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 ABSTRACT 

Hypervariable region I (HVRI) in human mitochondrial DNA (mtDNA) contains 

very high polymorphism and also shows highly variable base substitutions.  Since 

Anderson and coworkers have completed mtDNA sequences, the mtDNA was used as 

forensic markers for personal identification and maternal relationship in forensic science 

due to its high copy number per cell, maternal inheritance and high levels of sequence 

polymorphisms. mtDNA sequence can reveal individualization of population, therefore it 

is necessary to have an appropriate database in order to use mtDNA typing in forensic 

science. This study aims to analyze HVR I sequences of Thai individuals to expand HVR 

I database for Thai populations. One hundred DNA blood samples of Thai individuals 

were extracted by using NucleoSpin® Blood kit and the HVR I at position between 

16,034 and 16,365 was amplified using polymerase chain reaction (PCR) technique.  

PCR products were detected by agarose gel electrophoresis and HVR I were sequenced 

using Bigdye® terminator. Then, 100 mtDNA sequences were analyzed and compared 
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with Anderson sequence. The results showed 85 variable sites and 423 base substitutions 

which consisted of 390 nucleotide transitions and 33 nucleotide transversions. Nucleotide 

substitutions were found 48% at 16,223, 31% at 16,304, 30% at 16,332 and 26% at 

16,129, respectively.  Transition from thymine to cytosine (TC, 43.7%) was the most 

frequent substitution following by CT (31.7%), GA (10.2%), AG (6.6%), AC 

(5.2%), CA (2.4%) and TA (0.2%), respectively.  The percentages of nucleotide 

transitions and transversions (% variations) were 92.20% and 7.80%, respectively. The 

nucleotide insertions were found at 2 sites with T at position 16,187 and C at position 

16,193.  Interestingly, base deletion was not observed.  Eighty two haplotypes were 

investigated of which 72 haplotypes were unique.  Haplotypes 16,108T-16,129A-

16,162G-16,172C-16,304C and haplotypes 16,260T-16,298C-16,355T-16,362C were the 

most frequently observed in 4 Thai individuals. According to HVR I sequence analysis at 

position from 16,180 to 16,193, thirteen patterns of polycytosine or C-stretch were 

observed whereas 68 Thai individuals were similar to Anderson sequence. The genetic 

diversity, random match probability and discrimination power were estimated to be 

0.9943, 0.0156 and 0.9844, respectively. 
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บทคัดยอ 

บริเวณที่มีความหลากหลายของลําดับนิวคลีโอไทดสูงที่ 1 (Hypervariable region I, HVR I)  

บนไมโทคอนเดรียดีเอ็นเอของมนุษยเปนบริเวณท่ีมีสามารถบอกความแตกตางระหวางบุคคลและมี

ความหลากหลายของลําดับนิวคลีโอไทดสูง  เน่ืองดวยขอดีของไมโทคอนเดรียดีเอ็นเอไดแก มีสําเนา      

ดีเอ็นเอในเซลลมาก การถายทอดพันธุกรรมเฉพาะทางสายมารดาและความหลากหลายของลําดับไมโท

คอนเดรียดีเอ็นเอระหวางบุคคล  จึงนํามาใชประโยชนในการพิสูจนเอกลักษณบุคคลและการตรวจสอบ

ความสัมพันธทางสายมารดาในงานดานนิติวิทยาศาสตร นอกจากน้ีลําดับนิวคลีโอไทดไมโทคอนเดรีย

ยังสามารถแสดงความเปนเอกลักษณของประชากรแตละกลุมได ดังนั้นจึงควรมีการศึกษาและจัดเก็บ

ลําดับนิวคลีโอไทดไมโทคอนเดรียเพื่อเปนขอมูลพื้นฐานของประชากรและนํามาประยุกตใชในงานนิติ

วิทยาศาสตร การศึกษาครั้งนี้มีวัตถุประสงคเพื่อวิเคราะหและขยายขอมูลพ้ืนฐานของบริเวณท่ีมีความ
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หลากหลายสูงของลําดับนิวคลีโอไทดสูงบริเวณท่ี 1 ในประชากรเช้ือชาติไทย จํานวน 100 คน  โดยทํา

การสกัดจีโนมิกดีเอ็นเอจากเลือดของอาสาสมัครเช้ือชาติไทยมาสกัดดวยชุดสกัดสําเร็จรูป NucleoSpin® 

Blood จากน้ันนําไปเพิ่มชิ้นสวนดีเอ็นเอบริเวณท่ีมีความหลากหลายสูงบริเวณที่ 1 เริ่มจากตําแหนง  

16,034-16,365 ดวยเทคนิค PCR และนําไปหาลําดับนิวคลีโอไทดของไมโทคอนเดรียดวยเทคนิค 

BigDye® terminator จากการศึกษาเปรียบเทียบลําดับนิวคลีโทดไมโทคอนเดรียของคนไทยจํานวน 100 

คน กับลําดับนิวคลีโอไทดโมโทคอนเดรียของ Anderson พบวามีการเปล่ียนแปลงของลําดับนิวคลีโอ

ไทดถึง 85 ตําแหนง และมีการแทนที่ของนิวคลีโอไทด 423 นิวคลีโอไทด ซ่ึงเปนการแทนที่แบบทราน-

ซิชัน 390 นิวคลีโอไทดและการแทนที่แบบทรานสเวิรสชัน 33 นิวคลีโอไทด ตําแหนงที่พบความ

หลากหลายของลําดับนิวคลีโอไทดมากที่สุดคือตําแหนง 16,223 (48%), 16,304 (31%), 16,332 (30%) 

และ16,129 (26%) ตามลําดับ ชนิดของนิวคลีโอไทดท่ีมีการเปลี่ยนแปลงมากที่สุดคือ การเปลี่ยนจาก    

นิวคลีโอไทดไทมีน (T) เปนไซโตซีน (C) (43.7%), นิวคลีโอไทด C เปน T (31.7%), นิวคลีโอไทด G 

เปน A (10.2%), นิวคลีโอไทด A เปน G (6.6%), นิวคลีโอไทด A เปน C (5.2%), นิวคลีโอไทด C เปน 

A (2.4% ) และนิวคลีโอไทด T เปน A (0.2 %) ตามลําดับ  รอยละการเปล่ียนแปลงของนิวคลีโอไทด 

แบบทรานซิชันและทรานเวิอรสชันเทากับ 92.20 และ 7.80  ตามลําดับ นอกจากน้ียังพบการเพ่ิมข้ึนของ

นิวคลีโอไทด T และ C ที่ตําแหนง 16,187 และ16,193 ตามลําดับ แตไมพบการขาดหายไปของ             

นิวคลีโอไทด   ในการศึกษาครั้งน้ีพบแฮปโพลไทปทั้งหมด 82 แฮปโพลไทป  ซ่ึงมีความเปนเอกลักษณ

ในแตละบุคคล 72 แฮปโพลไทป  แฮปโพลไทดที่พบมากที่สุดคือ 16,108T-16,129A-16,162G-

16,172C-16,304C  และ แฮปโพลไทป 16,260T-16,298C-16,355T-16,362C พบแฮปโพลไทปละ 4 คน 

นอกจากน้ียังศึกษาบริเวณการซํ้ากันของนิวคลีโอไทด C (C-stretch) ที่ตําแหนง 16,180 ถึง 16,193 พบ 
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13 รูปแบบ ซ่ึงคนไทย 68 คนมีรูปแบบเหมือนลําดับนิวคลีโอไทดไมโทคอนเดรียของ Anderson  

คาทางสถิติทางนิติวิทยาศาสตรที่คํานวณคือ genetic diversity, random match probability และ 

discrimination power ไดเทากับ 0.9943, 0.0156และ 0.9844 ตามลําดับ 
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