๆ ค านวนจากการใช้ค่าการอ่านท้ังหมดของอัลลีลที่สงสัย / ค่าการอ่านท้ังหมดของอัลลีลหลักท่ีปรากฏ

ในต าแหน่งน้ันๆ โดยในการศึกษานี้จะก าหนดในช่วง 0-25% ต่อต าแหน่งหนึ่งๆ 

ข้อมูลล าดับสารพันธุกรรมจะผ่านการวิเคราะห์ด้วยโปรแกรมในการวิเคราะห์ผล โดยมีขั้นตอนดังต่อไปนี้  

- Alignment of STRs เป็นขั้นตอนการน าสายดีเอ็นเอที่ได้จากการเพิ่มปริมาณเป็นที่เรียบร้อยแล้วน ามา

ประเมินเพื่อการระบุชนิดและต าแหน่งของสายดีเอ็นเอนั้นๆ โดยการระบุต าแหน่งของ STR นั้นเกิดจากการน า

จ านวนรูปแบบดีเอ็นเอที่ซ้ าๆบริเวณปลายสายที่เป็นจุดเริ่มและสิ้นสุด ไปเปรียบเทียบกับล าดับสารพันธุกรรม

อ้างอิง และจะมีการน าไประบุจ านวนและต าแหน่งท่ีจ าเพาะในข้ันตอนต่อไป 

- Alignment of SNPs เป็นขั้นตอนการน าสายดีเอ็นเอที่ได้จากการเพิ่มปริมาณเป็นที่เรียบร้อยแล้วน ามา

ประเมินระบุต าแหน่งของ SNP โดยการน าสายนั้นๆไปเปรียบเทียบกับล าดับสารพันธุกรรมอ้างอิง  

- Allele counting เป็นขั้นตอนการนับจ านวนของชุดสารพันธุกรรมซ้ าเพื่อการระบุเป็นจ านวนอัลลีล (allele) 

โดยการใช้การวิเคราะห์ประมวลผลด้วยโปรแกรมและอัลกอลิทึ่มท่ีออกแบบมา 

- STR genotype calling เป็นการใช้ค่า allele counts ร่วมกับ parameters อีกหลายชนิดเพื่อการประเมิน

เรียกเป็นค่าอัลลีลที่ถูกต้อง โดยจะประเมินเฉพาะค่าที่ผ่าน analytical และ interpretation thresholds  

- SNP genotype calling เป็นการระบุต าแหน่งของ SNP โดยจะประเมินเฉพาะค่าที่ผ่านการประเมณิคุณภาพ

ของสารพันธุกรรมมาเป็นที่เรียบร้อยแล้ว 

 

ขั้นตอนที่ 2 การเตรียมข้อมูล 

- ข้อมูลรายงานรายละเอียดสารพันธุกรรม (Sample genotype report) (รูปที่ 2) ข้อมูลผลการตรวจสารพันธุกรรมใน

ขั้นตอนท่ี 1 ซึ่งผ่านการตรวจสอบคุณภาพเบื้องต้นของระบบมาแล้ว โดยภายในไฟล์ข้อมูลชัดนี้ จะประกอบด้วย รายงาน
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ผลการตรวจ autosomal STRs, ความครอบคลุมของจ านวนการอ่านสารพันธุกรรม (coverage) ของต าแหน่ง 

autosomal STRs, รายงานผลการตรวจ Y-STRs, ความครอบคลุมของจ านวนการอ่านสารพันธุกรรม (coverage) ของ

ต าแหน่ง Y-STRs, รายงานผลการตรวจ X-STRs, ความครอบคลุมของจ านวนการอ่านสารพันธุกรรม (coverage) ของ

ต าแหน่ง X-STRs, รายงานผลการตรวจ iSNPs, ความครอบคลุมของจ านวนการอ่านสารพันธุกรรม (coverage) ของ

ต าแหน่ง iSNPs (รูปที่ 3) 

 
รูปที่  2  แสดงตัวอย่างผลการตรวจ autosomal STRs ที่ปรากฏในไฟล์ Sample genotype report  

 

 
รูปที่ 3   แสดงตัวอย่างผลการตรวจความครอบคลุมของจ านวนการอ่านสารพันธุกรรม (coverage) ของต าแหน่ง autosomal 

STRs ที่ปรากฏในไฟล์ Sample genotype report   
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- ข้อมูลคุณลักษณะของตัวอย่าง (Information sheet) (รูปที่ 4) เป็นการสร้างชุดข้อมูลซึ่งภายในจะประกอบด้วย

คุณลักษณะของแต่ละตัวอย่างท่ีสอดคล้องกับล าดับของตัวอย่างในข้อมูลสารพันธุกรรมประกอบด้วย  

• Sample Name คือ ช่ือตัวอย่างท่ีต้องสอดคล้องกับช่ือผลการตรวจในข้อมูลรายงานรายละเอียดสารพันธุกรรม

ข้างต้น 

• RUN คือ ช่ือรหัสการท างานท่ีปรากฏสอดคล้องกับในรายงานรายละเอียดสารพันธุกรรมข้างต้น 

• Reagent kit คือ ช่ือชุดการตรวจท่ีใช้ 

• Sex คือ ข้อมูลการระบุเพศของตัวอย่าง 

• Country คือ ข้อมูลประชากรในประเทศท่ีน ามาตรวจ 

• Region คือ ข้อมูลรายละเอียดของพื้นที่เป็นถ่ินก าเนิดของตัวอย่าง เช่น ภูมิภาค เป็นต้น 

• City คือ ข้อมูลรายละเอียดของเมืองที่เป็นถ่ินก าเนิดของตัวอย่าง 

• Ethinicity คือ ข้อมูลสัญชาติ 

• Language family คือ ข้อมูลตระกูลของภาษาในถิ่นก าเนิด 

• Sample type คือ การระบุชนิดของตัวอย่างที่เก็บมาศึกษาสารพันธุกรรม เช่น เลือด น้ าลาย เป็นต้น  

โดยสามารถ download ไฟลต์้นแบบตัวอย่างการบันทึกได้ที่  

(https://diversid-public.s3-ap-southeast-1.amazonaws.com/webapp/information-sheet-v9.zip) 

 
รูปที ่4   แสดงตัวอย่างไฟล์ information sheet ส าหรับการเตรียมเพื่อลงในระบบฐานข้อมลู 

 
 
 
 
ขั้นตอนที่ 3 การออกแบบระบบฐานข้อมูล และการสร้างฐานข้อมลู 
 

ระบบฐานข้อมลูพัฒนาและสรา้งบนพ้ืนฐานของเวป โดยข้อมูลจะถูกจัดเก็บบน amazon cloud service (รูปที่ 5) 

การสร้างฐานข้อมูลประกอบด้วย 2 ขั้นตอนส าคัญ คือ  

https://diversid-public.s3-ap-southeast-1.amazonaws.com/webapp/information-sheet-v9.zip
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• การกรั่นกรองข้อมูลสารพันธุกรรมก่อนการน าเข้าฐานข้อมลู  

• การน าข้อมูลเข้าสูร่ะบบ diversID 

 
 

 
รูปที่ 5   แสดงขั้นตอนในการน าข้อมูลดีเอ็นเอสู่ระบบการจัดการฐานข้อมูล 

 
การกรั่นกรองข้อมูลสารพันธุกรรมก่อนการน าเข้าฐานข้อมูล    

ข้อมูลการตรวจสารพันธุกรรมจะถูกตรวจสอบคุณภาพก่อนการน าเข้าฐานข้อมูลทั้งนี้เพื่อลดโอกาสการเกิดความผิดพลาด

ในการวิเคราะห์ผล ค่าทางสถิติต่างๆ และลดโอกาสความผิดพลาดจากการส่งข้อมูลเข้าสู่ระบบของตัวย่างชุดข้อมูลสารพันธุกรรมที่

ซ้ ากัน ดังนั้น ผู้ส่งข้อมูลจะต้องตรวจสอบข้อมูลดัชนีคุณภาพ (quality index) ตามเกณฑ์ดังต่อไปนี้ก่อนการส่งสู่ระบบ  

• Low coverage. (lc) คือ ปริมาณสัญญาณของการวิเคราะห์ว่าเป็นอัลลีล ไม่ผ่านค่าวิกฤติของการอ่านผล 

(interpretation threshold)  

• Imbalanced (i) คือ ความไม่สมดุลระหว่างอัลลีลในต าแหน่งน้ันๆ   

• Interpretation threshold (it) คือ ค่าวิกฤติของการอ่านผลอัลลีล ซึ่งจะมีค่ามากกว่าค่าวิกฤติของการ

วิเคราะห์ (analytical threshold) 

• Allele count (ac) คือ การระบุค่าอัลลีลที่มากกว่าค่าท่ีคาดว่าจะเป็นในต าแหน่งใดต าแหน่งหนึ่ง    
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• Analytical threshold (at) คือ ค่าวิกฤติของการวิเคราะห์ จะเตือนเมื่อค่าสัญญาณของอัลลีล มีค่าสูงไม่ถึง

เกณฑ์ค่าค่าวิกฤติของการวิเคราะห์  

• Not detected (nd) คือ การไม่พบสัญญานการอ่านค่าอัลลีลใดๆ ในต าแหน่งน้ันๆ  

• Stutter (s) คือ การเกิดสัญญาณขนาดเล็กซึ่งมักอยู่ก่อนหน้าหรือหลังจากสัญญาณอัลลีลหลัก 

• Inconclusive (INC) คือ การไม่รายงานข้อมูลในต าแหน่งน้ันๆ  

ผู้ดูแลระบบจะตรวจสอบและพิจารณา qc index ที่ส าคัญอีกครั้ งก่อนการส่งข้อมูล เ ช่น Imbalanced ( i) , 

Interpretation threshold (it) และ Stutter (s)  

 

การน าข้อมูลสู่ระบบ diversID (รูปที่ 5 และ 6) 

ขั้นตอนการน าข้อมูลเข้าสู่ระบบบ diversID ประกอบไปด้วยขั้นตอนทั้งหมด 4 ขั้นตอนด้วยกัน 

1. อัปโหลดข้อมูล DNA ผ่านหน้าเว็บไซด์ www.diversid.info 

2. การอนุมัติการน าเข้าข้อมูลเข้าสู้ระบบโดยผู้ดูแล 

3. ระบบค านวณข้อมูลสถิติเชิงพันธุศาสตร์ประชากร 

4. การดูข้อมูลผ่านหน้าเว็บไซด์ www.diversid.info 

 

 
รูปที่ 6 แสดงขั้นตอนในการน าข้อมูลเข้าสู่ระบบฐานข้อมูล  

 

http://www.diversid.info/
http://www.diversid.info/
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1. อัปโหลดข้อมูล DNA ผ่านหน้าเว็บไซด์ www.diversid.info 

1.1 แสดงวิธีการน าข้อมูลเข้าสู่ระบบ (รูปที่ 7) 

1.2 เลือกวิธีการ sequencing ของข้อมูล DNA 

1.3 อัปโหลดข้อมูล information sheet เป็นไฟล์ excel ที่ใช้เป็นต้นแบบในการกรอกข้อมูลสามารถดาวน์โหลดได้

จากข้อ 1.1 โดยในต้นแบบจะประกอบไปด้วย Sample Name, Run, Reagent kit, Sex, Country, Region, 

City, Ethnicity, Language family และ Sample type 

1.4 อัปโหลดข้อมูล  Genotype  ไฟล์ข้อมูล  Genotype จะต้อง มีข้อมูล  Genotype โดยรวมตรงกันกับ 

information sheet และได้ผ่านการปรับปรุงข้อมูลให้ไม่มีค่า QC indicator อยู่ในไฟล์ ยกเว้นเพียงแต่กรณีที่

เกิด QC indicator แบบ imbalance ในต าแหน่ง D22S1045 ของ Y STR และ rs6955448 rs338882 และ 

rs2111980 ใน iSNP ที่จะยอมให้ข้อมูลที่เป็น imbalance เข้าไปในระบบได้ 

1.5 อัปโหลดข้อมูล Phenotype (สามารถเลือกที่จะไมน่ าข้อมูลประเภทน้ีเข้าได้) (รูปที่ 8) ไฟล์ข้อมูล Phenotype 

ซึ่งก่อนการส่งข้อมูลสู่ฐานข้อมูล ผู้ใช้จะต้องท าการปรับปรุงข้อมูลให้ไม่มีค่า QC indicator อยู่ในไฟล์ 

1.6 ข้อมูลถูกบันทึกเข้าตารางเก็บข้อมลูช่ัวคราว เพื่อรอการอนมุัติจากผูดู้แลระบบ (รูปที่ 9)  

 

 

http://www.diversid.info/
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รูปที่ 7 แสดงวิธีการน าข้อมูลเข้าสูร่ะบบฐานข้อมลู  
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รูปที่ 8 แสดงการน าเข้าข้อมูล Phenotype  

 
 
 
 
 
 
 



 
 

22 
 

 

 
รูปที่ 9 แสดงผลการส่งข้อมูลโดยรอการประเมินของผูดู้แลระบบ 

2. การอนุมัติการน าเข้าข้อมูลเขา้สู้ระบบโดยผู้ดูแล 

2.1 ผู้ดูแลระบบท าการเลือก รอบการน าข้อมูลเข้าสูร่ะบบ เพื่อท าการอนุมัติ  

      2.2 ท าการตรวจสอบคณุภาพข้อมูล 

ค่าที่ผู้ดูแลระบบจะใช้เพื่อประกอบการตัดสินใจคณุภาพของข้อมูลประกอบด้วย 

1. Total read ที่คิดจากการรวม Read ทั้งหมดของข้อมูล Genotype และ Phenotype ของแตล่ะตัวอย่าง 

2. ค่า Allele coverage ratios (ACRs) ของแต่ละตัวอย่าง 

3. ค่า Sequence coverage ratios (SCRs) ของแต่ละตัวอยา่ง 
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     2.3 ข้อมูลถูกบันทึกเข้าตารางเก็บข้อมูลถาวร 

       3. ระบบค านวณข้อมูลสถิติเชิงพันธุศาสตร์ (ท างานแบบอัตโนมัติ) 

           3.1 น าข้อมูลจากตารางเก็บข้อมูลถาวร มาค านวณค่าสถิตเิชิงพันธุศาสตร ์

• Expected Homozygosity 

• P value of Exact test for Hardy-Weinberg Equilibrium 

• Haplotype Diversity 

• Expected Heterozygosity - (Liu BH, 1998) 

• Mean Exclusion Chance 

• Power of Discrimination 

• Power of Exclusion 

• Polymorphic Information Content - (Botstein D, White RI, Skolnick M and Davis RW, 

1980)  

• Match probability 

     3.2 น าข้อมูลเข้าตารางเก็บขอ้มูลถาวร 

           4.   เว็บไซด์ www.diversid.info สามารถเข้าถึงข้อมลูสถิติเชิงพันธุศาสตร์ และค้นหาจ านวนข้อมูล Genotype และ 

Phenotype ได้ 

     4.1 ข้อมูลสถิติเชิงพันธุศาสตร ์ 

                 4.2 การค้นหาจ านวน Genotype และ Phenotype ที่มีอยู่ในระบบ 
 

 
 
 
 
 
 
 

http://www.diversid.info/
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ผลการวิจัย 

ข้อมูลสารพันธุกรรมจากการท า NGS จัดเป็นกลุ่มการวเิคราะห์ตามประเภทของต าแหน่งตรวจ และท าการวิเคราะห์ประเด็นดังนี้  

• ผลการวิเคราะห์เชิงปรมิาณ (รูปที่ 10) 

- การประเมินจ านวนการอ่านของสารพันธุกรรมในตัวอย่าง (read count) โดยมีค่า read count threshold 

เป็นเกณฑ์ในการประเมิน จากการตรวจทั้งหมด 19 ชุดการตรวจ (B1-B19) พบว่าคุณภาพของการอ่านนั้นสูง

มากกว่าช่วงที่ก าหนดในการอ่านคา่ ยกเว้นการตรวจในตัวอย่างรอบการปฏิบตัิการที ่ B12 ซึ่งมปีริมาณสาร

พันธุกรรมอยู่ต่ าจึงคัดออกจาการศึกษาทั้งหมด  

 
รูปที ่ 10    แสดงตัวอย่างจ านวน 30 ตัวอย่าง (ตัวอย่างควบคุม positive control 1 ตัวอย่าง และ ตัวอย่างควบคมุ 

negative control 1 ตัวอย่าง) ในการวิเคราะห์เชิงปรมิาณ (จ านวนการอ่านของสารพันธุกรรมในตัวอย่าง) เป็นภาพรวม

ของแต่ละรอบการปฏิบตัิการ 

 

• ผลการวิเคราะห์เชิงคณุภาพ (รูปที่ 11) 
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- คุณภาพของการวิเคราะห์ในแต่ละรอบของการตรวจ (run quality matrix) โดยการค านวนค่า ความหนาแน่น

ของกลุ่มสารพันธุกรรมบน flow cell (cluster density) และค่าการพิจารณากรั่นกรองกลุ่มสารพนัธุกรรมที่

ผ่านเพื่อการวิเคราะห์ (cluster passing filter) พบว่า ทุกรอบการปฏิบัติการมีค่า cluster density, cluster 

passing filter และ Phasing ผา่นทุกตัวอย่าง ยกเว้น ในรอบการปฏิบัติการที่ B11 และ B15 ที่มีค่า over 

cluster density (ค่าท่ีสูงกว่าช่วงที่ก าหนด) โดยที่ cluster density of B11 มีค่า 1,797 และ B15 มีค่า 1,755 

ส่วน cluster passing filter ใหค้่าต่ ากว่าช่วงค่าก าหนด โดยที่ cluster passing filter of B11 มคี่า 76.77 

และ B15 มีค่า 79.50 แต่ไม่ส่งผลต่อการท าการตรวจวิเคราะห์ในขั้นตอนต่อไป  (ภาคผนวกที่ 3)   

 
รูปที ่11 แสดงคุณภาพของการวิเคราะห์ในแตล่ะรอบของการตรวจ (run quality matrix) ของรอบการปฏิบัติการที่ B1-B19 
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- Allele coverage ratio (ACR) ของต าแหน่ง autosomal STRs พบว่าต าแหน่งการตรวจทัง้หมดของ 

autosomal STRs มีค่าอัตราส่วนของ ACR สูงในช่วง 0.69-0.93 ยกเว้น ต าแหน่ง D22S1045 ที่ให้ค่าอัตราส่วน 

ACR รวมเพียง 0.28 (รูปที่ 12) สอดคล้องกับผลการทดลองในหลายรายงานที่เคยท าการทดสอบก่อนหน้า (6-

9) (ภาคผนวกที่ 4)  

รูปที่ 12 Heatmap แสดงสัดส่วน ACR ตามต าแหน่งการตรวจ aSTRs จากผลการตรวจท้ังสิ้น 18 ครั้ง (B1-19)  
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- Allele coverage ratio ของต าแหน่ง iSNPs พบว่าต าแหน่งการตรวจท้ังหมดของ iSNPs มีค่าอตัราส่วนของ 

ACR สูงในช่วง 0.54-0.97 ยกเว้น ต าแหน่ง (รูปที่ 13) (ภาคผนวกที่ 5) 
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รูปที ่13  Heatmap แสดงสดัส่วน ACR ตามต าแหน่งการตรวจ iSNPs จากผลการตรวจท้ังสิ้น 18 ครั้ง (B1-19) 
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- Sequencing coverage ratio ของต าแหน่ง autosomal STRs (ภาคผนวกที่ 6) พบว่าค่าของ SCR อยู่ในช่วง 

0.84-0.98 (เฉลี่ยที่ 0.91) ซึ่งอยู่ในเกณฑ์ที่ดสี าหรับการวิเคราะห์ผล โดยทีต่ าแหน่ง D22S1045 ให้ค่าต่ าที่สดุ 

และ D5S818 ใหค้่าสูงที่สุด 

 

• ผลการพิจารณา qc index ก่อนการ upload ข้อมูลเข้าสูร่ะบบ (รูปที่ 14) จากการตรวจทั้งหมด 18 รอบการปฏิบัติการ

จะผ่านการประเมณิเชิงปริมาณและคุณภาพครั้งท่ี 1 ดังท่ีกลา่วในห้วข้อข้างต้น จากตัวอย่างที่เข้าตรวจเริ่มต้น 540 

ตัวอย่าง หลังผ่านการการคัดกรองจะเหลือตัวอย่างประมาณ 500 ตัวอย่าง จากนั้นในระบบฐานข้อมลูจะท าการตรวจสอบ

คุณภาพครั้งท่ี 2 โดยพิจารณาใน qc index ที่ส าคัญ คือ allele imbalance, interpretation threshold และ stutter 

เท่านั้น โดยจากผลการทดสอบคณุภาพครั้งท่ี 2 จะเหลือตัวอยา่งจ านวน 244 ตัวอย่าง ทั้งนี้ จากผลการทดสอบคณุภาพ

พบว่าต าแหน่งของการตรวจที่มคีา่คุณภาพของการตรวจต่ าในบางต าแหน่ง เช่น D22S1045, rs6955448, rs338882 

และ rs2111980 โดยเฉพาะในผลการตรวจหากพบว่าต าแหน่งดังกล่าวรายงานความไมส่มดุลของอัลลีล (allele 

imbalance) ขึ้นในรายงานการตรวจ จะอนุญาตให้ต าแหน่งดังกล่าวสามารถ upload ได้โดยท าการเปลี่ยน allele ที่มีค่า

เตือนนั้นๆเป็น INC (inconclusive) ซึ่งระบบฐานข้อมลูจะเก็บข้อมลูโดยระบุการเตือนเรื่องคณุภาพก ากับไว้  
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รูปที ่14  แสดงแผนภาพข้ันตอนและผลการตรวจสอบข้อมลูเชิงคุณภาพก่อนการส่งข้อมูลเข้าสูร่ะบบฐานข้อมูล 
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• ผลการวิเคราะห์ค่าทางสถิติประชากร Population statistics โดย แยกตามชนิดของต าแหน่งท่ีใช้ในการตรวจ และ 

แสดงผลรายละเอียดแยกตามชนิดของดีเอ็นเอ การแสดงผลจะปรากฏผลการค านวนค่าทางสถิติประชากรชนิดต่างๆ (ใน

แนวนอน) เปรียบเทียบกับต าแหน่งการตรวจ (ในแนวตั้ง) ซึ่งผู้ใช้สามารถเลือกกลุม่ประชากรที่สนใจได้จากการเลือก

ประเทศ (Country) โดยประกอบด้วยค่าต่าง ๆ ดังต่อไปนี้  

- ค่าทางสถิติประชากรทางนิติพันธุศาสตร์ ประกอบด้วย  

a. Expected Homozygosity (h) 

b. Expected Heterozygosity (HET) 

c. Hardy-Weinberg equilibrium (p-value of Exact test, p) 

d. Power of Discrimination (PD) 

e. Power of Exclusion (PE) 

f. Polymorphic Information Content (PIC) 

g. Match probability (PM) 

- การแสดงผลในรปูของตารางความถี่ของอัลลีล เปรียบเทียบกับในแต่ละต าแหน่งของ autosomal STR (รูปที ่ 15) 

และสามารถแสดงผลออกมาในรูปของกราฟแท่งของต าแหน่งท่ีสนใจโดยการลากเมาส์ช้ีบนค่าสถิติทีต่ าแหน่งที่สนใจ

นั้นๆ  

- สามารถดาว์นโหลดคา่ทางสถิตที่ปรากฏทั้งหมด (โดยกดที่ต าแหน่ง export) ในรูปแบบของไฟล์ excel เพื่อน าข้อมูล

ไปใช้ต่อไป 
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รูปที่ 15  ตัวอย่างการแสดงผลการค านวนค่าทางสถิติประชากรของต าแหน่ง Autosomal STR  
 

• การแสดงผลของหน้าฐานข้อมลู diversID และองค์ประกอบของหนา้เวปไซท ์ 

- หน้าแรก https://www.diversid.info ประกอบด้วย สถานะของฐานข้อมูลในปัจจุบัน ซึ่งเป็นข้อมูลแสดงจ านวน

ของตัวอย่างที่อยู่ในระบบซึ่งผ่านกระบวนการตรวจสอบคุณภาพทั้งหมดแล้ว โดยมีการน าจ านวนแยกตามชนิดของ

ต าแหน่งการตรวจสารพันธุกรรมทางนิติวิทยาศาสตร์ เช่น autosomal STRs, X และ Y chromosomal STRs, 

iSNPs เป็นต้น (ภาคผนวกที่ 7) และให้ข้อมูลวัตถุประสงค์ของการจัดท าระบบฐานข้อมลูโดยคร่าว รวมถึงการเชื้อ

เชิญนักวิทยาศาสตร์ที่เกีย่วข้องเพื่อการแชร์ข้อมูลเข้าสู่ระบบฐานข้อมูล และรายละเอียดของทุนที่สนับสนุน

การศึกษาและการตดิต่อทีมคณะผูจ้ัดท า  

- เมน ูsearch database ประกอบด้วย การค้นหารูปแบบดเีอ็นเอตามที่ผู้ใช้ระบผุลของแตล่ะต าแหนง่เพื่อการค้นหา

ภายในฐานข้อมูล ซึ่งในเบื้อต้นการศึกษานี้ต าแหน่งการตรวจชนิดทีส่ามารถใช้ระบบการค้นหาได้ ประกอบด้วย 24 

ต าแหน่งของ Y chromosomal STRs และ ancestry SNPs (ส าหรับการศึกษาในอนาคต) (ภาคผนวกที ่8) ซึ่งผล

จากการใส่ข้อมลูเพื่อการค้นหา ผลที่ได้ปรากฏ ดังนี้ (ภาคผนวกที ่9) 

o Found match พบข้อมูลทีต่รงกบัในฐานข้อมูลและรายงานจ านวนการพบ ต่อจ านวนตัวอย่างที่ปรากฏใน

ฐานข้อมูลล่าสุด  

https://www.diversid.info/
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o Search results in region เปน็การรายงานรายละเอียดที่จ าเพาะในระดับภูมิภาคของตัวอย่างพบ และ

รายงานเป็นจ านวนการพบ ต่อจ านวนตัวอย่างที่ปรากฏในฐานข้อมลูล่าสุด  

o Search results in country เป็นการรายงานรายละเอียดที่จ าเพาะในหัวข้อประเทศของตัวอย่างพบ และ

รายงานเป็นจ านวนการพบ ต่อจ านวนตัวอย่างที่ปรากฏในฐานข้อมลูล่าสุด  

- เมนู Statistics แบ่งตามชนิดของต าแหน่งการตรวจ 

o ต าแหน่งของ autosomal STRs (ภาคผนวกที ่10) 

o ต าแหน่งของ Y STRs (ภาคผนวกที่ 11) 

o ต าแหน่งของ X STRs (ภาคผนวกที่ 12) 

o ต าแหน่งของ iSNPs  (ภาคผนวกที ่13) 
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อภิปราย และ ข้อเสนอแนะ 
 
 การศึกษานี้แสดงให้เห็นถึงกระบวนการสร้างฐานข้อมูลสารพันธุกรรม ซึ่งประกอบด้วยการเริ่มต้นท าข้อมูลสารพันธุกรรม

บนพ้ืนฐานเทคโนโลยีการตรวจล าดับสารพันธุกรรมรุ่นใหม่ จะเห็นได้ว่าข้อดีของการใช้เทคโนโลยี NGS ในการตรวจสารพันธุกรรม

บนต าแหน่งทางนิติพันธุศาสตร์นั้น คือ การได้ข้อมูลสารพันธุกรรมที่ส าคัญจ านวนมาก จากการตรวจในตัวอย่างเพียงหน่ึงครั้ง ซึ่ง

นับเป็นประโยชน์ต่อการบริหารจดัการตัวอย่างส าหรับการตรวจวิเคราะห์ ซึ่งในงานด้านนิติวิทยาศาสตร์ มักมีข้อจ ากัดของตัวอย่าง

ที่มักมีคุณภาพต่ า หรือ ปริมาณตัวอย่างมีอยู่อย่างจ ากัด  

 แต่อย่างไรกต็าม คุณภาพของผลการตรวจสารพันธุกรรมด้วยเทคโนโลยี NGS นั้น ยังพบว่ามีข้อมูลในบางต าแหน่งของ

การตรวจทีม่ีค่าประสิทธิผลของการตรวจต่ า โดยจากผลการศึกษานีพ้บว่า ตัวอย่างเพียงร้อยละ 45 (244 ตัวอย่างจากท้ังหมด 540 

ตัวอย่าง) เท่านั้น ที่มีคณุสมบัตผิ่านตาม quality index ในการศึกษานี้ หากพิจารณาโดยภาพรวมพบว่าปัจจัยทีส่่งผลต่อการ

วิเคราะหค์ุณภาพของสารพันธุกรรม เกิดจากคุณภาพและชนิดของตัวอย่างนั้น ๆ กล่าวคือ ตัวอยา่งจ านวนมากที่ถูกคัดออกเป็น

เลือดที่มช่ีวงระยะเวลาหลังการเสยีชีวิตที่ยาวเกินกว่า 12 ช่ัวโมง ซึง่ปัจจัยของกระบวนการเนา่ในเนือ้เยื่อและตัวอย่างส่งผลต่อการ

หักและฉีกขาดของโครโมโซมและดีเอ็นเอ ส่งผลให้โอกาสในการตรวจดีเอ็นเอส าเร็จลดลง  อีกทั้ง อิทธิพลของสิ่งแวดล้อมท่ีตัวอย่าง

นัน้ ๆอยู่ อาจพบว่ามีสารที่ยับยั้งกระบวนการการเพิ่มจ านวนสายดเีอ็นเอ (PCR inhibitor) ในขั้นตอนการเพิ่มปรมิาณดีเอ็นเอบน

ต าแหน่งท่ีสนใจ การตรวจสอบคณุภาพมเีกณฑ์การประเมิณทีส่ าคญั คือ ACR, SCR และ stutter โดยจากผลการทดสอบคุณภาพ 

ต าแหน่งดีเอ็นเอท่ีมีคา่เหล่านีไม่ได้ตามเกณฑ์ก าหนด จะไม่สามารถน ามาเข้าในระบบฐานข้อมลู ในการศึกษานี้พบว่าต าแหน่ง 

D22S1045 นั้นพบว่าเป็นต าแหน่งของ autosomal STR ทีม่ีค่า ACR ต่ า (ค่าท่ีได้คือ 0.22, ค่ากลาง คือ 0.81) สอดคล้องกับการ

รายงานก่อนหน้าของ Churchill และ คณะในปี ค.ศ. 2016 และ การศึกษาของ Sukawutthiya, Sathirapatya และ 

Vongpaisarnsin ในปี ค.ศ. 2017 (7, 10) จึงต้องมีการตัดค่าการกรองข้อมูลของต าแหน่งดังกล่าวก่อนการน าเข้าสู่ระบบฐานข้อมลู 

โดยให้ผู้ใช้พึงระวังในการน าคา่ทางสถิติของต าแหน่งดังกล่าวไปใช้งาน โดยจะมีการเขียนระบุเตือนท่ีหน้าของการวิเคราะห์ ส่วน

ต าแหน่งของ iSNPs พบว่า rs6955448, rs338882 และ rs2111980 มักพบว่ามีการเตือนของค่าความไมส่มดุลของอัลลีล (allele 

imbalance) จึงต้องให้ผู้ใช้ท าการพิจารณาตัดสินใจในข้อมูลของตนเองก่อนว่าข้อมูลนั้นเป็น homozygous หรือเป็น imbalance 

heterozygous ก่อนการ upload ข้อมูล และจะมีการเตือนใหผู้้ใช้พึงระวังในการน าค่าทางสถิติของต าแหน่งดังกล่าวไปใช้งาน 

 ในขั้นตอนการเข้าใช้งานหากผู้ใช้งานต้องการเพียงดูข้อมลูและค่าทางสถิติที่มีอยู่ในระบบเดิม จะสามารถเข้าดูใช้งานได้

แม้ยังไมผ่่านการลงทะเบียนเข้าใช้ แต่ใกรณีที่ผู้ใช้งานต้องการเพิม่ข้อมูลของประชากรของตนเองเพื่อการศึกษา หรือ การ

เปรียบเทยีบค่าทางสถิตติ่าง ๆ  กับกลุ่มประชากรในการศึกษาน้ี จะตอ้งท าการลงทะเบียนเพื่อใช้ USERNAME และ รหสัผ่าน ส าหรับ

การเข้าใช้งาน อีกทั้งสามารถ download ผลการศึกษาเพื่อการวิเคราะห์อื่น ๆ ได้อีกด้วย ส่วนในขั้นตอนการแจ้งเตือนค่าทาง

คุณภาพต่าง ๆ นั้น จะมีการเตือนโดยอัตโนมัติจากการตั้งในระบบ และท าการเตือนผู้ดูแลเพื่อเข้ามาตรวจสอบและตัดสิน ผูดู้แล

ระบบจะส่งเมล์ในการตอบกลับถึงผลของการ upload  ว่าส าเร็จหรอืไม่ และค าแนะน าหากมีสิ่งที่ต้องแก้ไข  
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 ทางทีมผู้วิจัย ก าลังอยู่ในข้ันตอนการเผยแพร่ และประชาสมัพันธ์เพือ่ให้เกิดการใช้งานในวงกว้าง และรับข้อเสนอแนะเพื่อ

การปรับปรุงระบบใหส้ามารถใช้งานได้ตามวัตถุประสงค์ของการศึกษา โดยสามารถติดตามสถานะของการปรับปรุงได้ที่เมนู news 

สิ่งที่ต้องวางแผนในอนาคต คือ หากข้อมูลในระบบฐานข้อมลูเริม่มีมากขึ้น การเข้าถึงและการประมวลผลต่างๆจะต้องมี

ประสิทธิภาพสูงขึ้น และพื้นท่ีในการจัดเก็บข้อมูลเพิม่มากข้ึน อีกทั้ง ระบบการตรวจสอบข้อมูลเพือ่งของความปลอดภัยในการ

ป้องกันข้อมูลถูกรบกวนโดย bot, spyware หรือ virus ต่าง ๆ ซึ่งมีการตรวจสอบโดยอัตโนมัติในทกุรอบสองถึงสามวัน และจะมี

การส ารองชุดข้อมูลอยู่เสมอในทุกๆ สองสัปดาห์ถึงหนึ่งเดือน  
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ภาคผนวก  
 

ภาคผนวกที่ 1  ค่า %stutter, analytical และ interpretation thresholds ของต าแหน่ง autosomal STRs  
Loci % Stutter % Analytical % Interpretation 

Amelogenin 0 > 1.5 > 4.5 
CSF1P0 < 10 > 1.5 > 4.5 
D1S1656 <25 > 1.5 > 4.5 
D2S441 < 7.5 > 1.5 > 4.5 
D2S1338 <20 > 1.5 > 4.5 
D3S1358 <15 > 1.5 > 4.5 
D4S2408 <7.5 > 1.5 > 4.5 
D5S818 < 12.5 > 1.5 > 4.5 
D6S1043 <12.5 > 1.5 > 4.5 
D7S820 < 10 > 1.5 > 4.5 
D8S1179 < 25 > 1.5 > 4.5 
D9S1122 <12.5 > 1.5 > 4.5 
D1051248 < 20 > 1.5 > 4.5 
D125391 < 33 > 1.5 > 4.5 
D135317 <12.5 > 1.5 > 4.5 
D165539 < 20 > 1.5 > 4.5 
D1751301 <20 > 1.5 > 4.5 
D18551 <22 > 1.5 > 4.5 
D195433 <12.5 > 1.5 > 4.5 
D205182 < 15 > 1.5 > 4.5 
D21511 <10 > 1.5 > 4.5 

D2251045 < 20 > 1.5 > 4.5 
FGA <25 > 1.5 > 4.5 

Penta D < 7.5 > 1.5 > 4.5 
Penta E <10 > 1.5 > 4.5 
THO1 <10 > 1.5 > 4.5 
TPOX <10 > 1.5 > 4.5 
vWA <22 > 1.5 > 4.5 

DYS19 < 15 > 1.5 > 4.5 



 
 

39 
 

DYS385a-b < 20 > 1.5 > 4.5 
DYF387S1 <20 > 1.5 > 4.5 
DYS389I < 20 > 1.5 > 4.5 
DYS389II <35 >5 > 15 
DYS390 <15 > 1.5 >4.5 
DYS391 <20 > 1.5 >4.5 
DYS392 < 30 > 1.5 >4.5 
DYS437 <45 > 1.5 >4.5 
DYS438 <15 > 1.5 >4.5 
DY5439 < 15 > 1.5 >4.5 
DYS448 <15 >3.3 >10 
DYS460 <15 > 1.5 > 4.5 
DYS481 < 50 > 1.5 > 4.5 
DYS505 <15 > 1.5 > 4.5 
DYS522 < 15 > 1.5 > 4.5 
DYS533 <15 > 1.5 > 4.5 
DYS549 <11 > 1.5 > 4.5 
DYS570 < 22 > 1.5 > 4.5 
DYS576 < 15 > 1.5 > 4.5 
DYS612 <35 > 1.5 > 4.5 
DYS635 < 15 > 3.3 > 10 
DYS643 <20 >1.5 > 4.5 

Y-GATA-H4 < 35 >1.5 > 4.5 
HPRTB <15 >1.5 > 4.5 

DXS7132 < 22 >1.5 > 4.5 
DIC37423 <15 >1.5 > 4.5 
DXS8378 < 15 >1.5 > 4.5 
DXS10074 <25 >1.5 > 4.5 
DXS10103 <22 >1.5 > 4.5 
DXS10135 <22 >1.5 > 4.5 
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  ภาคผนวกที่ 2  ค่า analytical และ interpretation thresholds ของต าแหน่ง SNPs 
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ภาคผนวกที่ 3  ตารางและภาพแสดงผลการวิเคราะห์เชิงคุณภาพในแต่ละรอบของการตรวจ 
 

Run Cluster density (K/mm2) Clusters passing filter (%) pre-phasing phasing

B1 997 92.70 0.16 0.26

B2 1027 92.37 0.16 0.16

B3 993 93.56 0.16 0.15

B4 1343 88.89 0.21 0.16

B5 1261 90.06 0.38 0.17

B6 1315 90.05 0.63 0.17

B7 899 94.51 0.44 0.16

B8 1150 87.12 0.17 0.19

B9 1248 91.27 0.36 0.17

B10 1118 90.86 0.33 0.17

B11 1797 76.77 0.26 0.18

B13 1477 85.81 0.23 0.19

B14 1240 91.20 0.19 0.17

B15 1755 79.50 0.13 0.16

B16 1052 91.54 0.26 0.18

B17 1137 94.85 0.45 0.22

B18 1138 95.17 0.55 0.14

B19 819 97.02 0.25 0.17

Average 1209.22 90.18 0.29 0.17  
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ภาคผนวกที่ 4 แสดงค่าของ ACR ของต าแหน่ง autosomal STRs ของแต่ละรอบของการปฏิบัติการ  
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ภาคผนวกที่ 5 แสดงค่าของ ACR ของต าแหน่ง iSNPs ของแต่ละรอบของการปฏิบัติการ 
 

 
 

SNPs B1 ACR B2 ACR B3 ACR B4 ACR B5 ACR B6 ACR B7 ACR B8 ACR B9 ACR B10 ACR B11 ACR B13 ACR B14 ACR B15 ACR B16 ACR B17 ACR B18 ACR B19 ACR

rs1736442 0.00 0.91 0.96 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.78 0.00 0.93 0.90 0.83

rs6955448 0.40 0.43 0.42 0.28 0.28 0.28 0.34 0.35 0.34 0.30 0.30 0.32 0.32 0.29 0.27 0.23 0.27 0.23

rs826472 0.87 0.86 0.85 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.89 0.00 0.74 0.92 0.79 0.80 0.89

rs1493232 0.78 0.73 0.73 0.51 0.00 0.00 0.71 0.00 0.82 0.00 0.54 0.00 0.00 0.59 0.39 0.66 0.94 0.00

rs338882 0.57 0.45 0.42 0.49 0.46 0.49 0.51 0.46 0.48 0.50 0.46 0.53 0.44 0.51 0.54 0.46 0.43 0.50

rs2111980 0.67 0.66 0.67 0.43 0.42 0.42 0.49 0.48 0.44 0.45 0.52 0.43 0.45 0.43 0.53 0.41 0.42 0.42

rs1294331 0.84 0.85 0.81 0.55 0.62 0.59 0.70 0.69 0.60 0.64 0.61 0.56 0.66 0.61 0.57 0.00 0.00 0.00

rs7041158 0.85 0.87 0.83 0.00 0.76 0.90 0.00 0.90 0.76 0.00 0.73 0.77 0.91 0.79 0.84 0.00 0.78 0.00

rs876724 0.89 0.87 0.86 0.62 0.56 0.62 0.69 0.73 0.64 0.68 0.69 0.67 0.63 0.55 0.63 0.51 0.62 0.60

rs4530059 0.79 0.80 0.78 0.59 0.53 0.55 0.49 0.81 0.76 0.67 0.55 0.73 0.65 0.75 0.72 0.84 0.95 0.69

rs2920816 0.89 0.81 0.88 0.00 0.97 0.84 0.00 0.92 0.80 0.79 0.95 0.81 0.97 0.76 0.87 0.85 0.90 0.00

rs2342747 0.81 0.81 0.81 0.67 0.68 0.61 0.72 0.68 0.64 0.72 0.66 0.72 0.74 0.64 0.67 0.86 0.69 0.89

rs993934 0.91 0.91 0.89 0.70 0.72 0.66 0.71 0.77 0.74 0.71 0.75 0.68 0.74 0.70 0.68 0.63 0.67 0.64

rs8037429 0.92 0.93 0.93 0.71 0.70 0.66 0.76 0.74 0.72 0.76 0.73 0.70 0.68 0.57 0.62 0.65 0.65 0.61

rs1357617 0.80 0.83 0.71 0.91 0.88 0.00 0.90 0.77 0.86 0.00 0.82 0.87 0.93 0.81 0.66 0.79 0.89 0.98

rs907100 0.81 0.82 0.80 0.81 0.72 0.78 0.79 0.75 0.74 0.73 0.73 0.76 0.78 0.76 0.72 0.65 0.71 0.73

rs1413212 0.88 0.83 0.91 0.77 0.74 0.76 0.80 0.78 0.72 0.73 0.79 0.78 0.75 0.79 0.61 0.71 0.71 0.69

rs2399332 0.94 0.93 0.95 0.76 0.77 0.71 0.83 0.84 0.76 0.76 0.78 0.76 0.74 0.69 0.67 0.65 0.67 0.66

rs576261 0.90 0.87 0.85 0.78 0.76 0.77 0.84 0.83 0.82 0.79 0.83 0.80 0.77 0.80 0.82 0.77 0.84 0.75

rs2269355 0.89 0.88 0.83 0.89 0.81 0.83 0.00 0.90 0.85 0.97 0.80 0.84 0.79 0.82 0.00 0.89 0.90 0.92

rs717302 0.84 0.73 0.82 0.79 0.64 0.82 0.81 0.82 0.88 0.84 0.84 0.91 0.78 0.91 0.70 0.89 0.82 0.79

rs1028528 0.83 0.78 0.89 0.82 0.77 0.85 0.83 0.78 0.79 0.85 0.80 0.87 0.74 0.85 0.81 0.90 0.79 0.81

rs1355366 0.83 0.89 0.89 0.87 0.89 0.85 0.94 0.83 0.91 0.92 0.91 0.84 0.90 0.82 0.84 0.83 0.00 0.89

rs10092491 0.86 0.85 0.84 0.81 0.83 0.82 0.88 0.78 0.81 0.80 0.82 0.76 0.87 0.81 0.81 0.79 0.84 0.83

rs1454361 0.78 0.77 0.88 0.80 0.71 0.86 0.83 0.80 0.93 0.79 0.89 0.91 0.72 0.92 0.89 0.92 0.85 0.87

rs10495407 0.93 0.85 0.90 0.82 0.86 0.82 0.86 0.81 0.83 0.82 0.84 0.86 0.84 0.83 0.78 0.78 0.81 0.80

rs2056277 0.77 0.84 0.73 0.88 0.77 0.79 0.87 0.96 0.88 0.83 0.91 0.74 0.88 0.82 0.85 0.90 0.87 0.83

rs740598 0.88 0.89 0.87 0.81 0.77 0.84 0.84 0.82 0.83 0.89 0.93 0.82 0.83 0.79 0.81 0.83 0.88 0.77

rs1024116 0.87 0.88 0.92 0.80 0.82 0.79 0.80 0.92 0.87 0.83 0.92 0.90 0.91 0.70 0.71 0.70 0.88 0.70

rs1015250 0.85 0.89 0.85 0.81 0.73 0.93 0.77 0.82 0.90 0.81 0.93 0.85 0.88 0.85 0.81 0.80 0.88 0.89

rs873196 0.90 0.91 0.93 0.88 0.82 0.84 0.81 0.84 0.84 0.83 0.84 0.86 0.82 0.82 0.49 0.82 0.84 0.83

rs727811 0.84 0.83 0.81 0.84 0.83 0.81 0.88 0.85 0.90 0.86 0.85 0.87 0.86 0.81 0.80 0.85 0.88 0.87

rs4606077 0.83 0.84 0.83 0.85 0.90 0.86 0.87 0.89 0.84 0.87 0.82 0.90 0.86 0.84 0.77 0.78 0.84 0.85

rs1031825 0.86 0.88 0.87 0.80 0.82 0.87 0.87 0.86 0.88 0.92 0.85 0.90 0.88 0.81 0.81 0.81 0.82 0.84

rs763869 0.90 0.90 0.87 0.91 0.82 0.88 0.85 0.90 0.81 0.84 0.89 0.88 0.83 0.84 0.85 0.77 0.82 0.88

rs12997453 0.90 0.90 0.89 0.71 0.88 0.86 0.86 0.89 0.91 0.87 0.93 0.79 0.83 0.81 0.81 0.86 0.86 0.87

rs13218440 0.90 0.84 0.88 0.84 0.88 0.85 0.89 0.85 0.85 0.92 0.85 0.85 0.85 0.85 0.83 0.84 0.87 0.84

rs2076848 0.88 0.90 0.84 0.89 0.93 0.86 0.85 0.86 0.83 0.87 0.81 0.84 0.84 0.73 0.81 0.86 0.90 0.90

rs2831700 0.92 0.90 0.93 0.86 0.91 0.86 0.88 0.88 0.89 0.85 0.83 0.84 0.86 0.82 0.85 0.82 0.86 0.84

rs10488710 0.90 0.84 0.88 0.80 0.80 0.81 0.85 0.93 0.95 0.93 0.83 0.91 0.94 0.80 0.82 0.91 0.81 0.87

rs354439 0.86 0.89 0.86 0.88 0.84 0.90 0.89 0.92 0.87 0.86 0.90 0.89 0.90 0.88 0.84 0.85 0.80 0.86

rs1523537 0.91 0.90 0.91 0.89 0.83 0.90 0.84 0.83 0.87 0.84 0.82 0.90 0.81 0.85 0.82 0.91 0.91 0.90

rs1336071 0.86 0.90 0.89 0.87 0.87 0.89 0.90 0.88 0.87 0.85 0.87 0.85 0.84 0.86 0.88 0.84 0.89 0.90

rs251934 0.91 0.86 0.94 0.78 0.96 0.91 0.73 0.95 0.94 0.91 0.81 0.81 0.84 0.88 0.76 0.85 0.91 0.91

rs321198 0.88 0.86 0.89 0.92 0.91 0.82 0.88 0.88 0.88 0.85 0.92 0.88 0.86 0.92 0.83 0.88 0.86 0.88

rs891700 0.91 0.88 0.90 0.86 0.83 0.84 0.86 0.89 0.88 0.83 0.88 0.91 0.90 0.92 0.92 0.88 0.92 0.89

rs2107612 0.90 0.97 0.94 0.90 0.82 0.88 0.83 0.89 0.90 0.87 0.84 0.90 0.83 0.89 0.90 0.83 0.91 0.88

rs729172 0.87 0.94 0.86 0.86 0.79 0.82 0.87 0.85 0.93 0.91 0.88 0.85 0.84 0.91 0.91 0.96 0.95 0.90

rs2040411 0.95 0.92 0.94 0.91 0.87 0.77 0.93 0.92 0.91 0.89 0.85 0.90 0.86 0.66 0.87 0.81 0.81 0.89

rs1528460 0.90 0.92 0.93 0.89 0.88 0.87 0.91 0.85 0.85 0.89 0.86 0.86 0.91 0.85 0.83 0.89 0.87 0.88

rs2046361 0.93 0.94 0.93 0.90 0.87 0.89 0.88 0.91 0.87 0.90 0.86 0.87 0.88 0.84 0.90 0.79 0.88 0.89

rs13182883 0.93 0.93 0.90 0.89 0.89 0.86 0.92 0.89 0.85 0.82 0.88 0.90 0.90 0.87 0.84 0.83 0.92 0.89

rs901398 0.92 0.84 0.83 0.89 0.86 0.84 0.92 0.88 0.90 0.88 0.96 0.91 0.86 0.93 0.80 0.91 0.93 0.88

rs719366 0.79 0.87 0.91 0.90 0.91 0.90 0.91 0.94 0.88 0.92 0.88 0.89 0.94 0.90 0.88 0.85 0.88 0.85

rs8078417 0.90 0.93 0.92 0.90 0.88 0.91 0.90 0.90 0.90 0.89 0.90 0.88 0.87 0.85 0.82 0.85 0.86 0.84

rs1360288 0.89 0.88 0.88 0.87 0.90 0.86 0.87 0.93 0.87 0.89 0.89 0.90 0.90 0.91 0.82 0.91 0.93 0.88

rs4364205 0.95 0.91 0.93 0.89 0.87 0.84 0.90 0.92 0.92 0.85 0.92 0.93 0.90 0.89 0.81 0.83 0.85 0.85

rs740910 0.90 0.88 0.83 0.85 0.92 0.89 0.85 0.91 0.86 0.88 0.80 0.93 0.95 0.94 0.89 0.93 0.96 0.92

rs10773760 0.90 0.88 0.89 0.89 0.85 0.89 0.92 0.88 0.93 0.93 0.94 0.91 0.85 0.95 0.89 0.87 0.90 0.85

rs964681 0.87 0.87 0.92 0.90 0.90 0.88 0.82 0.91 0.92 0.88 0.91 0.91 0.89 0.92 0.94 0.90 0.91 0.93

rs6811238 0.91 0.90 0.90 0.90 0.87 0.89 0.89 0.85 0.92 0.91 0.91 0.90 0.92 0.89 0.82 0.89 0.89 0.88

rs2830795 0.88 0.88 0.91 0.89 0.89 0.90 0.90 0.89 0.91 0.92 0.89 0.92 0.90 0.92 0.91 0.88 0.88 0.90

rs1886510 0.90 0.93 0.94 0.91 0.93 0.91 0.88 0.91 0.90 0.88 0.89 0.86 0.90 0.89 0.96 0.89 0.89 0.87

rs279844 0.92 0.87 0.87 0.91 0.91 0.89 0.81 0.91 0.94 0.89 0.92 0.92 0.94 0.93 0.78 0.90 0.91 0.88

rs560681 0.94 0.92 0.93 0.90 0.87 0.88 0.87 0.94 0.89 0.89 0.90 0.94 0.87 0.90 0.87 0.87 0.90 0.89

rs1498553 0.89 0.88 0.88 0.92 0.92 0.91 0.90 0.92 0.91 0.88 0.90 0.91 0.93 0.84 0.78 0.88 0.90 0.88

rs1979255 0.90 0.86 0.89 0.87 0.88 0.90 0.85 0.90 0.90 0.91 0.93 0.93 0.91 0.87 0.84 0.94 0.94 0.90

rs722098 0.95 0.95 0.95 0.90 0.87 0.89 0.88 0.92 0.92 0.89 0.94 0.90 0.93 0.92 0.92 0.87 0.86 0.83

rs445251 0.88 0.86 0.83 0.90 0.92 0.88 0.93 0.92 0.92 0.94 0.93 0.91 0.94 0.77 0.89 0.93 0.91 0.86

rs917118 0.90 0.85 0.91 0.90 0.86 0.91 0.87 0.91 0.93 0.91 0.90 0.94 0.90 0.92 0.83 0.94 0.92 0.90

rs10776839 0.86 0.91 0.87 0.92 0.90 0.94 0.87 0.94 0.92 0.91 0.91 0.93 0.90 0.91 0.92 0.92 0.88 0.92

rs1109037 0.92 0.92 0.96 0.93 0.86 0.87 0.89 0.93 0.84 0.91 0.93 0.88 0.92 0.82 0.88 0.84 0.94 0.95

rs159606 0.89 0.91 0.94 0.91 0.91 0.93 0.94 0.91 0.91 0.85 0.85 0.91 0.93 0.95 0.84 0.90 0.91 0.90

rs722290 0.91 0.91 0.93 0.92 0.85 0.86 0.87 0.93 0.92 0.90 0.93 0.92 0.92 0.89 0.91 0.93 0.93 0.92

rs733164 0.94 0.94 0.91 0.93 0.91 0.92 0.89 0.91 0.87 0.91 0.90 0.91 0.89 0.93 0.88 0.89 0.95 0.89

rs214955 0.92 0.91 0.95 0.90 0.92 0.91 0.89 0.91 0.92 0.85 0.92 0.95 0.89 0.90 0.89 0.91 0.91 0.91

rs221956 0.90 0.94 0.95 0.91 0.91 0.92 0.95 0.89 0.92 0.92 0.89 0.92 0.87 0.90 0.92 0.90 0.92 0.85

rs914165 0.92 0.87 0.92 0.94 0.91 0.91 0.90 0.90 0.94 0.89 0.92 0.91 0.91 0.86 0.86 0.94 0.90 0.91

rs735155 0.93 0.93 0.92 0.93 0.92 0.94 0.87 0.91 0.92 0.89 0.89 0.95 0.86 0.94 0.89 0.93 0.96 0.95

rs9951171 0.91 0.93 0.94 0.92 0.93 0.89 0.89 0.94 0.92 0.92 0.90 0.94 0.92 0.93 0.92 0.92 0.93 0.88

rs1490413 0.87 0.91 0.95 0.92 0.89 0.95 0.88 0.91 0.95 0.92 0.93 0.93 0.91 0.96 0.86 0.94 0.95 0.91

rs6444724 0.92 0.92 0.92 0.92 0.91 0.84 0.96 0.93 0.94 0.93 0.94 0.96 0.90 0.89 0.88 0.91 0.94 0.90

rs987640 0.94 0.94 0.92 0.92 0.89 0.83 0.92 0.92 0.94 0.93 0.95 0.92 0.94 0.81 0.91 0.91 0.93 0.95

rs1821380 0.94 0.92 0.95 0.91 0.90 0.94 0.88 0.95 0.94 0.92 0.94 0.89 0.88 0.86 0.83 0.94 0.93 0.95

rs3780962 0.89 0.88 0.92 0.95 0.91 0.92 0.94 0.94 0.94 0.90 0.92 0.93 0.94 0.86 0.80 0.93 0.92 0.92

rs1005533 0.92 0.92 0.93 0.95 0.95 0.93 0.91 0.95 0.91 0.92 0.90 0.92 0.93 0.89 0.83 0.91 0.93 0.93

rs938283 0.93 0.91 0.95 0.90 0.94 0.95 0.93 0.92 0.93 0.92 0.95 0.93 0.92 0.81 0.77 0.93 0.94 0.94

rs1463729 0.95 0.90 0.95 0.95 0.94 0.94 0.91 0.95 0.95 0.93 0.91 0.94 0.95 0.88 0.89 0.93 0.92 0.91

rs430046 0.93 0.89 0.95 0.93 0.90 0.93 0.95 0.95 0.92 0.93 0.94 0.95 0.97 0.90 0.79 0.91 0.95 0.93

rs1058083 0.94 0.92 0.94 0.95 0.88 0.96 0.93 0.92 0.94 0.94 0.95 0.93 0.93 0.90 0.95 0.96 0.96 0.96

rs1335873 0.93 0.96 0.95 0.96 0.95 0.89 0.94 0.94 0.96 0.94 0.93 0.96 0.94 0.96 0.90 0.94 0.94 0.93

rs9905977 0.94 0.95 0.93 0.94 0.87 0.96 0.95 0.95 0.96 0.93 0.94 0.95 0.95 0.95 0.93 0.95 0.96 0.95

rs737681 0.91 0.96 0.93 0.93 0.86 0.94 0.98 0.96 0.95 0.96 0.93 0.95 0.96 0.87 0.95 0.96 0.95 0.95

rs1382387 0.94 0.97 0.93 0.95 0.95 0.95 0.95 0.97 0.93 0.94 0.92 0.96 0.95 0.75 0.87 0.96 0.92 0.92
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ภาคผนวกที่ 6 แสดงค่าของ SCR ของต าแหน่ง autosomal STRs ของแต่ละรอบของการปฏิบัติการ 
 

 
 

ภาคผนวกที ่7  หน้าแรกของ www.diversid.info 

 
 

http://www.diversid.info/
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ภาคผนวกที ่8 แสดงหน้าจาการคน้หาในเมนู search database ในต าแหน่ง 24 loci Y-chromosomal STRs 
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ภาคผนวกที่ 9   แสดงผลการตรวจในเมนู search database  
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ภาคผนวกที่ 10 แสดงค่าทางสถิตขิองต าแหน่ง autosomal STR ในฐานข้อมูล diversID 
 

 
 

 
ภาคผนวกที่ 11 แสดงค่าทางสถิตขิองต าแหน่ง Y-STR ในฐานข้อมูล diversID 
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ภาคผนวกที่ 12 แสดงค่าทางสถิตขิองต าแหน่ง X-STR ในฐานข้อมูล diversID 
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ภาคผนวกที่ 13 แสดงค่าทางสถิตขิองต าแหน่ง i-SNP ในฐานข้อมูล diversID 
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