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บทคัดย`อ  

การสร&างภาพลักษณ.จำลองของบุคคลด&วยดีเอ็นเอเพื่อการตรวจสอบทางนิติวิทยาศาสตร.เปDน

เทคนิคที่ใช&ทำนายลักษณะทางกายภาพที่มองเห็นได&จากภายนอกของบุคคล เชKน ลักษณะรูปรKาง อายุและ

เชื้อสายทางภูมิศาสตร. จากหลักฐานดีเอ็นเอที่เก็บได&จากสถานที่เกิดเหตุอาชญากรรม ซึ่งชKวยสร&างข&อมูล

เบื้องต&นในการติดตามหาผู&กระทำผิดในกรณีที่ไมKมีพยานรู&เห็นและไมKสามารถระบุตัวตนได&ด&วยเทคนิคลาย

พิมพ.ดีเอ็นเอแบบชอร.ทแทนเดมรีพีทส.ทั่วไป บทความนี้กลKาวถึงความก&าวหน&าของเทคนิคเอฟดีพีในชKวง

ไมKกี่ปVที่ผKานมาในการทำนายลักษณะทางกายภาพจากดีเอ็นเอ ทั้งสีตา สีผม และสีผิวรวมถึงในปWจจุบันยัง

สามารถคาดการณ.ลักษณะทางกายภาพอื่น เชKน สีคิ้ว ฝYา กระ อาการผมรKวงในเพศชาย และความสูง 

นอกจากนั้นการทำนายเชื้อสายทางภูมิศาสตร.จากดีเอ็นเอได&พัฒนาจากการระบุเชื้อสายระดับทวีป ไปสูK

การระบุเชื้อสายยKอยภายในทวีป และการจำแนกบุคคลที่มีเชื้อชาติผสมได&อีกด&วย ความก&าวหน&าทาง

เทคโนโลยีดีเอ็นเอในปWจจุบันชKวยให&เกิดเทคนิคการวิเคราะห.ดีเอ็นเอที่เหมาะสำหรับการตรวจสอบทางนิติ

วิทยาศาสตร.และมีศักยภาพสูงในการวิเคราะห.เครื่องหมายดีเอ็นเอหลายร&อยตัวพร&อมกันแบบแมสซิฟพารา

เรลซีเควนซิง หรือ เอ็มพีเอส ทำให&สามารถวิเคราะห.ได&สะดวกและรวดเร็วมากยิ่งขึ้น อยKางไรก็ตามเทคนิค

นี้จำเปDนจะต&องมีการพัฒนาอยKางตKอเนื่องเพื่อให&การทำนายลักษณะทางกายภาพ เชื้อชาติและอายุจากดี

เอ็นเอในท่ีเกิดเหตุให&แมKนยำและละเอียดตามความต&องการของเจ&าหน&าผู&บังคับใช&กฏหมายมากย่ิงข้ึน 
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Abstract  

Forensic DNA Phenotyping (FDP) is a rapidly advancing technique utilizing DNA 

evidence from crime scene to predict an individual's externally visible characteristics, such 

as appearance, ancestry, and age. This information can be invaluable in identifying suspects 

in cases where there are no eyewitnesses or traditional DNA fingerprinting methods like 

Short tandem repeats (STRs) analysis are inconclusive. This review article provide a 

comprehensive analysis of recent trends and developments in FDP. FDP has made 

significant strides in predicting physical characteristics from DNA. Researchers can now 

reliably predict eye, hair, and skin color, as well as other traits like eyebrow color, freckles, 

male pattern baldness, and tall stature. Additionally, DNA-based ancestry prediction has 

extended from identifying broad continental ancestry to pinpointing sub-continental origins 

and even classifying individuals with mixed ancestry. Current DNA technology enables 

Massively Parallel Sequencing (MPS), a technique that can analyze hundreds of DNA 

markers simultaneously, making FDP faster and more efficient. However, continuous 

development is still necessary to enhance the accuracy of FDP predictions, ensuring that 

they meet the needs of law enforcement agencies.  

Keywords: DNA, DNA Phenotyping, DNA Fingerprint, Externally Visible Characteristics 

 

บทนำ 

ในจีโนมของมนุษย. ดีเอ็นเอซึ่งเปDนสารพันธุกรรมจะมีบริเวณที่เบสมีการจัดเรียงตัวกันซ้ำๆ เปDน

หนKวยแกน (Core unit) แบบ “เบสซ้ำตKอเนื่อง” (Tandem repeat) โดยท่ีแตKละหนKวยจะเชื่อมตKอกันด&วย

จำนวนการซ้ำประมาณ 50 ชุด เรียกลำดับเบสเหลKานี ้ว Kา Variable Number of Tandem Repeats 

(VNTRs) โดย Sir Alex Jeffreys นักพันธุศาสตร.ชาวอังกฤษได&ค&นพบวKา VNTRs ในยีนของมนุษย.น้ัน

แตกตKางกันไปในแตKละบุคคล จึงได&พัฒนาเทคนิค Restriction Fragment Length Polymorphisms  

(RFLPs Technique) ซึ ่งอาศัยหลักการในการตรวจความแตกตKางของเบสซ้ำโดยใช&ความสามารถของ

เอนไซม.ตัดจำเพาะ (Restriction Enzyme) ในการเลือกตัดดีเอ็นเอในสKวนที่แสดงเอกลักษณ.เฉพาะบุคคล 

ทำให&ได&ดีเอ็นเอที่มีขนาดความยาวไมKเทKากัน จากนั้นนำดีเอ็นเอขนาดแตกตKางกันเหลKานี้มาทำการแยกบน

สนามไฟฟYาด&วยเทคนิค Electrophoresis แล&วนำไปวิเคราะห.ของแบบแผนของดีเอ็นเอ (DNA profile) 

เพื่อจำแนกความแตกตKางระหวKางบุคคล เรียกวKา “ลายพิมพ.ดีเอ็นเอ” หรือ DNA Fingerprint ที่เข&ามามี
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บทบาทสำคัญเปDนอยKางย่ิงในทางนิติวิทยาศาสตร.ซ่ึง Sir Alex Jeffreys ผู&คิดค&นวิธีดังกลKาวได&รับการยกยKอง

วKาเปDน “บิดาแหKงลายพิมพ.ดีเอ็นเอ” (Chooluck & Jankhangram, 2021) ดีเอ็นเอที่มีเบสซ้ำตKอเนื่อง

สามารถพบกระจายอยูKทั่วไปในจีโนมของมนุษย.และสัตว.ชั้นสูง โดยจำนวนซ้ำที่พบในแตKละบุคคลจะไมK

เทKากันทำให&เกิดภาวะพหุสันฐาน (Polymorphism) ในแตKละบุคคล และนำไปใช&เปDนเครื่องหมายทาง

พันธุกรรมกันอยKางแพรKหลาย (Jeffreys et al., 1985a, 1985b) อยKางไรก็ตาม เทคนิคการหาตำแหนKงของ 

VNTRs ด&วยวิธี RFLP นั้นจำเปDนต&องใช&ตัวอยKางดีเอ็นเอในปริมาณมากและอยูKในสภาพที่คKอนข&างสมบูรณ. 

แตKสำหรับการตรวจพิสูจน.หลักฐานทางนิติวิทยาศาสตร.นั้นหลักฐานทางชีวภาพที่เก็บได&จากสถานที่เกิดเหตุ

มักจะมีปริมาณไมKมากรวมถึงอาจอยูKในสภาพที่ไมKสมบูรณ. ทำให&การค&นหาตำแหนKงของ VNTRs เปDนไปด&วย

ความยากลำบากมากขึ้น นักวิทยาศาสตร.จึงได&มองหาตำแหนKงหนKวยแกนที่มีขนาดเล็กลง นั่นคือ STRs อีก

ทั ้งหลังจากความสำเร็จในการคิดค&นเทคนิคการทำพีซีอาร. (PCR technique : Polymerase Chain 

Reaction technique) ซ่ึงเปDนกระบวนการการเพ่ิมปริมาณของดีเอ็นเอในหลอดทดลอง ทำให&สามารถเพ่ิม

ปริมาณของดีเอ็นเอตัวอยKางที่จะนำไปตรวจสอบได&อยKางรวดเร็ว โดยที่ตำแหนKงของ STRs ที่นิยมใช&ในงาน

ทางนิติวิทยาศาสตร. มักประกอบด&วยเบสจำนวน 4-5 เบสตKอหนึ่งหนKวยแกน หากนำสายดีเอ็นเอของคน

สองคนมาเทียบกันจะพบวKา ในบุคคลหนึ่งๆจะมีลำดับเบสซ้ำแตกตKางกันทั้งขนาดและจำนวนซ้ำ โอกาสท่ี

บุคคลสองคนที่หากไมKได&มีความเกี่ยวข&องกันทางสายเลือดแล&วจะมีลายพิมพ.ดีเอ็นเอที่เหมือนกันทุก

ประการเปDนเรื่องที่เปDนไปได&ยากมาก นักนิติวิทยาศาสตร.จึงใช&สKวนของเบสซ้ำอยKางตKอเนื่องเหลKานี้มา

ตรวจสอบลายพิมพ.ดีเอ็นเอ ทำให&สามารถพิสูจน.ความเปDนบุคคลได&อยKางชัดเจนและแมKนยำ (Chooluck & 

Jankhangram, 2021) 

ปWจจุบันได&มีการพัฒนาเทคโนโลยีใหมK ที ่มีความนKาเชื ่อถือเพื ่อขยายขีดความสามารถของ

กระบวนการตรวจวิเคราะห.ดีเอ็นเอทางนิติวิทยาศาสตร. เพื่อเพิ่มความไว (Sensitivity) ความจำเพาะ 

(Specificity) และความรวดเร็วในการวิเคราะห.ข&อมูลและให&ผลการตรวจสอบที่ดียิ่งขึ้น (Butler, 2023; 

Haddrill, 2021) ห&องปฏิบัติการทางนิติวิทยาศาสตร.หลายแหKงได&นำเทคโนโลยี Next Generation 

Sequencing (NGS) ซึ่งเปDนเทคโนโลยีขั้นสูงที่ใช&สำหรับการหาลำดับเบสและสามารถวิเคราะห.ข&อมูลลำดับ

เบสได&ในปริมาณมาก (High-throughput) หลายยีนเปYาหมายและหลายตัวอยKางในครั้งเดียวกัน รวมถึงมี

ความไวในการตรวจวิเคราะห.การกลายพันธุ.และการเปลี่ยนแปลงของลำดับเบสสูง (High sensitivity) และ

ใช&การว ิ เคราะห .ลำด ับน ิวคล ีโอไทด .แบบขนานพร &อมก ันเป Dนจำนวนมาก (Massively Parallel 

Sequencing; MPS) ทำให&สามารถศึกษาและวิเคราะห.ยีนจำนวนมากได&พร&อมกัน ในปWจจุบันการวิเคราะห. 

STRs ยังคงเปDนวิธีหลักที่ใช&ในการตรวจพิสูจน.ตัวบุคคล อีกทั้งการพัฒนาฐานข&อมูลเครื่องหมายพันธุกรรม 

STRs (STR markers database) ก็มีความก&าวหน&ามากขึ ้นเรื ่อยๆภายหลังจากโครงการจีโนมมนุษย. 

(Human Genome Project) เสร็จสมบูรณ. ทำให&มีการค&นพบเครื่องหมายพันธุกรรม STRs ใหมKๆสำหรับ

นำมาใช&ในการตรวจสอบทางนิติวิทยาศาสตร. เทคนิคลายพิมพ.ดีเอ็นเอในปWจจุบันมักทดสอบเครื่องหมาย

พันธุกรรม STRs ด&วยเทคนิค PCR และติดฉลาก PCR products ด&วย Fluorescent dyes แล&วนำไป
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วิเคราะห.ด&วย Capillary electrophoresis (CE) ซ่ึงเปDนวิธีท่ีรวดเร็วและมีความถูกต&อง แมKนยำสูง (Butler, 

2023; Dumache et al., 2016; Haddrill, 2021; Schneider et al., 2019) 

การวิเคราะห.ด&วยเครื่องหมายพันธุกรรม STRs นั้นมีข&อเสียหลักคือเปDนกระบวนการที่ต&องอาศัย

การเปรียบเทียบ DNA profile ที่ได&จากหลักฐานทางชีวภาพไมKวKาจะเปDนของเหยื่อหรือผู&กระทำความผิดก็

ตาม ในกรณีท่ีไมKสามารถทำการเปรียบเทียบได&เชKน ผู&กKอเหตุได&หลบหนีไปหรือเปDนคดีท่ีไมKสามารถระบุผู&กKอ

เหตุได& ไมKสามารถระบุตัวตนของเหยื่อได& หรือไมKสามารถหาครอบครัวหรือญาติๆของเหยื่อเพื่อเก็บตัวอยKาง

ดีเอ็นเอมาทำการเปรียบเทียบได& ความเปDนไปได&เพียงอยKางเดียวคือนำข&อมูลไปค&นหาจากฐานข&อมูลอาชญา

กรที่มีการเก็บตัวอยKางดีเอ็นเอเอาไว&หรือฐานข&อมูล DNA profile ของบุคคลสูญหาย ซึ่งเปDนเรื่องที่คKอนข&าง

ลำบากเพราะในหลายๆประเทศนั้นไมKได&มีการเก็บรวบรวมข&อมูลเหลKานี้เอาไว&อยKางเปDนระบบ ในปV ค.ศ. 

2015 จึงได&มีการพัฒนาเทคนิค Forensic DNA phenotyping (FDP) มาใช&ในการระบุตัวบุคคลรวมถึงผู&

ต&องสงสัยในกรณีที่ไมKสามารถระบุตัวตนโดยตรงผKานลายพิมพ.ดีเอ็นเอ โดยที่เทคนิคนี้จะสามารถทำนาย

ลักษณะที่ปรากฏ (Phenotype) เชKน สีตา สีผม สีผิวรวมถึงเชื้อชาติของ Unknown sample donors ได&

โดยนำดีเอ็นเอที่สกัดจากหลักฐานที่ผู&กระทำผิดทิ้งไว&ในที่เกิดเหตุหรือจากศพนิรนามหรือรKางที่เนKาเป¡¢อย

อยKางมากมาวิเคราะห.โดยใช&เครื่องหมายดีเอ็นเอ (DNA markers) จากบริเวณที่เปDน Single nucleotide 

polymorphisms (SNPs) หรือสนิปเพื ่อทำนายลักษณะทางกายภาพตKางๆ แล&วสร&างเปDนภาพจำลอง

ใบหน&าในคอมพิวเตอร. (Haddrill, 2021; Kayser et al., 2023) ภาพจำลองของอาชญากรที่ถูกสร&างข้ึน

จากตัวอยKางดีเอ็นเอโดยใช&โปรแกรมคอมพิวเตอร.นั้นถึงแม&วKาจะไมKสามารถระบุผู&ต&องสงสัยได&อยKางชัดเจน

และแนKนอนอีกทั้งยังต&องมีการพัฒนาอีกมาก แตKก็อาจจะชKวยให&การสืบหาคนร&ายทำได&รวดเร็วขึ้น โดย

อาจจะมีการนำไปเปรียบเทียบกับภาพของอาชญากรในฐานข&อมูล หรือนำไปใช&เปDนเบาะแสในการสืบสวน

ได& (Butler, 2023; Kayser et al., 2023) บทความนี้เปDนการรวบรวมข&อมูลและรายละเอียดของเทคนิค 

FDP รวมถึงทฤษฎีที่เกี่ยวข&องกับการวิเคราะห.โดยมีวัตถุประสงค.ในเพื่อศึกษาการนำ FDP มาประยุกต.

ในทางนิติวิทยาศาสตร. ความก&าวหน&าและการพัฒนาของ FDP ในปWจจุบันรวมไปถึงศักยภาพในการนำมา

เปDนสKวนสำคัญในกระบวนการยุติธรรม 

 

การสร%างภาพลักษณ-จำลองของบุคคลด%วยดีเอ็นเอ 

Forensic DNA phenotyping เปDนเทคนิคทางนิติวิทยาศาสตร.ที ่ช Kวยให&สามารถคาดการณ.

ลักษณะทางกายภาพที่ปรากฏชัดจากบุคคล (Externally Visible Characteristics; EVCs) โดยใช&การ

วิเคราะห.ดีเอ็นเอจากหลักฐานในท่ีเกิดเหตุอาชญากรรมหรือตัวอยKางจากบุคคลสูญหาย ซ่ึงโดยปกติแล&วการ

ตรวจลายพิมพ.ดีเอ็นเอโดยใช& STRs เปDนวิธีมาตรฐานในการระบุตัวบุคคลจากตัวอยKางทางชีวภาพที่พบในท่ี

เกิดเหตุแตKหากโปรไฟล. STRs ของบุคคลนิรนามนี ้ไมKตรงกับโปรไฟล.ของผู &ต&องสงสัยหรือไมKตรงกับ

ฐานข&อมูล ดีเอ็นเอจากคดีอาชญากรรมตKางๆและไมKมีหลักฐานอื่นปรากฏ  จะทำให&คดีนั้นก็จะขาดเบาะแส

ที่จะนำตัวผู&กระทำผิดมารับโทษ จึงมีการนำเทคนิค FDP ที่ใช&ดีเอ็นเอทำหน&าที่เปDนหนKวยสืบราชการลับ

หรือหนKวยขKาวกรอง (DNA intelligence) เข&ามามีบทบาท โดยจะทำการวิเคราะห. DNA markers ที่ให&
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ข&อมูล (Informative DNA markers) ซึ่งเปDนตำแหนKงบนจีโนมของมนุษย.ที่มีความแปรปรวนของลำดับดี

เอ็นเอและความถี่ของลำดับเหลKานี้จะแตกตKางกันไปในแตKละบุคคล โดยทำการวิเคราะห.รหัสพันธุกรรม

บริเวณที่เกิด SNPs ซึ่งในแตKละบุคคลจะมีรหัสพันธุกรรมที่แตกตKางกันเล็กน&อยโดยเปDนการเปลี่ยนแปลง

ของเบสเพียงตำแหนKงเดียว ความแตกตKางของ SNPs เหลKานี้อาจจะพบได&บKอยในประชากรกลุKมหนึ่งแตKพบ

ได&น&อยในอีกประชากรกลุKมหนึ่ง การใช& SNPs เปDน DNA markers ทำให&สามารถคาดการณ.ลักษณะทาง

กายภาพที่ปรากฏชัดจากบุคคล (EVCs) รวมถึงเชื้อสายทางภูมิศาสตร. และประมาณอายุของบุคคล ได& ทำ

ให&ตัวอยKางทางชีวภาพที่นำมาวิเคราะห.นั ้นเปรียบเสมือน "พยานทางชีวภาพ" (Biological witness) 

(Kayser et al., 2023; Walsh, Lindenbergh, et al., 2011)  

FDP ประสบความสำเร็จในนำไปการประยุกต.ใช&กับการสืบสวนอาชญากรรม โดยเฉพาะอยKางย่ิงใน

คดีเกKาที่เคยถูกป¨ดไปเนื่องจากไมKมีเบาะแสหรือพยานหลักฐาน ตัวอยKางแรกของการใช&เทคนิคนี้เกิดขึ้นในปV 

ค.ศ. 2017 เมื่อตำรวจสามารถระบุตัวฆาตกรในคดีฆาตกรรม Candra Alston และ Malaysia Boyki ลูก

สาววัย 3 ขวบของเธอได& หลังจากทั้งคูKเสียชีวิตจากการฆาตกรรมในเมืองโคลัมเบีย รัฐเซาท.แคโรไลนา เม่ือ

ปV ค.ศ. 2011 ซึ่งในเวลานั้น เทคนิค FDP สามารถสร&างภาพลักษณะภายนอกของผู&กระทำผิดได&โดยอาศัย

การวิเคราะห.ตัวอยKางดีเอ็นเอที่พบในสถานที่เกิดเหตุ (Hunter, 2021) อีกหนึ่งคดีที่สามารถคลี่คลายได&

สำเร็จในฝรั่งเศสเมื่อปV ค.ศ. 2018 ในการดำเนินคดีกับฆาตกรของเด็กหญิง วัย 4 ขวบที่รKางกายถูกทารุณ

กรรมอยKางโหดเห้ียมถูกพบเปDนศพข&างถนนมอเตอร.เวย.ในภาคกลางของฝร่ังเศสในปV ค.ศ. 1987  โดยสภาพ

ศพมีรอยกัดของมนุษย. กระดูกหักและมีรอยไหม&จากเตารีด บางสKวนของรKางกายถูกตัดทอน ไมKสามารถ

ระบุตัวตนของศพได& จนมาในปVค.ศ. 2018 สามารถติดตามตัวพKอแมKของเด็กที่ถูกฆาตกรรมในคดีนี้ ได&โดย

บังเอิญหลังจากลูกชายของพวกเขาได&กระทำความผิดและถูกนำไปสอบสวนพร&อมทั้งตรวจดีเอ็นเอ ผลการ

วิเคราะห.ดีเอ็นเอพบวKามีความสัมพันธ.ทางสายเลือดกับเด็กหญิงที่เสียชีวิตซึ่งเปDนน&องสาวของเขานั่นเอง ทำ

ให&นำไปสูKการจับกุมพKอแมKของเด็กหญิงซ่ึงขณะน้ันมีอายุ 66 และ 64 ปV (Hunter, 2021) 

เทคนิค FDP สามารถใช&คาดการณ.ลักษณะภายนอกที่ปรากฏชัดของบุคคล เชKน สีตา สีผม สีผิว 

กระ และรูปรKางใบหน&า ประกอบด&วยสองสKวนหลักคือ (1) เครื่องมือการวิเคราะห.การกลายพันธุ.แบบ 

Multiplex ทำหน&าที่วิเคราะห. DNA markers หรือ SNPs หลายตำแหนKงในคราวเดียวกัน เพื่อใช&ในการ

วิเคราะห.ลักษณะทางกายภาพและ (2) ตัวแบบการทำนาย (Prediction model) ท่ีสร&างขึ้นเพื่อทำนาย

ลักษณะทางกายภาพที่ปรากฏด&วยความนKาจะเปDนสูง อยKางไรก็ตามยังมีข&อจำกัดบางประการเกี่ยวกับการ

ทำนายลักษณะทางกายภาพ เชื้อสาย และอายุจากดีเอ็นเอเพื่อวัตถุประสงค.ทางนิติวิทยาศาสตร. เนื่องจาก

จำนวนตัวอยKางที่ใช&ในการศึกษายังไมKเพียงพออีกทั้งชุดข&อมูลที่ใช&ในการสร&างและตรวจสอบตัวแบบการ

ทำนายมีขนาดเล็กดังนั ้นจึงมีการค&นคว&าและวิจัยเพื ่อหา DNA markers ใหมKๆและพัฒนา FDP ให&มี

ประสิทธิภาพมากยิ่งขึ้นใน ชKวงไมKกี่ปVที่ผKานมามีการค&นพบ DNA markers ใหมKๆบนยีนที่เกี่ยวข&องกับการ

แสดงออกของลักษณะรูปรKางหน&าตา เชื ้อสายบรรพบุรุษและอายุ ทำให&สามารถพัฒนาการทดสอบท่ี

สามารถคาดการณ.ลักษณะเหลKานี้ได&อยKางแมKนยำมากขึ้นอีกทั้งยังมีการพัฒนาอัลกอริทึมการวิเคราะห.
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ข&อมูลท่ีมีประสิทธิภาพสูง สKงผลให&ทำให&สามารถทำนายลักษณะรูปรKางหน&าตาได&อยKางแมKนยำมากข้ึน 

(Brancato et al., 2023) 

 

เครื่องหมายพันธุกรรมสนิป (Single Nucleotide Polymorphisms Markers) 

           SNPs (Single Nucleotide Polymorphisms) หมายถึงตำแหนKงที ่เฉพาะเจาะจงในดีเอ็นเอท่ี

มักจะมีนิวคลีโอไทด.แตกตKางกันไปในแตKละบุคคล เกิดจากการกลายเฉพาะจุด (Point mutations) สKงผล

ให&เกิดอัลลีลที่ตKางกันซึ่งประกอบด&วยเบสที่แตกตKางกันในตำแหนKงหนึ่งของนิวคลีโอไทด.ภายในโลคัส (ภาพ

ที่ 1) พบได&ทั้งในบริเวณที่ไมKได&เก็บรหัส (Non-coding regions) ของจีโนมและในยีนทั้งบริเวณเอกซอน 

(Exon) และอินทรอน (Intron)  

 
ภาพที่ 1 การเกิด SNPs ในจีโนมของมนุษย- (Lima et al., 2022) 

 

           ในทางนิติวิทยาศาสตร.งานวิจัยแรกที่ใช&จำแนกความแตกตKางระหวKางบุคคลด&วย SNPs คือ

ตำแหนKง SNPs บนยีน HLA-DQA1 โดยใช&ชุดทดสอบ AmpliType PM ด&วยวิธี PCR ซึ่งยีน HLA-DQA1 

เปDนสKวนหนึ่งของกลุKมยีนที่เรียกวKา Human leukocyte antigen (HLA) complex มีหน&าที่ชKวยระบบ

ภูมิคุ&มกันในการแยกความแตกตKางระหวKางโปรตีนของรKางกายกับโปรตีนที่สร&างโดยสิ่งรุกรานจากภายนอก 

เชKน ไวรัสและแบคทีเรีย แม&วKาการทดสอบด&วยวิธีนี้จะมีความไวสูง แตKมีความละเอียดน&อยไมKสามารถ

จำแนกยีนที ่มีความคล&ายกันมากได&ดี (Butler, 2012) ในชKวงหลายปVตKอมา มีการศึกษาวิจัยเพื ่อระบุ

ตำแหนKง SNPs ใหมKๆและพัฒนาการทดสอบ Multiplex SNPs เพื่อใช&ประโยชน.ในทางนิติวิทยาศาสตร. 

ทั้งนี้ในจีโนมของมนุษย.จะมีบริเวณที่เกิด SNPs อยูKเปDนจำนวนมากจึงสามารถนำ SNPs มาใช&เปDน DNA 

markers ได&มากมาย รวมถึงสามารถใช&ตรวจสอบเชื้อสายบรรพบุรุษ (Ancestry test) โดยในปWจจุบัน

สามารถใช&การวิเคราะห. SNPs ถึง 52 ตำแหนKงในดีเอ็นเอของบุคคล เปรียบเทียบรูปแบบ SNPs กับ

ฐานข&อมูลอ&างอิง SNPforID ทำให&สามารถทำนายได&วKาบุคคลนั้นมีบรรพบุรุษมาจากภูมิภาคใดได&ถึงระดับ

เช้ือสายยKอยภายในทวีปอยKางมีประสิทธิภาพ (Valle-Silva et al., 2019) 

 

การคาดการณ-ลักษณะรูปร`างหน%าตาจากดีเอ็นเอในที่เกิดเหตุอาชญากรรม (Predicting 

Appearance Traits from Crime Scene DNA) 

1. การทำนายสีตาและสีผมจากดีเอ็นเอ (Eye Color and Hair Color DNA Prediction) 
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มKานตา (Iris) ของมนุษย.มีสีสันได&หลากหลาย จัดเปDนหน่ึงในลักษณะเฉพาะท่ีมีภาวะพหุสันฐานของ

สีมากที่สุด (Polymorphic phenotype) ตั้งแตKตาเฉดสีฟYาอKอนไปจนถึงเฉดสีน้ำตาลเข&มหรือดำ จนถึงกลุKม

ที่จัดเปDน Intermediate eye colors คือ สีเทา สีน้ำตาลแดง สีเหลืองและสีเขียว ความแตกตKางของสีน้ัน

เปDนผลมาจากปริมาณของเม็ดสีเมลานินและจำนวนของเมลาโนโซมในชั้นนอกของมKานตา เชKน ตาสีฟYามีจะ

มีเมลานินและเมลาโนโซมน&อยกวKาตาสีน้ำตาลเปDนต&น สีของมKานตาควบคุมโดยกรรมพันธุ.เปDนหลัก ตาสี

น้ำตาลพบได&ทั่วโลกแตKพบได&น&อยมากในประชากรยุโรปโดยเฉพาะอยKางยิ่งทางตอนเหนือ สKวนตาสีอ่ืน

นอกจากนี้ เชื่อวKามีต&นกำเนิดในยุโรปและเกิดจากการคัดเลือกตามธรรมชาติ (Positive selection) ใน

ปWจจุบันมีการศึกษาเพื่อทำความเข&าใจเกี่ยวกับยีนที่ควบคุมสีตาของมนุษย.มากขึ้นโดยการศึกษาการ

เชื ่อมโยงของจีโนม (Genome-Wide Association Study; GWASs) ซึ ่งเปDนการศึกษาความสัมพันธ.

ระหวKางลำดับนิวคลีโอไทด.ที่แตกตKางกันในจีโนมของกลุKมประชากร ตKอลักษณะฟVโนไทป«ท่ีแตกตKางกัน

เพื่อให&ทราบบริเวณของดีเอ็นเอที่เกี่ยวข&องกับลักษณะฟVโนไทป«ที่สนใจนั้น และการวิเคราะห.การเชื่อมโยง

ของยีน (Linkage analysis) เดิมทีเชื่อวKายีน OCA2 บนโครโมโซม 15 เปDนยีนที่มีผลตKอสีตามนุษย.มากที่สุด 

เนื่องจากเกี่ยวข&องกับโปรตีน P ซึ่งจำเปDนสำหรับการสร&างเม็ดสี (Melanosomal proteins) การกลาย

พันธุ.ของยีนนี้สKงผลตKอความผิดปกติของสีผิว (Pigmentation disorders) แตKการศึกษาลKาสุดพบวKาความ

แปรปรวนทางพันธุกรรมของยีน HERC2 ที่อยูKใกล&เคียงกันกับยีน OCA2 นั้นมีความสัมพันธ.กับสีตามากกวKา

ยีน OCA2  โดยปWจจุบันเชื่อวKาความแปรปรวนทางพันธุกรรมหรือ SNPs ในยีน HERC2 ทำหน&าที่ควบคุม

การทำงานของยีน OCA2 ที ่อย ู Kต ิดกัน ในการแสดงออกของสีตาในมนุษย. ในขณะที ่บร ิเวณยีน 

HERC2/OCA2 เกี่ยวข&องกับสีตาสีฟYาและน้ำตาลมากที่สุด แตKก็ยังมีการค&นพบยีนอื่น ๆ ที่สKงผลตKอสีตาด&วย 

เชKน SLC24A4, SLC45A2, TYRP1, TYR, ASIP และ IRF4 แตKมีผลน&อยกวKามาก นักวิจัยได&มีการศึกษาและ

พัฒนาระบบไอริสเพล็กซ. (IrisPlex System) เพื่อใช&สำหรับในการตรวจสอบสีตา (Walsh, Lindenbergh, 

et al., 2011; Walsh, Liu, et al., 2011) โดยเริ่มจากการใช& SNPs หกตำแหนKง จากยีนที่เกี ่ยวข&องกับ

กระบวนการสร&างเม็ดสี (HERC2, OCA2, SLC24A4, SLC45A2, TYR และ IRF4) ซึ่งระบบนี้จะสามารถ

แยกความแตกตKางระหวKางดวงตาสีฟYาและสีน้ำตาลได& อยKางแมKนยำ (>90%) โดยเฉพาะอยKางยิ่งกับกลุKม

ประชากรในแถบยุโรปและอเมริกา อยKางไรก็ตามเม่ือนำมาทดสอบกับประชากรชาวเอเชียจะมีความแมKนยำ

ต่ำกวKาอยKางมีนัยสำคัญ สKวนสีตาในกลุKม Intermediate eye colors มีความแมKนยำต่ำกวKาสีฟYาและสี

น้ำตาลมาก (Chooluck & Jankhangram, 2021; Marano & Fridman, 2019) และได&มีการศึกษาในชาว

ยุโรปเชื้อสายดัตช.จำนวน 6,168 คน และในชาวอิตาลี 238 คนแสดงให&เห็นวKา SNPs ที่เกี่ยวข&องกับสีตา 

15 ตำแหนKงจากยีน 8 ชนิด สามารถทำนายสีตาสีฟYาและสีน้ำตาลได&ด&วยความแมKนยำกวKา 90% 

(Paparazzo et al., 2022; Walsh, Lindenbergh, et al., 2011) 
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ภาพที่ 2 การควบคุมลักษณะสีตาจาก SNP ในยีน OCA2 โดยอัลลีลทั้ง 3 แบบที่เกิดขึ้นไดgที่บริเวณ rs12913832 และฟl

โนไทปnที่แสดงออก (สีตา) ในแตoละบุคคลที่มีอัลลีลแตกตoางกัน (Brancato et al., 2023) 

ในยีน OCA2 ที่ควบคุมสีตานั้น SNP จะเกิดในบริเวณ rs12913832 โดยการมีเบส A หรือ G ท่ี

ตำแหนKงดังกลKาว (rs12913832:A/G) จะสKงผลกับการแสดงออกของลักษณะทางสี (Pigmentary trait) 

ของตาสีน้ำตาลและสีฟYา โดยท่ีบริเวณ rs12913832 น้ีจัดเปDนบริเวณอนุรักษ. (Conserved region) ในสัตว.

มีกระดูกสันหลังหลายสปVชี่ส.โดยเฉพาะอยKางยิ่งในมนุษย.และในหนูซึ่งลำดับนิวคลีโอไทด.มีความเหมือน 

(Identity) ถึง 77% โดยในการกำหนดสีตานั้น อัลลีล rs12913832:A จะสKงเสริมการแสดงออกของยีน 

OCA2 และกระตุ&นกระบวนการสร&างเม็ดสีสKงผลให&มKานตามีสีน้ำตาล ในทางกลับกัน อัลลีล rs12913832:G  

จะยับยั้งการแสดงออกของยีน OCA2 และยับยั้งการสังเคราะห.เม็ดสีทำให&มKานตามีสีฟYา ดังน้ันในคนที่มีอัล

ลีลทั้ง 2 เปDน A/A จะมีตาสีน้ำตาล ถ&าเปDน G/G จะมีตาสีฟYา สKวนในคนที่มีอัลลีลหนึ่งเปDน A และอีกอัล

ลีลหน่ึงเปDน G จะมีตาสีน้ำตาลอKอน (Intermediate color) (ภาพท่ี 2) 

ในปV ค.ศ. 2013 ได&มีการพัฒนาระบบ IrisPlex ให&สามารถทำนายได&ทั้งสีตาและสีผมจากข&อมูลดี

เอ็นเอของแตKละบุคคลเรียกวKาระบบเอชไอริสเพล็กซ. (HIrisPlex System) (ภาพท่ี 3) โดยอาศัยพ้ืนฐานจาก

ระบบ IrisPlex นำมาวิเคราะห.รKวมกับยีนในกลุKมที่มีผลตKอสีผม ระบบ HIrisPlex ประกอบด&วย การตรวจ

วิเคราะห.ยีนแบบ Multiplex โดย ใช& SNPs 6 ตำแหนKงที่ทำนายสีตาได&แมKนยำมากที่สุดจากระบบ IrisPlex 

รKวมกับ SNPs ที่ให&ข&อมูลสีผมที่มีประโยชน.มากที่สุดมาใช&ในการทำนายและใช&ตัวแบบทำนายทางสถิติ 

(Statistical Prediction Models) สำหรับทำนายสีตาและทำนายสีผม ตัวแบบ (Model) เหลKานี้พัฒนา

จากข&อมูลทางพันธุกรรมและลักษณะทางกายภาพของกลุKมตัวอยKางชาวยุโรปจำนวนหลายพันคนสำหรับ

การวิเคราะห.สีตาและกลุKมประชากรหลายร&อยคนสำหรับการวิเคราะห.สีผม โดยที่ HIrisPlex system มี

ความแมKนยำในการทำนายสีตาสีฟYาและสีน้ำตาลของมนุษย.ได&มากกวKา 90% สKวนการทำนายสีผมนั้นมี

ความแมKนยำโดยเฉล่ียอยูKท่ี 79% (Walsh et al., 2014; Walsh et al., 2013)  

ความแตกตKางของสีผมในคนนั ้นเปDนผลมาจากปริมาณของเมลานินสองชนิดคือ ยูเมลานิน 

(Eumelanin) ซึ่งมีสีน้ำตาลหรือดำ และฟVโอเมลานิน (Pheomelanin) ซึ่งให&สีแดงหรือเหลือง โดยบุคคลท่ี

มีผมสีแดงนั้นจะมีสัดสKวนของฟVโอเมลานินอยูKสูงเมื่อเทียบกับยูเมลานิน ในขณะที่คนที่มีผมสีเข&มจะมี

ปริมาณของยูเมลานินอยูKมากสKวนคนที่มีผมสีบลอนด.นั้นมักจะมีเมลานินแตKละชนิดอยูKKเพียงเล็กน&อยเทKาน้ัน 

การทำนายสีผมด&วยเทคนิค FDP ในปWจจุบันจะใช&ยีนที่เกี่ยวข&องกับกระบวนการสังเคราะห.เมลานินเปDน 
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DNA markers คือ MC1R, SLC45A2, SLC24A5 และ HERC2 โดยใช& SNPs 22 ตำแหนKงจากยีนในกลุKม

ดังกลKาวซ่ึงสามารถทำนายสีผมได&แมKนยำถึง 81–93% (Schneider et al., 2019) 

 

 
ภาพที่ 3 การทำนายสีตาและสีผมจากดีเอ็นเอโดยใชg HIrisPlex system และฟlโนไทปnที่แสดงออก (Walsh et al., 2013) 

 

ในปV ค.ศ. 2024 มีงานวิจัยที่นำเทคนิค FDP มาใช&ทำนายสีตาและสีผมจากดีเอ็นเอมนุษย.ที่พบใน

ตัวหนอนแมลงวันหัวเขียว (Lucilia sericata) ซึ่งมักจะเข&าไปกินซากศพในชKวงเริ่มต&นของการเนKาเป¡¢อย 

การระบุตัวตนของผู&เสียชีวิตโดยใช&ระบบ HIrisPlex ตัวอยKางเลือดถูกเก็บจากอาสาสมัครมนุษย. 30 คนท่ีอยูK

ภายใต&การรักษาด&วยหนอนแมลงวันหรือวิธีหนอนบำบัด (Maggot Debridement Therapy; การรักษา

แผลโดยใช&ตัวหนอน ในการกินเนื้อเยื่อที่ตายแล&วหรือติดเชื้อออกจากแผล ชKวยให&แผลหายเร็วขึ้นและลด

การติดเชื้อ) จากนั้นทำการสกัดดีเอ็นเอจากลำไส&ของหนอนแมลงวันแล&วนำไปวิเคราะห. SNPs และทำนาย

สีตาและสีผมด&วยระบบ HIrisPlex ผลการวิจัยพบวKาสามารถสร&างโปรไฟล.ดีเอ็นเอจากตัวอยKางที่ได&จาก

หนอน 25 ตัวจาก 30 ตัวได&สำเร็จ นอกจากนั้นโปรไฟล.ดีเอ็นเอสKวนใหญK (87.13%) ตรงกับตัวอยKางเลือดท่ี

ได&จากอาสาสมัคร สKวนการทำนายสีตาถูกต&อง 17 จาก 25 ตัวอยKาง (68%) และมีเพียงตัวอยKางเดียวที่ถูก

จำแนกผิด ในการทำนายสีผมนั้นพบวKาสามารถทำนายสีผมได&อยKางถูกต&อง 14 จาก 25 ตัวอยKาง (56%) 

และมี 8 ตัวอยKางที่จำแนกผิดงานวิจัยนี้แสดงให&เห็นถึงศักยภาพที่ดีของการใช&ดีเอ็นเอที่พบในตัวหนอน

แมลงวันหัวเขียวในการชKวยระบุตัวบุคคลในการสืบสวนสอบสวนในกรณีที่รKางกายของผู&เสียชีวิตถูกทำลาย

เสียหายจนเหลือเพียงเศษช้ินสKวนเทKาน้ัน (Deymenci et al., 2024) 

 

2. การทำนายสีผิวจากดีเอ็นเอ (Skin Color DNA Prediction) 

ในปVค.ศ. 2017 Walsh และคณะได&ตีพิมพ.ผลการวิจัยการค&นพบ SNPs จำนวน 36 ตำแหนKงที่มี

ประสิทธิภาพสูงในการทำนายสีผิวจากการวิจัยในกลุKมตัวอยKางขนาดใหญK 2,025 คน ครอบคลุมประชากร

จาก 31 ประเทศท่ัวโลก (Walsh et al., 2017) และในปV ค.ศ. 2018  Chaitanya และคณะได&นำเอา SNPs 

ทั้ง 36 ตำแหนKงที่ค&นพบมาพัฒนาเปDนระบบ HIrisPlex-S (S = Skin) โดยใช&พื้นฐานจากระบบ HIrisPlex 

ซึ่งระบบ HIrisPlex-S นี้จะใช& SNPs ทั้งหมด 41 ตำแหนKงทำหน&าที่ในการทำนายทั้งสีตา สีผมและสีผิว  

(Chaitanya et al., 2018) ระบบ HIrisPlex-S สามารถทำนายสีตา สีผม และสีผิวจากดีเอ็นเอของบุคคลได&
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อยKางมีประสิทธิภาพโดยอาศัยตัวแบบทางสถิติที่สร&างจากข&อมูลทางพันธุกรรม (จีโนไทป«) และลักษณะทาง

กายภาพ (ฟVโนไทป«) ของประชากรโลกจำนวน 1,423 คน อยKางไรก็ตาม ความแมKนยำของระบบขึ้นอยูKกับสี

ผิว โดยมีแมKนยำมากที่สุดในการทำนายผิวสีคล้ำถึงดำ (Dark to black) รองลงมาคือผิวสีคล้ำ (Dark skin) 

และแมKนยำน&อยท่ีสุดสำหรับผิวสีขาว (Light skin) (ภาพท่ี 4) 

บุคคลทั่วไปสามารถเข&าใช&งานระบบ HIrisPlex-S เวอร.ชันที่เป¨ดให&ใช&งานแบบสาธารณะได&ทาง

ออนไลน.ผKานเว็บไซต. Erasmus MC Hirisplex เว็บไซต.นี้ยังมีโมเดลทำนายสีตาและสีผม (IrisPlex และ 

HIrisPlex) ให&ใช&งานอีกด&วย (Kayser et al., 2023) 

 
ภาพที่ 4 การทำนายสีผิว สีผมและสีตาจากดีเอ็นเอดgวยระบบ HIrisPlex-S (Schneider et al., 2019) 

 

ในปV ค.ศ. 2024 มีงานวิจัยที่ทำการวิเคราะห.การปรับตัวของสีผิวมนุษย.เมื่อสัมผัสรังสีอัลตราไวโอเล็ต

จากแสงแดดของประชากรในภูมิภาคเอเชียตะวันออก 48,433 คน จากนั้นทำการศึกษาการเชื่อมโยงของ

จีโนมเพื่อระบุเครื่องหมายทางพันธุกรรมที่เกี่ยวข&องและภาวะพหุสัณฐานของยีนท่ีเกี่ยวข&องกับสีผิวรวมถึง

การทำงานรKวมกันของยีนเหลKานี้กับการสัมผัสแสงแดด ผลการศึกษาพบวKามี SNPs ที่เกี่ยวข&องกับสีผิว 23 

ตำแหนKง ซึ่งในจำนวนนี้มี 11 ตำแหนKงที่ยังไมKเคยมีรายงานมากKอน ถึงแม&วKา SNPs ที่เกี่ยวข&องกับการสร&าง

เม็ดสีในเอเชียตะวันออกแตกตKางอยKางมากจากประชากรในยุโรป งานวิจัยนี้จะชKวยให&เข&าใจโครงสร&างทาง

พันธุกรรมและการปรับตัวรวมถึงการเกิดภาวะพหุสันฐานของยีนที่เกี่ยวข&องกับสีผิวได&ดีขึ้น และสามารถนำ

ข&อมูลไปประยุกต.ใช&ในระบบ HIrisPlex-S ได&ในอนาคต (Kim et al., 2024) 

 

3. การทำนายสีค้ิวจากดีเอ็นเอ (Eyebrow Color DNA Prediction) 

          ได&มีการศึกษายีนท่ีกำหนดสีค้ิวเปDนคร้ังแรกจากการวิจัยของ Peng และคณะในปV ค.ศ. 2019  

พบวKาสีค้ิวเปDนลักษณะทางพันธุกรรมท่ีสKวนใหญK (แตKไมKท้ังหมด) มักจะสัมพันธ.กับสีผม โดยงานวิจัยน้ีใช&

ตัวอยKางประชากรชาวยุโรปมากกวKา 8,500 คน ทดสอบกับ SNPs 25 ตำแหนKงจากยีนท่ีมีความสัมพันธ.กับสี

ค้ิว 9 ยีนท่ีได&จากการวิเคราะห. GWASs ได&แกK ASIP, HERC2, MC1R, OCA2, SLC24A4, SLC45A2, 

C10orf11, DSTYK และ IRF4 จากน้ันนำผลการวิเคราะห.ท้ังหมดไปสร&างตัวแบบเพ่ือทำนายสีค้ิว โดยใช&

ประชากรยุโรป 3,114 คน และตรวจสอบความถูกต&องในอาสาสมัครชาวยุโรปอีก 779 คน ตัวแบบท่ีดีท่ีสุด

ของงานวิจัยน้ี สามารถทำนายสีค้ิวแบบบลอนด. ดำ และน้ำตาล ท่ีประสิทธิภาพปานกลาง โดยไมKรวมสีค้ิวสี

แดงในการศึกษาน้ีเพราะในกลุKมประชากรท่ีทำการศึกษามีคนท่ีมีค้ิวสีแดงอยูKน&อยมาก (Peng et al., 2019) 
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จะเห็นได&วKา ความแมKนยำของโมเดลการทำนายสีค้ิวปWจจุบันอยูKในระดับปานกลางจึงมีการค&นคว&าและวิจัย

อยKางตKอเน่ืองโดยมุKงเน&นไปท่ีการระบุตำแหนKง SNPs ท่ีมีความแมKนยำในการทำนายสีค้ิวเพ่ิมเติมเพ่ือนำไป

พัฒนาตัวแบบในการทำนายสีค้ิวให&มีประสิทธิภาพมากย่ิงข้ึน (Kayser et al., 2023) 

 
ภาพที่ 5 แสดงตัวอยoางความหนาของคิ้วทั้ง 3 ระดับ (Peng et al., 2023) 

 

           ในปWจจุบัน มีโครงการศึกษาทางพันธุกรรมขนาดใหญKมากมายที่มุKงสำรวจความหลากหลายทาง

พันธุกรรมของมนุษย.และการเชื่อมโยงระหวKางยีนกับลักษณะทางกายภาพตKางๆ เชKน ความหนาของค้ิว 

ความยาวของนิ้ว และสีตา โดยในปV ค.ศ. 2023  นักวิทยาศาสตร.ได&ค&นพบยีนที่กำหนดลักษณะความหนา

ของค้ิวซ่ึงแบKงได&เปDน 3 ระดับคือ บาง (Thin) ปานกลาง (Intermediate) และหนา (Thick) (ภาพท่ี 5) โดย

ทำการศึกษาเชิงลึกด&วย GWASs ในกลุKมตัวอยKางขนาดใหญKของผู&ที่มีเชื้อสายยุโรปจำนวน 9,948 คน และ

ได&ค&นพบยีนใหมK 3 ตัวที่เกี่ยวข&องกับความหนาของคิ้วโดยการควบคุมการผลิตโปรตีนที่เกี่ยวข&องกับการ

เจริญเติบโตของเส&นขนค้ิว นอกจากน้ี ยังพบวKายีนบางตัวท่ีเคยค&นพบวKามีความสัมพันธ.กับความหนาของค้ิว

ในกลุKมเชื้อสายละตินอเมริกาและจีนในงานวิจัยกKอนหน&านี้ ก็มีบทบาทสำคัญในการกำหนดความหนาของ

คิ้วในกลุKมเชื้อสายยุโรปด&วยเชKนกัน การค&นพบนี้อาจนำไปสูKการประยุกต.ใช&ในทางนิติวิทยาศาสตร.กับ FDP 

เพ่ือระบุตัวผู&กระทำผิดได&ในอนาคต (Peng et al., 2023) 

 

4. การทำนายกระบนผิวหน_าจากดีเอ็นเอ (Freckle DNA Prediction) 

           มีการศึกษาและวิจัยในปV ค.ศ. 2018 ท่ีได&ทำการพัฒนาตัวแบบเพ่ือทำนายการมีกระบนผิวหน&า

จากดีเอ็นเอเปDนคร้ังแรกโดย Hernando และคณะซ่ึงได&ทำการวิจัยโดยอาศัยตัวอยKางชาวสเปนจำนวน 458 

คน และใช& SNPs 3 ตำแหนKงจาก 3 ยีนแล&วนำผลการวิจัยไปสร&างตัวแบบการทำนาย ซ่ึงตัวแบบท่ีได&น้ันมี

ประสิทธิภาพในระดับปานกลางในการแยกคนท่ีเปDนกระออกจากคนท่ีไมKมีกระบนใบหน&า ตKอมาในปV ค.ศ. 

2019 Kukla-Bartoszek และคณะได&ใช&ตัวอยKางชาวโปแลนด. 960 คนในการศึกษาเพ่ือพัฒนาประสิทธิภาพ

ของตัวแบบการทำนาย โดยใช& SNPs 113 ตำแหนKงจาก 46 ยีนท่ีมีข&อมูลวKาเก่ียวข&องกับกระบวนการสร&าง

เม็ดสี (Pigmentation traits) ในมนุษย. อยKางไรก็ตาม ตัวแบบการทำนายท่ีได&จากงานวิจัยน้ีมีประสิทธิภาพ

ดีข้ึนเพียงเล็กน&อยเทKาน้ัน ดังน้ันในปWจจุบันนักวิจัยยังคงมีความพยายามท่ีจะระบุตำแหนKงของ SNPs ท่ี

เฉพาะเจาะจงกับการเกิดกระบนผิวหน&าเพ่ิมเติมเพ่ือเพ่ิมความแมKนยำของตัวแบบการทำนาย (Hernando 

et al., 2018; Kukla-Bartoszek et al., 2019) 

5. การทำนายการเกิดผมรbวงในเพศชายจากดีเอ็นเอ (Male Hair Loss DNA Prediction) 
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          ภาวะศีรษะล&านในเพศชาย (Male Pattern Baldness; MPB) เปDนลักษณะทางกายภาพท่ีถKายทอด

ทางพันธุกรรมได&สูงโดยมีการประมาณการความสามารถถKายทอดทางพันธุกรรมไว&ที่ 80%  ทั้งในเพศชายท่ี

อยูKในชKวงอายุ 20-30 ปVและชายสูงอายุ โดยบนโครโมโซม Xq12 จะมียีนที่ทำหน&าที่เปDน Androgen 

receptor (AR) และ Ectodysplasin A2 receptor (EDA2R) อยูKใกล&เคียงกันซึ่งมีรายงานวKายีนทั้งสอง

ชนิดเกี ่ยวข&องกับการเกิด MPB นอกจากนี ้ จากการวิเคราะห. GWASs พบวKายีน PAX1/FOXA2 บน

โครโมโซม 20p11 และยีน HDAC9 บนโครโมโซม 7p21.1 รวมถึงอีก 5 ตำแหนKงในจีโนมคือ 1p36.22, 

2q37.3, 7q11.22, 17q21.31 และ 18q12.3 ล&วนมีความสัมพันธ.กับ MPB อีกด&วย (Liu et al., 2016) 

          ในปV ค.ศ. 2015 มีงานวิจัยเพื่อพัฒนาตัวแบบการทำนายการเกิดผมรKวงเพศชายเปDนครั้งแรกโดย 

Marcinska และคณะซึ่งได&รับการสนับสนุนและเปDนสKวนหนึ่งของกลุKมวิจัย จาก The European Forensic 

Genetics Network of Excellence  (EUROFORGEN-NoE) ในการวิจัยใช& SNPs จากยีนที่เกี่ยวข&องกับ 

MPB จำนวน 50 ตำแหนKงทดสอบในกลุKมตัวอยKางชาวยุโรปมากกวKา 600 คนจากหลากหลายเชื้อชาติ 

คณะผู&วิจัยได&ใช&ระบบการจัดประเภทของ Norwood-Hamilton ซึ่งเปDนวิธีการทางการแพทย.ที่ใช&กันทั่วไป

สำหรับการประเมินระดับของศีรษะล&านในเพศชาย  ระบบนี้ใช&เลข 1 ถึง 7 เพื่อจัดอันดับความรุนแรงของ

ศีรษะล&านมาประเมินระดับของศีรษะล&านในกลุKมประชากรตัวอยKางแล&วแบKงเปDน 4 กลุKมตามอายุและความ

รุนแรงของศีรษะล&านคือ กลุKมที่ 1) ผู&ชายอายุต่ำกวKา 50 ปVที่มีศีรษะล&าน (Norwood-Hamilton grade III 

หรือสูงกวKาจำนวน 226 คน) กลุKมที่ 2) ผู&ชายอายุ 50 ปVขึ้นไปที่ไมKมีศีรษะล&าน (Norwood-Hamilton 

grade I หรือ II จำนวน 179 คน) กลุKมที่ 3) ผู&ชายอายุต่ำกวKา 50 ปVที่ไมKมีอาการศีรษะล&าน (Norwood-

Hamilton grade I หรือ II จำนวน 100 คน) และ กลุ Kมที ่ 4) ผู &ชายอายุ 50 ปVขึ ้นไปที ่มีศีรษะล&าน 

(Norwood-Hamilton grade III หรือสูงกวKาจำนวน 100 คน) และนำผลการวิเคราะห.มาสร&างตัวแบบการ

ทำนายโดยใช& SNPs จำนวน 20 ตำแหนKงแล&วทำการตรวจสอบความถูกต&องและแมKนยำของตัวแบบการ

ทำนายในกลุKมประชากรยุโรปอีก 300 ตัวอยKาง ซึ่งตัวแบบที่สร&างขึ้นมีความถูกต&องและแมKนยำในระดับ

ปานกลางแตKจะมีความแมKนยำมากขึ้นถ&านำไปทดสอบในกลุKมประชากรเพศชายที่มาอายุมากกวKา 50 ปVข้ึน

ไป (Marcińska et al., 2015) จากนั้นในปV ค.ศ.2016 Liu และคณะได&ทำการศึกษาความแมKนยำในการ

ทำนายภาวะศีรษะล&านในเพศชาย (MPB) โดยใช& SNPs ทั้งหมด 25 ตำแหนKงจากยีนท่ีเชื่อมโยงกับภาวะ 

MPB ทดสอบในกลุKมตัวอยKาง 2,725 คนจากประชากรชาวเนเธอแลนด.และเยอรมันมาทำการสร&างตัวแบบ

การทำนายจาก SNPs 14 ตำแหนKงซึ่งตัวแบบที่สร&างขึ้นมีความถูกต&องและแมKนยำในระดับปานกลาง

เชKนเดียวกัน (Liu et al., 2016) และในปV ค.ศ. 2023 Chen และคณะ (Chen et al., 2023) ได&ทำการวิจัย

เพื่อสร&างตัวแบบการทำนายการเกิด MPB โดยใช&กลุKมประชากรขนาดใหญK (55,573 คน) จากธนาคาร

ชีวภาพสหราชอาณาจักร (United Kingdom Bio-Bank; UKBB) ทำให&ผลการวิจัยมีความถูกต&อง แมKนยำ

และนKาเชื่อถือมากยิ่งขึ้นและใช& SNPs ทั้งหมด 117 ตำแหนKงจาก 85 ยีนที่ทำการวิเคราะห. GWASs โดย 

Hagenaars และคณะในปV ค.ศ. 2017 (Hagenaars et al., 2017) มาใช&ในการวิจัยและสร&างตัวแบบในการ

ทำนายที่มีความถูกต&องและแมKนยำในระดับที่ดี อยKางไรก็ตามนักวิจัยดำเนินการพัฒนาการทำนาย MPB 

อยKางตKอเน่ืองและใช&กลุKมประชากรนอกเหนือจากยุโรปเพ่ือพัฒนาตัวแบบให&มีความนKาเช่ือถือมากย่ิงข้ึน 
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6. การทำนายความสูงจากดีเอ็นเอ (Body Height DNA Prediction) 

          การทำนายความสูงจากดีเอ็นเอให&ถูกต&องและแมKนยำนั้นเปDนเรื่องที่ยาก เนื่องจากความซับซ&อน

ทางพันธุกรรมท่ีเก่ียวข&องกับความสูง รวมไปถึงผลกระทบของ SNPs ในแตKละตำแหนKงน้ันสKงผลตKอฟVโนไทป«

ท่ีแสดงออกน&อยมากเพียงในระดับมิลลิเมตรหรือต่ำกวKาน้ันเทKาน้ัน จึงจำเปDนจะต&องวิเคราะห. SNPs จำนวน

มากเพ่ือจะสร&างตัวแบบการทำนายท่ีมีความแมKนยำสูง เชKนงานวิจัยโดย Lello และคณะในปV ค.ศ. 2018 ท่ี

สร&างตัวแบบการทำนายความสูงของรKางกายโดยใช& SNPs จากตัวอยKางประชากรใน UKBB มากกวKา 

460,000 คน แตKตัวแบบที่ได&นั้นมีประสิทธิภาพปานกลางคKอนไปทางต่ำ (Lello et al., 2018) ในปV ค.ศ. 

2022 Yengo และคณะได&ตีพิมพ.งานวิจัยที่เปDนการวิเคราะห. GWASs ที่เกี่ยวกับความสูงของรKางกาย จาก

กลุKมตัวอยKางที่ใหญKที่สุดจำนวน 5.4 ล&านคน และค&นพบ SNPs ที่เกี่ยวข&องกับความสูงอยKางมีนัยสำคัญกวKา 

12,111 ตำแหนKงคิดเปDนร&อยละ 40 ของ SNPs ที่เกี่ยวข&องกับความสูงในประชากรยุโรปแตKคิดเปDนร&อยละ 

10-20 ในกลุKมประชากรจากทวีปอื่นๆ เห็นได&ชัดวKาในแตKละเชื้อชาตินั้น SNPs ที่เกิดบนยีนที่เกี่ยวข&องกับ

ความสูงหรือท่ีบริเวณอ่ืนยังแตกตKางกันอีกด&วย (Yengo et al., 2022) 

 

7. การทำนายลักษณะใบหน_าจากดีเอ็นเอ (Facial Features DNA Prediction) 

          การทำนายลักษณะของหน&าจากดีเอ็นเอเปDนเปDนหนึ่งในเปYาหมายหลักของการศึกษา EVCs เพื่อให&

เราสามารถสร&างแบบจำลองใบหน&าที่ประกอบขึ้นจากดีเอ็นเอได& โดยศึกษาโครงสร&างใบหน&าจากระยะหKาง

ระหวKางจุดสำคัญบนใบหน&า เชKน ความกว&างของรูจมูก ความกว&างของริมฝVปาก ระยะหKางระหวKางดวงตา

และความยาวของใบหน&า ซึ่งในระยะแรกจะมุKงเน&นไปที่ยีนที่เกี่ยวข&องกับลักษณะใบหน&าซึ่งมักพบได&จาก

การศึกษาโรคทางพันธุกรรมที่สKงผลตKอใบหน&า เชKน ปากแหวKงเพดานโหวK (Cleft lip and Cleft palate) 

และความผิดปกติของกะโหลกศีรษะและใบหน&า (Craniofacial dysplasia) ย ีนเหลKานี ้บางสKวนมี

ความสัมพันธ.กับการพัฒนาของกะโหลกศีรษะและใบหน&าและสKงผลตKอลักษณะของรูปหน&า ตัวอยKางเชKน 

ยีน PAX3 ที ่เปDน Transcription factor ที ่พบใน Neural crest ซึ ่งเกี ่ยวข&องกับโรค Waardenburg 

syndrome (โรคที่ทำให&ทำให&ผู&ป´วยมีอาการตาเปลี่ยนสีเปDนสีฟYาซีด ผิวหนังซีดและอาจสูญเสียการได&ยิน) 

และมีความสัมพันธ.กับตำแหนKงของ Nasion position หรือรอยตKอระหวKางกระดูกหน&าผาก (Frontal 

bone) และกระดูกจมูก (Nasal bone) ที่อยูKระหวKางตาทั้งสองข&าง นอกจากนั้น ยังมียีนอื่นๆที่มีบทบาท

คล&ายคลึงกัน เชKน PRDM16 และ TP63 อยKางไรก็ตาม SNPs ที่เกิดขึ้นบนยีนแตKละตัวที่เกี่ยวข&องกับรูป

หน&าจะมีผลกระทบเพียงเล็กน&อยตKอรูปหน&าโดยรวม งานวิจัยของ Claes และคณะในปV ค.ศ. 2014 ซ่ึง

อาศัยข&อมูลจากกลุKมตัวอยKางหลากหลายเชื้อชาติมาวิเคราะห.ด&วย  SNPs 24 ตำแหนKง แล&วนำข&อมูลท่ีได&มา

ใช&กำหนดลักษณะของจมูก ริมฝVปาก ความกลมของใบหน&า กราม คาง และสันคิ ้วแล&วนำมาสร&าง

แบบจำลองใบหน&าบนพื้นฐานนี้ นอกจากนี้ในปWจจุบันยังมีการวิจัยอื่นๆเพื่อพัฒนาการทำนายลักษณะ

ใบหน&าอยKางตKอเนื ่อง ทำให&พบยีนและ SNPs ที่สัมพันธ.กับความกว&างของใบหน&า ความกว&างของค้ิว 
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ระยะหKางระหวKางตา ความลาดเอียงของปลายกั้นกลางรูจมูก ความกว&างสันจมูก ความกว&างของรูจมูก และ

รูปทรงของปากด&วยเชKนกัน (Claes et al., 2014; Kayser et al., 2023; Marano & Fridman, 2019) 

 

ฐานข%อมูลดีเอ็นเอในทางนิติวิทยาศาสตร- (Forensic DNA databases) 

           ฐานข&อมูลดีเอ็นเอเพื่อการตรวจสอบทางนิติวิทยาศาสตร.มีประโยชน.อยKางมากตKอการสืบสวนคดี

อาชญากรรม โดยการเชื่อมโยงคดีอาชญากรรมตKางๆ เข&าด&วยกันจากการเปรียบเทียบ DNA profile ที่ได&

จากหลักฐานในที่เกิดเหตุกับฐานข&อมูลของผู&ต&องหาหรือผู&เคยกระทำผิดที่บันทึกไว&ในฐานข&อมูล ซึ่งจะชKวย

ระบุตัวผู&ต&องสงสัย หรือชKวยระบุบุคคลสูญหายผKานการเปรียบเทียบดีเอ็นเอของผู&สูญหายกับญาติพี่น&องที่มี

ความสัมพันธ.ใกล&ชิดทางสายเลือด โดยการตรวจวิเคราะห.ดีเอ็นเอจากศพหรือช้ินสKวนของผู&สูญหาย อยKางไร

ก็ตามการสร&างฐานข&อมูลเหลKานี้ต&องใช&เงินลงทุนจำนวนมากและใช&เวลานาน เนื่องจากต&องเก็บรวบรวม

ข&อมูลดีเอ็นเอจากที่เกิดเหตุ จากบุคคลต&องสงสัยที่อาจเปDนผู&ร&ายตKอเนื่อง จากศพหรือชิ้นสKวนของผู&สูญหาย 

รวมถึงญาติของบุคคลสูญหาย ณ ปWจจุบัน มีการจัดตั ้งฐานข&อมูลดีเอ็นเอเพื ่อการตรวจสอบทางนิติ

วิทยาศาสตร.แหKงชาติ (National Forensic DNA Database) แล&วในหลายๆประเทศทั ่วโลก โดยสห

ราชอาณาจักรเป̈ดตัวเปDนชาติแหKงแรกในปVค.ศ. 1995 National Forensic DNA Database ยังคงถูกจัดต้ัง

เพิ่มในหลายประเทศ เชKนบราซิล อินเดีย ปากีสถาน โปรตุเกส และเซอร.เบีย และอีก 13 ประเทศในแถบ

ละตินอเมริกา (Butler, 2023) สKวนในประเทศไทยยังไมKมีฐานข&อมูลดีเอ็นเอแหKงชาติ มีเพียงฐานข&อมูลท่ี

รวบรวมโดยสถาบันนิติวิทยาศาสตร. (CIFS) ซึ่งใช&ประโยชน.ในการคลี่คลายคดีอาชญากรรม การพิสูจน.

บุคคลสูญหาย และการรับรองความเปDนบิดามารดา สKวนฐานข&อมูลในระดับนานาชาติตัวอยKางเชKน 

ฐานข&อมูลดีเอ็นเอของตำรวจสากล (INTERPOL DNA database) เปDนฐานข&อมูลดีเอ็นเอระดับนานาชาติท่ี

ใหญKที่สุดในโลกซึ่ง ณ ปWจจุบันมี DNA profile มากกวKา 280,000 โปรไฟล.จากประชากรใน 87 ประเทศ

สมาชิกใช&เพื่อชKวยในการสืบสวนคดีอาชญากรรมโดยการเปรียบเทียบดีเอ็นเอจากที่เกิดเหตุกับโปรไฟล.ใน

ฐานข&อมูล ทั้งนี้ประเทศสมาชิกของตำรวจสากลสามารถสKงโปรไฟล.ดีเอ็นเอไปยังฐานข&อมูลได& นอกจากนี้ยัง

สามารถใช&เพ่ือระบุบุคคลท่ีเสียชีวิต สงสัยวKากระทำความผิดหรือหายตัวไปอีกด&วย (Butler, 2023) 

            

บทวิเคราะห-  

จากรายละเอียดทั้งหมดที่นำเสนอในบทความปริทัศน.นี้ ชี้ให&เห็นวKาการใช&เทคนิค FDP โดยการนำ

เครื่องหมายทางพันธุกรรมในดีเอ็นเอที่สามารถใช&ทำนายลักษณะทางกายภาพที่ปรากฏชัดจากภายนอก 

(EVCs) ของมนุษย.สำหรับการใช&งานในทางนิติวิทยาศาสตร.นั้น ตัวแบบการทำนายที่พัฒนาขึ้นในปWจจุบัน 

สามารถทำนายลักษณะภายนอกหลายประเภทได&อยKางแมKนยำและการสร&างภาพจำลองใบหน&าจากดีเอ็นเอ

ท่ีสมบูรณ.เพ่ือใช&ประโยชน.สำหรับงานนิติวิทยาศาสตร.และในกระบวนการยุติธรรมน้ันใกล&เคียงกับความเปDน

จริงมากยิ่งขึ้น อยKางไรก็ตามยังคงต&องมีการศึกษาและวิจัยเพิ่มเติมเพื่อทดสอบและยืนยันข&อมูลที่ได&จาก

ประชากรโลกจากทุกทวีปเพ่ือให&มีความหลากหลายมากย่ิงข้ึน และตรวจสอบความสัมพันธ.ของลักษณะทาง
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กายภาพที่พบกับเชื้อชาติหรือถิ่นกำเนิดของประชากรนั้นๆ เพื่อให&ได&มาซึ่งผลการทำนายที่มีความแมKนยำ

ทางสถิติท่ีสูงสามารถนำไปใช&ในทางปฏิบัติกับงานนิติวิทยาศาสตร.ได&ครอบคลุมท่ัวโลก  

 
ภาพที่ 6 ผลการทำนาย EVCs และแบบจำลองใบหนgาจาก Snapshot DNA Phenotyping โดย Parabon 

NanoLab เทียบกับภาพถoายของผูgเสียชีวิตในคดีฆาตรกรรม Shaquana Marie Caldwell (Parabon NanoLab) 

 

บทวิจารณ- 

ในปWจจุบัน FDP มีบริการการวิเคราะห.โดยบริษัทเอกชน เชKน พาราบอน นาโนแล็บส. (Parabon 

NanoLab) ซึ่งได&รับทุนสนับสนุนจากกระทรวงกลาโหมสหรัฐอเมริกาเพื่อพัฒนา Snapshot Forensic 

DNA Phenotyping System ซึ่งเปDนระบบที่สามารถทำนายเชื้อสายทางพันธุกรรม สีตา สีผม สีผิว กระ 

freckles (จุดกระ) และสร&างแบบจำลองรูปหน&าของบุคคลได&อยKางแมKนยำแม&แตKคนที่มีเชื ้อชาติผสม 

Snapshot Forensic DNA Phenotyping System ถูกนำมาใช&โดยหนKวยงานด&านกฎหมายหลายร&อยแหKง

ทั่วโลก เพื่อชKวยในการสร&างเบาะแส จำกัดกลุKมผู&ต&องสงสัยและคลี่คลายคดีตKางๆทั้งในคดีที่กำลังดำเนินอยูK

และคดีท่ีเกิดข้ึนมานานหลายสิบปVท่ียังจับผู&กระทำผิดไมKได& ตัวอยKางของคดีอาชญากรรมท่ี Snapshot DNA 

Phenotyping มีสKวนชKวยในการคลี่คลายคดีคือ คดีฆาตรกรรม Shaquana Marie Caldwell ในวันพุธท่ี 

14 มิถุนายน ค.ศ. 2017  เจ&าหน&าที่ตำรวจ Anne Arundel County, Maryland สหรัฐอเมริกาได&รับแจ&ง

เหตุพบศพมนุษย.ที่เนKาเป¡¢อยอยKางรุนแรง ถูกคลุมด&วยผ&าใบ ทีมแพทย.สันนิษฐานวKาผู&เสียชีวิตเปDนหญิงอายุ

ประมาณ 20 ปVและคาดวKาถูกฆาตกรรมหลังจากการสืบสวนเบื้องต&นไมKสามารถระบุตัวตนของผู&เสียชีวิตได& 

ตำรวจจึงได&ติดตKอบริษัท Parabon NanoLabs เพื่อขอใช&บริการ Snapshot DNA Phenotyping ในการ

สร&างภาพลักษณ.ของผู&เสียชีวิตเพื่อการระบุตัวตน หลังจาก Parabon NanoLabs ได&จำลองใบหน&า (ภาพท่ี 

6) และข&อมูล EVCs ได&สKงให&เจ&าหน&าที่ดำเนินการตKอจนระบุตัวตนของผู&เสียชีวิตได&ในวันที่ 13 พฤศจิกายน 

ค.ศ. 2017 และนำไปสูKการจับกุมฆาตกรซ่ึงคือแฟนหนุKมของเธอ (Parabon NanoLab) 

 

 



 

242  

ปHท่ี 10 ฉบับท่ี 2: กรกฎาคม - ธันวาคม 2567 

Volume 10 Number 2: July - December 2024 

บทสรุป 

เทคโนโลยี FDP นั้นมีประโยชน.อยKางมากกับนิติวิทยาศาสตร.และกระบวนการยุติธรรม รวมถึงมี

สKวนชKวยในการสืบสวนสอบสวนในคดีอาชญากรรมโดยเจ&าหน&าที่ผู&รักษากฎหมาย แตKเทคโนโลยีนี้ยังคงต&อง

มีการพัฒนาเพื่อให&มีความถูกต&อง แมKนยำและนKาเชื่อถือ นำไปใช&ได&ในวงกว&างและจำเปDนจะต&องมีการออก

กฎระเบียบและกฎหมายที่รอบคอบ รัดกุม เพื่อจำกัดการใช&เทคโนโลยีนี้ในบางกรณี โดยที่ผลการทดสอบ 

FDP หรือฟVโนไทป«ที่แสดงผลออกมาผKานตัวแบบการทำนายและแบบจำลองใบหน&าล&วนแตKเปDน “เปDนความ

นKาจะเปDน” (Probabilistic) ไมKใชK “ผลที่แนKนอน” (Deterministic) การใช&เพื่อการสืบสวนสามารถทำได& 

แตKการนำไปใช&เปDนหลักฐานในชั ้นศาลอาจทำได&ยาก หรือในกรณีที ่ผู &กระทำผิดมีการเปลี ่ยนแปลง

สภาพแวดล&อมหรือเปลี่ยนแปลง EVCs อยKางจงใจ เชKน ย&อมเปลี่ยนสีผม การใสKคอนแทคเลนส.เพื่อเปลี่ยนสี

ตา หรือการทำศัลยกรรมพลาสติกเปDนต&น ทำให&ผลการทำนายจะไมKตรงกับลักษณะที่ปรากฏชัดในปWจจุบัน

ของผู&กระทำความผิด นอกจากนี้ควรมีการจำกัดและอนุญาตให&ใช& FDP ในการตรวจสอบ EVCs เปDนการ

เฉพาะกับตัวอยKางจากสถานที่เกิดเหตุเทKานั้น ซึ่งปWจจุบันเปDนโลกแหKงเสรีภาพยุคดิจิทัล หลายๆประเทศ

กฎหมายได&บัญญัติห&ามใช&ความก&าวหน&าทางวิทยาศาสตร. เชKน การติดตามตัวด&วย GPS เครื่องมือเพ่ิม

ประสาทสัมผัสและอุปกรณ.ดักฟWงเสียง ถึงแม&วKาวิทยาศาสตร.จะสามารถสร&างและพัฒนาอุปกรณ.เหลKานั้นได&

อยKางมีประสิทธิภาพแล&วก็ตาม ในกรณีของ FDP ก็เชKนเดียวกัน การนำข&อมูลดีเอ็นเอจากฐานข&อมูลตKางๆ

มาใช&ประโยชน.ถ&าไมKมีหนังสือยินยอมจากตัวบุคคลนั้นในบางประเทศยังถือเปDนการละเมิดสิทธิสKวนบุคคล

และความเปDนสKวนตัว 

 

ข%อเสนอแนะ 

ในประเทศไทยควรมีการจัดตั้งฐานข&อมูลทางนิติวิทยาศาสตร.แหKงชาติ (National Forensic DNA 

Database) เพื่อเก็บข&อมูลอาชญากรจากคดีตKางๆ รวมถึงข&อมูลดีเอ็นเอจากหลักฐานทางชีวภาพที่เก็บได&

จากที่เกิดเหตุและศพที่ระบุตัวบุคคลไมKได& ซึ่งฐานข&อมูลแหKงชาตินี้สามารถเชื่อมโยงข&อมูลกับฐานข&อมูลใน

ระดับนานาชาติได&ในอนาคตซึ่งจะเปDนประโยชน.กับกระบวนการยุติธรรมเปDนอยKางมาก นอกจากนี้การนำ

เทคนิค FDP มาใช&เพื่อชKวยในการสืบสวนสอบสวนคดีภายในประเทศจะเปDนการชKวยสนับสนุนการทำงาน

ของเจ&าหน&าที่ผู&รักษากฎหมายโดยเฉพาะอยKางยิ่งในคดีที่ขาดพยานรู&เห็น ไมKสามารถระบุตัวตนของผู&กระทำ

ผิดหรือเหยื่อของคดีได& เพื่อชKวยจำกัดวงของการสืบสวนให&แคบลง รวมไปถึงการออกกฎระเบียบหรือ

แม&กระท่ังกฎหมายท่ีจะควบคุมการนำเทคนิค FDP มาใช& 
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