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การตรวจดีเอ็นเอในทางนิติวิทยาศาสตร์ 
พยานหลักฐานทางนิติวิทยาศาสตร์ถือว่าเป็นหลักฐานที่มีความน่าเชื่อถือ  เป็นที่ยอมรับและ 

มีการน ามาใช้ในกระบวนการยุติธรรม โดยเฉพาะงานพิสูจน์หลักฐานของต ารวจ ในอดีตจนถึงปัจจุบัน 
ใช้ลายพิมพ์นิ้วมือในการพิสูจน์เอกลักษณ์บุคคล ยืนยันตัวผู้กระท าผิด หรือใช้ในการเชื่อมโยงความสัมพันธ์
ระหว่างวัตถุพยานสถานที่เกิดเหตุ และผู้ต้องสงสัยหรือผู้ต้องหาในทางคดี ซึ่งเป็นที่ทราบกันดีว่าลายนิ้วมือ
ของคนเราจะไม่ซ้ ากัน 

เทคโนโลยีดีเอ็นเอเป็นเทคนิคทางอณูพันธุศาสตร์ที่ใช้ในการศึกษาล าดับเบสของดีเอ็นเอช่วงหนึ่งของ
ดีเอ็นเอที่สามารถน ามาใช้เป็นเครื่องหมายบ่งชี้ความเป็นเอกลักษณ์ของสิ่งมีชีวิต หรือที่เรียกว่าเครื่องหมาย 
ดีเอ็นเอ (DNA Markers) [3] ซ่ึงใช้ศึกษาทั้งทางด้านพฤกษศาสตร์ สัตววิทยา และแม้แต่ในงานนิติวิทยาศาสตร์
ก็มีบทบาทมาก ส าหรับเทคโนโลยีดีเอ็นเอในงานนิติวิทยาศาสตร์มีหลายวิธี หากจ าแนกโดยใช้เครื่องหมาย 
ทางพันธุกรรม (Genetic Marker) จากลักษณะการเรียงตัวซ้ าของเบสในสายดีเอ็นเอ ได้แก่ การตรวจ Variable 
Number of Tandem Repeats (VNTP), Short Tandem Repeats (STRs) และ Pentanucleotide Repeats 
หรือถ้าจ าแนกโดยใช้ Genetic Marker จากลักษณะพหุสัณฐานในต าแหน่งของนิวคลีโอไทด์ (Nucleotide 
Site Polymorphisms) ได้แก่ Single Nucleotide Polymorphisms (SNPs), HLA-DQA1, Polymarker (PM) 
และ Alu Sequences (Insertion Polymorphisms) เป็นต้น [4] 

งานพิสูจน์หลักฐานของต ารวจไทยมีการปรับปรุงและพัฒนาการตรวจวัตถุพยานด้าน 
นิติ วิทยาศาสตร์มาตลอด ส าหรับการน าเทคโนโลยีดี เ อ็นเอมาใช้ ในงานนิติ วิทยาศาสตร์นั้ น  
กองพิสูจน์หลักฐาน(กลาง) ส านักงานพิสูจน์หลักฐานต ารวจ ส านักงานต ารวจแห่งชาติ ได้มีการน า
เทคโนโลยีการตรวจลายพิมพ์ดีเอ็นเอมาใช้ในการตรวจพิสูจน์วัตถุพยานเพ่ือคลี่คลายคดีตั้งแต่ประมาณปี 
พ.ศ. 2540 เรื่อยมา ในช่วงแรกใช้เทคนิค HLA-DQA1 ร่วมกับ Polymarkers (PM) ต่อมาเปลี่ยนมาใช้
เทคนิค Restriction Fragment Length Polymorphism (RFLP) เป็นการตรวจดีเอ็นเอบริเวณ Variable 
Number  
of Tandem Repeat (VNTP) แต่เนื่องด้วยข้อจ ากัดของเทคนิคนี้ที่ต้องใช้วัตถุพยานที่ค่อนข้างสมบูรณ์ 
และใช้ปริมาณมาก ในขณะที่วัตถุพยานทางนิติวิทยาศาสตร์ค่อนข้างจะไม่สมบูรณ์และมีปริม าณน้อย  
จึงท าให้ต้องเลิกใช้เทคโนโลยีนี้ไป ในปัจจุบันหันมาใช้วิธีการตรวจดีเอ็นเอบริเวณท่ีเรียกว่า Microsatellite 
หรือ Short Tandem Repeat (STR) ซึ่งสามารถใช้วิธีการนี้ได้กับของกลางที่มีปริมาณน้อยได้ 
………………………………………………………………………………………………………………………………………………… 
*อาจารย์ (สบ 3) กลุ่มงานคณาจารย์คณะนิติวิทยาศาสตร์ โรงเรียนนายร้อยต ารวจ 
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STR คือบริเวณของสายดีเอ็นเอที่มีเบสเรียงตัวซ้ ากันเป็นช่วงสั้นๆ และอยู่ติดกัน ซึ่งลักษณะ 
การซ้ าของล าดับเบสแบบนี้ เป็นลักษณะจ าเพาะและมีลักษณะพหุสัณฐานหรือมีความหลากหลายระหว่าง
บุคคล (Polymorphism) และสามารถน ามาประยุกต์ใช้เป็นเครื่องหมายทางพันธุกรรมหรือลักษณะเฉพาะ
ของบุคคล (Genetic Marker) เช่นเดียวกับลายพิมพ์นิ้วมือ และเรียกวิธีการตรวจดีเอ็นเอนี้ว่า การตรวจ
ลายพิมพ์ดีเอ็นเอ หรือ DNA Fingerprinting หรือ DNA Genotyping หรือ DNA Typing ซึ่งผลการตรวจ
STR-DNA ส า ม า ร ถ ช่ ว ย ใ น ก า ร สื บ ส ว น ส อ บ ส ว น  เ นื่ อ ง จ า ก ส า ม า ร ถ ใ ช้ ร ะบุ ห รื อ ยื น ยั น 
ตัวบุคคลได้ ดังนั้น   จึงสามารถใช้พิสูจน์ความผิดของผู้ต้องหาใช้ยืนยันความบริสุทธิ์ของผู้ต้องสงสัย  
หรือพิสูจน์เอกลักษณ์บุคคลในกรณีเหตุภัยพิบัติซึ่งมีคนเสียชีวิตจ านวนมาก นอกจากนี้ยังใช้ เชื่อมโยง
ความสัมพันธ์ระหว่างวัตถุพยานสถานที่เกิดเหตุ และผู้ต้องสงสัยหรือผู้ต้องหาได้เช่นเดียวกันกับ 
การใช้ผลการตรวจลายพิมพ์นิ้วมือ และนอกจากนี้ยังสามารถใช้ตรวจสอบความสัมพันธ์ทางสายโลหิตได้ 
เช่น พิสูจน์ความสัมพันธ์แบบบิดามารดาและบุตรส าหรับจ านวนต าแหน่ง STR ที่ใช้การตรวจสอบ
ความสัมพันธ์ทางสายโลหิตและการพิสูจน์ในงานนิติวิทยาศาสตร์หรือในทางคดี ส านักงานพิสูจน์หลักฐาน
ต ารวจท าการตรวจ STR จ านวน 15 ต าแหน่ง และต าแหน่งระบุเพศ 1 ต าแหน่งในขณะที่ต่างประเทศ 
มีการตรวจ 16 ถึง 24 ต าแหน่ง [5] แต่ส าหรับฐานข้อมูลดีเอ็นเอของต ารวจสอบสวนกลางสหรัฐอเมริกา 
หรือ FBI จะใช้  ระบบ CODIS ย่อมาจากCombined DNA Index System คือตรวจ STR จ านวน  
13 ต าแหน่ง [4] 
 
แฝดในมนุษย์ 
 ผู้หญิงในวัยเจริญพันธุ์โดยปกติสามารถตั้งครรภ์และให้ก าเนิดทารกได้หนึ่งคนต่อการตั้งครรภ์หนึ่งครั้ง 
เนื่องจากในรอบหนึ่งเดือนจะมีไข่ตกเพียงหนึ่งใบและหากเกิดการปฏิสนธิระหว่างอสุจิและไข่นี้  
จะได้ตัวอ่อนขึ้นมาหนึ่ งตัวอ่อน แต่ในบางสภาวะอาจเกิดการตั้ งครรภ์แฝด (multiple pregnancy)  
เมื่อถึงเวลาคลอดอาจให้ก าเนิดทารกมากกว่าหนึ่งคน หรือที่เรียกว่าให้ก าเนิดลูกแฝด ซึ่งอาจจะเกิดจากไข่
หนึ่งใบหรือมากกว่าก็ได้ 

แฝดในมนุษย์ หมายถึง การที่มีบุตรสองคนหรือมากกว่า คลอดหรือเกิดมาจากการตั้งครรภ์        
ในคราวเดียวกัน [1] แฝดมี 2 ประเภท คือ  

1.  แฝดแท้บางครั้งอาจเรียกแฝดเหมือน [2] หรือแฝดร่วมไข่ (Monozygotic twins หรือ 
Identical twins) เป็นแฝดที่เกิดจากไข่หนึ่งใบและอสุจิ 1 ตัวมาปฏิสนธิกัน ต่อมาจึงมีการแบ่งแยกเซลล์
ตัวอ่อนออกเป็นสองตัวอ่อน ซึ่งจะมีเพศเดียวกันเสมอและมีหน้าตาเหมือนกัน 

2.  แฝดเทียมบางครั้งอาจเรียกแฝดไม่เหมือน [2] หรือแฝดคล้ายหรือแฝดต่างไข่ (Dizygotic twins 
หรือ Fraternal twins) เป็นแฝดที่เกิดจากการปฏิสนธิของไข่คนละใบและอสุจิคนละตัว ตัวอ่อนมีการ
พัฒนาอิสระต่อกัน ซึ่งจะมีเพศเดียวกันหรือต่างเพศกันก็ได้ 
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ในแฝดแท้พบ 60-70% ใช้รกร่วมกันแต่แยกถุงน้ าคร่ า พบ 18-30% ของตัวอ่อนในครรภ์ใช้รก
และถุงน้ าคร่ าแยกกัน และพบ 1 - 2 เปอร์เซ็นต์ ใช้รกและถุงน้ าคร่ าร่วมกันในส่วนของแฝดต่างไข่  
แต่ละตัวอ่อนจะมีรกและถุงน้ าคร่ าของตัวเองและแยกกัน [1]. 
 
การหาความแตกต่างในแฝด 

ในประเทศไทยอัตราการเกิดแฝดแท้
พบ 1 :  250 [2] อัตราการเกิดแฝดสองพบ  
1 : 89 [6-7] ในประเทศอังกฤษพบการเกิดแฝดมี
อัตรา 1 : 65 [8] ในประเทศเยอรมนีพบมีแฝด
ประมาณ 3 : 1,000 ของเด็กที่คลอด และ
พบว่าประมาณ 6 ใน 1,000 ในเพศชาย 
เป็นแฝดแท้ ดังนั้นอาชญากรรมหรือการพิสูจน์
ความสัมพันธ์ทางสายโลหิตที่มีแฝดแท้เข้าไป
เกี่ยวข้องจะพบอยู่บ่อยๆ และบางครั้งเมื่อเกิด
เหตุในท านองนี้ขึ้น จะได้รับความสนใจใน
ระดับสูงมาก [5] ในเรื่องการค้นหาความ
แตกต่างในแฝดพบมีงานวิจัยเชิงการแพทย์จ านวนหนึ่งได้พรรณนาความแตกต่างระหว่างคู่แฝดว่า   
ได้ตรวจพบลักษณะทางพันธุกรรมบางอย่างที่เกี่ยวข้องกับการแสดงออกหรือไม่แสดงออกทางพันธุกรรม   
ที่เกิดจากอิทธิพลของสิ่งแวดล้อม (epigenetics) แต่ผลงานวิจัยนี้ไม่สามารถน ามาประยุกต์ใช้ในการแยก
ความแตกต่างในแฝดได้ในเชิงนิติวิทยาศาสตร์ [9-11] Bruder et al. ได้ท าการศึกษาเพ่ือหาความแตกต่าง
ทางด้านพันธุกรรมของแฝด แต่การศึกษาของเขาไม่มีวัตถุประสงค์ทางนิติวิทยาศาสตร์เช่นกัน [12] 
นอกจากนี้ยังพบบทความจ านวนหนึ่งกล่าวถึงการใช้เทคโนโลยีการตรวจหาล าดับเบส หรือ Next 
Generation Sequencing (NGS) ในงานตรวจดี เ อ็นเอจากไมโตคอนเดรี ย  (Mitochonrial DNA)  
ทางคดี [13-16] ในท านองเดียวกันยังพบมีงานวิจัยที่แนะน าให้ใช้เทคโนโลยี  NGS ในการตรวจดีเอ็นเอ 
บนโครโมโซมวาย (Y-Chromosomal DNA) เพ่ือหาความแตกต่างในเพศชายที่มีความใกล้ชิดกันมาก   
ทางสายเลือด [17] เมื่อศึกษาการถ่ายทอดลักษณะการกลายพันธุ์ (Mutation) ในแฝดแท้เพศชาย 
พบมีงานวิจัยรายงานว่ามากกว่า 80% ของบุตรจะได้รับการถ่ายทอดลักษณะการกลายพันธุ์อย่างน้อย 
หนึ่งลักษณะในกลุ่มเซลล์สืบพันธุ์ตั้งต้น (Germline) จากแฝดผู้เป็นบิดา แต่ไม่พบในแฝดที่เป็นลุงหรืออา [18] 
 
 
 
 

ภาพเปรยีบเทียบการพัฒนาของ zygote ในแฝดแท้และแฝดเทยีม 

 

(Attribution:https://en.wikipedia.org/wiki/Twin
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โอกาสที่แฝดแท้จะมีดีเอ็นเอแตกต่างกัน 
ส าหรับกรณีบุคคลที่เป็นแฝดแท้ คือแฝดที่เกิดจากไข่ใบเดียวกันและอสุจิตัวเดียวกัน ซึ่งเป็นที่

ทราบกันดีว่าจะมีลักษณะทางพันธุกรรมเหมือนกัน ดังนั้นจะไม่สามารถตรวจหาความแตกต่างด้วยการตรวจ 
STR-DNA ตามมาตรฐานที่ใช้ตรวจทางนิติวิทยาศาสตร์หรือในทางคดี เช่น การพิสูจน์บิดาตามค ากล่าวหา 
หรือร่องรอยดีเอ็นเอจากที่เกิดเหตุเป็นต้น ความไม่สามารถของ STR นี้ท าให้เกิดปัญหาที่แก้ไขไม่ได้        
หากผู้กระท าความผิดเป็นแฝดแท้  

นักวิทยาศาสตร์ได้มีการน าเสนอการทดลองที่ออกแบบมาเพ่ือหาความแตกต่างระหว่างแฝดแท้      
ในกรณีพิพาททางสายโลหิต ซึ่งเป็นการตรวจเพ่ือแกะรอยการถ่ายทอด STR-DNA จากบิดาไปสู่บุตรชาย
ซึ่งด้วยวิธีนี้จะไม่สามารรถแยกความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างแฝดแท้ได้เพราะ  STR ของพวกเขา  
จะเหมือนกัน ดังนั้นบิดาตามค ากล่าวหา สามารถปัดความรับผิดชอบไปให้แฝดพ่ีหรือแฝดน้องของตนได้ 
ในปัจจุบันการตรวจ DNA จะไม่สามารถแก้ปัญหาข้อพิพาทลักษณะแบบนี้ได้ เว้นแต่เมื่อสามารถตรวจพบ
ลักษณะ Mutation ที่พวกเขาไม่มีร่วมกันบนต าแหน่ง STR ซึ่งโอกาสนี้จะพบน้อยมาก ในขณะที่ 
โ อกาสมี  Mutation ที่ ไ ม่ ร่ ว มกั นตลอดจี โ นม  (Genome) กลั บมี สู ง  บ าง  Mutation บน DNA  
มักเกิดในหลายๆ วงรอบของการจ าลองตัวเองของ DNA หรือวงรอบการแบ่งเซลล์ ตั้งแต่ในช่วงการพัฒนา 
ของตัวอ่อนจนถึงวัยเจริญพันธุ์ Krawczaket al. รายงานว่ามากกว่า 98% ของการตั้งครรภ์แฝดแท้ 
การแบ่ง Zygote (ตัวอ่อน) ออกเป็น 2 ตัวอ่อน จะเกิดภายในสัปดาห์แรก ดังนั้นเซลล์ตัวอ่อนจะผ่าน
วงรอบการแบ่งเซลล์มากกว่าหรือเท่ากับ 7 ครั้งของช่วงการเกิดแฝด ที่เห็นชัดเจนคือถ้ามี Mutation 
เกิดขึ้นก่อนหน้านี้ แฝดตัวอ่อนทั้งคู่ก็จะได้รับ Mutation นี้ไป แต่ถ้ามี Mutation เกิดขึ้นหลังจุดนี้ไป  
(จุดที่ตัวอ่อนแยกออกจากกันแล้ว) แฝดคู่นี้จะไม่มี Mutation ร่วมกัน คือ มีเพียงตัวอ่อนตัวใดตัวหนึ่ง 
จะได้รับ Mutation นี้ไป และภายในปลายสัปดาห์ที่สองของการตั้งครรภ์นี้แต่ละเซลล์ของ 15,000 เซลล์
ตัวอ่อนจะผ่านการแบ่งเซลล์มา 7 หรือ 8 ครั้ง ประมาณ 1/3 ของเซลล์เกิดใหม่นี้จะเจริญต่อไป 
เป็นชั้นเนื้อเยื่อ Mesodermซึ่งเป็น 1 ใน 3 ของชั้นเนื้อเยื่อปฐมภูมิของตัวอ่อนเริ่มแรกและเซลล์ย่อยของ
เซลล์เหล่านี้ (ประมาณ 50 เซลล์) จะเคลื่อนย้ายเข้าไปในถุงไข่แดงและแบ่งเซลล์ต่อไปอีก 6 หรือ 7 ครั้ง  
จากนั้นจึงด าเนินต่อไปสู่อวัยวะเพศตั้งต้นของตัวอ่อนโดยกลุ่มเซลล์สืบพันธุ์ตั้งต้นเพศหญิงจะแบ่งตัว 
เพียง 13 ครั้ง ก่อนจะเข้าไปอยู่ในกระบวนการแบ่งเซลล์แบบ Meiosis แต่กลุ่มเซลล์ตั้งต้นเพศชายจะผ่าน
การแบ่งเซลล์อีก 365 รอบ ซึ่งเด็กจะเข้าถึงวัยเจริญพันธุ์ และเริ่มมีการสร้างเซลล์สืบพันธุ์เพศชาย อัตรา
การรวมตัวที่ผิดพลาดในแต่ละรอบของการจ าลองตัวของดีเอ็นเออยู่ที่ประมาณ 10-8 ต่อ Nucleotide  
ต่อรุ่นส าหรับทุกๆ 3 เบส ที่มีการแทนที่ จะพบประมาณ 1 insertion หรือ deletion โดยถ้าประมาณ
ความเป็นไปได้จะพบอย่างน้อย 1  mutation ที่ถ่ายทอดได้  ซึ่ งเป็นสิ่ งที่แตกต่างกันในแฝดแท้  
(การถ่ายทอดที่พบในแฝดคนหนึ่งแต่ไม่พบในแฝดอีกคน) โดยพบได้ถึง 83% และโอกาสที่จะเห็น 
mutation ที่ต่างกันทั้งสองคนนี้จะเกิน 53% ดังนั้นแฝดแท้ส่วนมากจะมีความแตกต่างกันทางพันธุกรรรม 
ซึ่งตามทฤษฎีแล้วสามารถน าความต่างนี้มาแยกแฝดแท้ได้ และสามารถน ามาใช้ระบุ บิดาที่แท้จริง 
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ในกรณีพิพาทเรื่องสายโลหิตได้ [18] อย่างไรก็ตาม ด้วยวิธีตรวจสารพันธุกรรม ที่พัฒนามากขึ้น เช่น  
การตรวจหาล าดับเบสตลอด Genome ซึ่ง ณ ปัจจุบันนี้ยังติดขัดด้วยเรื่องการใช้เวลาการตรวจ 
ที่ยาวนานมาก และใช้งบประมาณสูงมาก นักวิทยาศาสตร์ควรที่จะสามารถ หาความแตกต่าง  
ทางพันธุกรรมและน าวิธีการดังกล่าวนี้ ไปแก้ไขปัญหาข้อพิพาทหรือการพิสูจน์สายโลหิตที่มีผู้ต้องหา 
เป็นแฝดแท ้

จากทฤษฎีการเกิดและการถ่ายทอดลักษณะ Mutation ดังกล่าวข้างต้นนี้ Weber-Lehmann et al. 
ได้ท าการวิจัยตรวจสอบดีเอ็นเอของแฝดแท้อย่างละเอียดเพ่ือนหาความแตกต่างกัน ซึ่งต้องตรวจหาเบส  
ที่แตกต่างกันที่มีอยู่ใน Genome การตรวจสอบความแตกต่างในแฝดแท้มีขั้นตอนและวิธีที่ยุ่งยาก 
เนื่องจากต้องตรวจล าดับเบสที่มีอยู่ทั้งหมดมากกว่าสามพันล้านเบสแพร์  (base pair) โดยในงานวิจัยนี้ 
มีการตรวจหาลักษณะการกลายพันธุ์ หรือ Mutation ด้วยการใช้เทคโนโลยี NGS เพ่ือหาล าดับเบสของดีเอ็น
เอจากตัวอย่างที่เป็นตัวอสุจิจากแฝดเหมือนคู่หนึ่ง และจากตัวอย่างที่เป็นเลือดของบุตรหนึ่งคน 
ซึ่งเป็นบุตรของหนึ่งในแฝดคู่นี้ ผลการวิเคราะห์พบ 5 สนิป (SNPs) อยู่ในแฝดบิดาและบุตรของแฝดบิดา 
แต่ไม่พบในแฝดลุงลักษณะ Mutation นี้จะเกิดขึ้นในระยะเริ่มแรกหลังการแยกของ Blastocyst  
ออกเป็น 2 ส่วน ซึ่งเป็นจุดเริ่มต้นของฝาแฝด และลักษณะ Mutation นี้จะด าเนินต่อไปในเนื้อเยื่อร่างกาย
และเซลล์สืบพันธุ์ตั้งต้น (Germline) และจะถ่ายทอดไปยังบุตรวิธีการที่ใช้นี้จะน ามาซึ่งหนทาง 
การแก้ปัญหา เรื่องการพิสูจน์ทางสายโลหิตและคดีความที่มีฝาแฝดมาเกี่ยวข้อง เช่น พิสูจน์ความเป็นบิดา
ตามค ากล่าวหา หรือหาผู้เป็นเจ้าของวัตถุพยานดีเอ็นเอในที่เกิดเหตุได ้เป็นต้น [5] 
 
ตัวอย่างคดีที่มีผู้ต้องหาเป็นแฝดแท้ในประเทศไทย 

เมื่อปี 2552 มีเหตุท าร้ายร่างกายในร้านแห่งหนึ่ง 
โดยใช้อาวุธมีด เหตุการณ์นี้มีผู้ได้รับบาดเจ็บสาหัส หลังก่อเหตุ
คนร้ายแยกย้ายกันหลบหนี ต ารวจออกหมายจับนายด า 
(นามสมมุติ) ต่อมาปลายปี 2553 ต ารวจจับตัวบุคคลหาตาม
หมายจับ โดยในกระเป๋าสตางค์ของบุคคลผู้นี้มีเอกสารระบุ
ชื่อนายด า ซึ่งตรงกับบุคคลตามหมายจับ บุคคลผู้นี้ถูกน าเข้า
สู่กระบวนการยุติธรรม ศาลชั้นต้นพิพากษาจ าคุก 4  ปี     

ศาลอุทธรณ์ก็มีค าพิพากษายืนต่อมาปี 2555 นางแดง (นามสมมุติ) ได้พานายด า มาเข้ามอบตัวกับต ารวจ
เนื่องจากต้องคดีท าร้ายร่างกายหลังจากที่ผ่านมา เจ้าหน้าที่ต ารวจได้จับกุมนายขาวน้องชายฝาแฝด    
ของนายด าเข้าคุกแทน ท าให้นายขาวติดคุกแทนนายด าผู้เป็นพ่ีชายมานานปีกว่าแล้ว ทั้งนายด าและ 
นายขาวเป็นบุตรแฝดของตน เมื่อมีการตรวจสอบลายพิมพ์นิ้วมือพบว่าบุคคลที่อยู่ในเรือนจ าคือ 
นายขาวจริง ไม่ใช่นายด า  มารดาของนายขาวจึงได้ร้องเรียนต่อสื่อมวลชนว่ามีการจับผิดตั ว  
ต่อมาศาลมีค าสั่งปล่อยตัวชั่วคราวระหว่างรอฎีกา จากคดีตัวอย่างจับแฝดแท้ผิดตัวนี้ในท้ายสุดจะเห็นว่า

 

ท่ีมา : www.bugaboo.tv/photogallery/234938/117216 
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เจ้าหน้าที่สามารถคลี่คลายปัญหาได้ด้วยการตรวจสอบลายพิมพ์นิ้วมือเพ่ือการยืนยันตัวบุคคลที่ถูกต้อง
และหากคดีนี้มีการใช้ผลตรวจ STR-DNA เพียงอย่างเดียวจะไม่สามารถแยกความแตกต่างของแฝดแท้ได้
เลย และจะเป็นปัญหามาก   หากเป็นคดีท่ีไม่มีพยานหลักฐานอ่ืนใดนอกจากหลักฐานดีเอ็นเอ 
 การตรวจดี เอ็นเอในทางนิติ วิทยาศาสตร์ เป็นการน าเทคโนโลยีดี เ อ็นเอซึ่ งเป็นเทคนิค 
ทางอณูพันธุศาสตร์ มาใช้ในการตรวจหาความเป็นเอกลักษณ์ของบุคคลยุคปัจจุบันนิยมใช้ STR-DNA marker 
เป็นเครื่องหมายบ่งชี้ความเป็นเอกลักษณ์ของมนุษย์เพ่ือใช้ในการคลี่คลายคดีต่างๆ แต่อย่างไรก็ตาม  
STR-DNA ยังมีข้อจ ากัดหากเป็นคดีที่มีผู้ต้องหาเป็นแฝดแท้มาเกี่ยวข้อง ซึ่งเป็นที่ทราบกันว่าแฝดแท้  
เป็นแฝดที่เกิดจากการปฏิสนธิของไข่ 1 ใบและอสุจิ  1 ตัว ดังนั้นแฝดแท้จะมีชุด STR เหมือนกัน  
จึงไม่สามารถแยกแฝดแท้ด้วยการใช้ STR-DNA marker ได้ คดีที่เกี่ยวข้องกับแฝดแท้ถึงแม้จะพบไม่มาก
เมื่อเปรียบเทียบกับคดีทั่วไป แต่เมื่อใดที่มีเหตุหรือคดีเกี่ยวข้องกับแฝดแท้ จะได้รับความสนใจอย่างมาก
จากสาธารณชน สังคมจะเกิดความสงสัยว่ามีการจับผู้ต้องหาผิดตัวหรือถูกตัวดังคดีตัวอย่างที่ยกมาข้างต้น  
ในปัจจุบันงานวิจัยที่เกี่ยวข้องกับการตรวจหาความแตกต่างของดีเอ็นเอในแฝดแท้ในประเทศไทยยังไม่มี
เผยแพร่ออกมา ในขณะที่ในต่างประเทศกลับมีการตีพิมพ์เผยแพร่มากพอสมควร ซึ่งรายงานถึงวิธีการ
ตรวจหาความแตกต่างของดีเอ็นเอในแฝดแท้โดยใช้เทคโนโลยี NGS ในการตรวจหา SNPs หรือลักษณะ 
Mutation ของแฝดแท้ซึ่งเป็นวิธีที่สามารถตรวจแยกความแตกต่างในแฝดแท้ได้  ส าหรับงานด้าน
กระบวนการยุติธรรมในประเทศไทยจึงจ าเป็นต้องน าเทคโนโลยีดังกล่าวมาใช้ หากคดีแฝดนี้ไม่มีวัตถุพยาน
อ่ืนใดนอกจากวัตถุพยานดีเอ็นเอเพียงอย่างเดียว  
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