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 ค่าความถ่ี haplotype ที่ค านวณได้ จากการค้นหารูปแบบดีเอ็นเอ เปรียบเทียบกับรูปแบบดีเอ็นเอใน

ฐานข้อมูล โดยใช้สูตร ความถี่ = จ านวนข้อมูลของรูปแบบดีเอ็นเอที่ค้นหาพบในฐานข้อมูล /จ านวนข้อมูล

ทั้งหมดท่ีมีอยู่ในฐานข้อมูล เป็นความถี่ haplotype ที่แท้จริง  ถือว่าเป็นที่ยอมรับให้สามารถน ามาใช้ในการ

ค านวณค่า likelihood ratio (LR) เพ่ือใช้ประเมินค่าน้ าหนักของวัตถุพยานว่ามีความน่าเชื่อถือมากน้อย

เพียงใด ในทางปฏิบัติแล้ว การจัดท าฐานข้อมูล โดยเฉพาะหากจ านวนข้อมูลในฐานไม่ได้มีปริมาณมาก อาจมี

ข้อผิดพลาดจากการสุ่มตัวอย่างได้ ท าให้การใช้ความถ่ี haplotype ที่แท้จริงโดยตรงน าไปใช้ค านวณค่า LR 

อาจเสี่ยงที่จะผิดพลาดได้ จึงมีผู้เสนอให้ใช้วิธีการปรับปรุงค่า เพ่ือให้ได้ค่าความถ่ี haplotype ที่อนุรักษ์ และ

ลดความผิดพลาดจากการใช้ฐานข้อมูลได้ วิธีการปรับปรุงค่านี้ มีหลายวิธี หนึ่งในวิธีการเหล่านี้ คือการใช้ค่าบน

ของช่วงค่าความเชื่อมั่นที่ร้อยละ 95 แบบวิธี exact binomial ซึ่งเป็นวิธีค านวณของ Clopper and 

Pearson, 1934 

                                 
   การค านวณด้วยวิธีนี้ มีความซับซ้อน จึงมักค านวณด้วยเครื่องคอมพิวเตอร์ หนึ่งในหน้าเว็บไซต์ที่เปิด

ให้บริการค านวณค่านี้ ได้แก่ http://epitools.ausvet.com.au/content.php?page=CIProportion  
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การใช้งานในหน้าเว็บไซต์ ค่อนข้างง่าย ไม่ซับซ้อน เพียงใส่ข้อมูลที่จ าเป็น เข้าไปดังนี้                                                                                        

 
 1. Sample size : ให้พิมพ์จ านวนข้อมูลรวมของฐานข้อมูล เช่น ค้นจากฐานข้อมูลประชากร South 

East Asia ที่มีข้อมูลรวม 1,144 ข้อมูล 

 2. Number positive : ให้พิมพ์จ านวน haplotype ที่พบในฐานข้อมูลว่า มีความแตกต่างจาก

รูปแบบดีเอ็นเอที่ค้นหาจ านวน 0 ต าแหน่ง (หมายความว่า รูปแบบดีเอ็นเอในฐานข้อมูลเหมือนกับรูปแบบดี

เอ็นเอที่ค้นหาทุกต าแหน่ง หรือมีรูปแบบดีเอ็นเอไม่แตกต่างกัน) เช่น ในที่นี้ ไม่พบว่ามีรูปแบบดีเอ็นเอใน

ฐานข้อมูลที่เหมือนกับรูปแบบดีเอ็นเอที่ค้นหา ให้พิมพ์ 0 เข้าไปในช่องนี้ 

 3. Confidence level : โปรแกรมนี้จะค านวณค่าความเชื่อมั่นแบบสองทาง ในขณะที่ค่าความเชื่อมั่น

ในการค านวณตามท่ีแนะน าโดย SWGDAM, 2013 เป็นแบบทางเดียว (p = 5%) ดังนั้นเมื่อค านวณด้วย

โปรแกรมในหน้าเว็บไซต์นี้ จึงต้องปรับค่าความเชื่อมั่นลงเหลือ 0.90 (p = 10%) เพ่ือให้ค่าช่วงบนของความ

เชื่อมั่นแบบทางเดียวมีค่า p = 5% ตามต้องการ  

 4. Decimal places in answer : จ านวนทศนิยม ที่ต้องการ ให้ระบุว่า ต้องการทศนิยม 6 ต าแหน่ง 

 หลังจากนั้นจึงกดปุ่ม  คอยสักครู่ โปรแกรมจะแสดงการผลค านวณค่าความเชื่อมั่นแบบต่างๆ 

ดังนี้ 
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 ให้เลือกค่าผลการค านวณช่วงบนค่าความเชื่อมั่น ด้วยวิธี Exact Binomial (Clopper-Pearson) ซ่ึง

ในที่นี้มีค่าเท่ากับ 0.002615  โดยให้น าค่านี้ไปใส่ในโปรแกรม PSU CalPat รุ่น 1.4 เพ่ือใช้ในการค านวณค่า

ทางสถิติอ่ืนๆ เช่น likelihood ratio และ posterior probability ต่อไป 
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