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บทคดัย่อ 

ดีเอ็นเอเมทิเลชัน(DNA methylation) เป็นกลไกทางชีวเคมีของภาวะเหนือพนัธุกรรมซ่ึงเก่ียวขอ้งกับ

พัฒนาการของอวยัวะและการเปล่ียนแปลงของเซลล์เพื่อไปทําหน้าท่ีต่างๆ มักเกิดข้ึนในตาํแหน่งท่ีเป็น CpG 

dinucleotide พบกระจายอยูท่ ัว่ทั้งจีโนมโดยรูปแบบ CpG methylation จะมีความจาํเพาะต่อเน้ือเยือ่ในแต่ละอวยัวะ ใน

งานวจิยัคร้ังน้ีตอ้งการศึกษาหาตาํแหน่ง CpG methylation ท่ีจาํเพาะต่ออวยัวะท่ีสาํคญัต่อการมีชีวิต เพ่ือใชใ้นการพิสูจน์

ชนิดของชีววตัถุท่ีเก็บไดจ้ากสถานท่ีเกิดเหตุ โดยใชข้อ้มูลจากฐานขอ้มูลทางชีวสารสนเทศ  เป็นแหล่งอา้งอิงในการ

คดัเลือกตาํแหน่ง CpG methylation ท่ีจาํเพาะของเน้ือเยือ่ในอวยัวะต่างๆ โดยรวบรวมขอ้มูลจาก 39 งานทดลองท่ีใชก้าร

ตรวจวดัโดย methylation microarray มีตาํแหน่งของ CpG จาํนวน 27,578 ตาํแหน่งจากการคดัเลือก พบตาํแหน่ง 

cg03096975 ของยีน EML2 จากเน้ือเยื่อสมองมีรูปแบบ CpG methylation ท่ีจาํเพาะ จากนั้นทาํการเปรียบเทียบ

ความจาํเพาะของรูปแบบ CpG methylation ในสมองกบัเน้ือเยื่อจากอวยัวะอ่ืนๆ 13 อวยัวะ ดว้ยเทคนิค COBRA เพ่ือ

ตรวจยืนยนัความถูกตอ้งของขอ้มูล จากผลการทดลองพบว่ามีเพียงเน้ือเยื่อจากสมองเท่านั้นท่ีแสดงความจาํเพาะกบั

ตาํแหน่ง cg03096975ของยนี EML2   

ABSTRACT 

DNA methylation is a major epigenetic modification which commonly occurs at the CpG nucleotide repeats 

along the whole genome and is responsible for organ development and cellular differentiation. Generally, each CpG 

site possesses a different methylation status in different tissues. The purpose of this study is to use the CpG 

methylation profile strategy for vital tissue identification at the crime scene. In this current study, we focused on 

identifying brain tissue within the sample that indicated the death of the owner. By scanning 39 experiment 

methylation array databases (27,578 CpG positions). We found that the cg03096975 position of EML2 was strikingly 

methylated in the brain tissue. After that, we validated this data by COBRA technique in the tissues from individual 

autopsy cases compared between brain tissue and other 13 organs. We observed that this CpG site was methylated in 

the brain tissue while non-methylated in the other 13 tissues. The results clearly demonstrated that, this marker can 

distinguish brain tissue from other organs. 

คาํสําคญั: ดีเอน็เอเมทิเลชนั ตาํแหน่งจาํเพาะ ซีพีจี เมทิเลชนั เทคนิค COBRA 
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บทนํา 

ในปัจจุบันการตรวจสอบวตัถุพยานประเภทชีว

วตัถุ ซ่ึงไดแ้ก่ ช้ินส่วนอวยัวะ เน้ือเยื่อ หรือสารนํ้ าจาก

ร่ า ง ก า ย  จ า ก ส ถ า น ท่ี เ กิ ด เ ห ตุ ห ลัก ฐ า น ท า ง นิ ติ

วิทยาศาสตร์ท่ีถูกนํามาใช้เพ่ือตรวจสอบวตัถุพยาน

เหล่านั้น คือ หลกัฐานทางดา้นดีเอ็นเอ เพราะผลท่ีได้

จากการตรวจสอบดีเอ็นเอมีความน่าเ ช่ือถือ และ

สามารถใชต้รวจสอบไดแ้มใ้นวตัถุพยานท่ีเส่ือมสภาพ 

โดยการตรวจดีเอ็นเอในทางนิติวิทยาศาสตร์ ได้ให้

ความสําคญักบัส่วนท่ีเป็น Short Tandem Repeats 

(STR) หรือ Microsatellite ซ่ึงเป็นตาํแหน่งท่ีมีลกัษณะ 

ดีเอ็นเอเป็นชุดเบสซํ้ าๆกนัและจะไม่เหมือนกนัในแต่

ละบุคคล ยกเวน้แฝดร่วมไข่ (ศราลักษณ์ และคณะ, 

2555)  โดยผลการตรวจจะบอกได้ว่าบุคคลใดมีส่วน

เก่ียวขอ้งกบัวตัถุพยาน หรือช้ินส่วนอวยัวะนั้นเป็นของ

ใคร  

นอกจากนั้นยงัมีการตรวจสอบเพ่ือระบุชนิด

ของชีววตัถุ โดยเป็นกระบวนการท่ีเกิดข้ึนก่อนการ

ตรวจเพ่ือระบุตวับุคคล เพราะเป็นขั้นตอนท่ีให้ขอ้มูล

พ้ืนฐาน และสามารถกาํหนดทิศทางในการดาํเนินงาน

ต่อ ด้วยการใช้เทคนิคทางห้องปฏิบัตการ เช่น ตรวจ

ระบุชนิดเน้ือเยื่อด้วยการดูชนิดของเซลล์จากกล้อง

จุลทรรศ์ หรือตรวจสอบโปรตีนโดยใชส้ารเคมี เพราะ

การระบุชนิดของชีววตัถุจะมีส่วนช่วยในการเช่ือมโยง

พฤติการณ์ทางคดี (Frumkin et al., 2010) ยกตวัอยา่ง

เช่น หากเจอคราบอสุจิในเกิดเหตุก็สามารถอนุมานใน

เบ้ืองตน้ว่าคดีนั้นน่าจะเก่ียวขอ้งกับความผิดทางเพศ 

หรือหากเจอช้ินส่วนอวยัวะในท่ีเกิดเหตุ แต่ไม่เจอศพ 

หากตรวจไดว้่าอวยัวะนั้นเป็นอวยัวะท่ีสําคญัต่อการมี

ชีวิต เช่น สมอง หัวใจ ไต ตับ ก็สามารถอนุมานใน

เบ้ืองตน้ได้เช่นกนัว่าเจ้าของอวยัวะนั้นน่าจะเสียชีวิต

แล้วซ่ึงมีผลต่อแนวทางการดาํเนินคดีต่อไป แต่วตัถุ

พยานท่ีเส่ือมสภาพทั้งจากการเก็บท่ีไม่ไดคุ้ณภาพหรือ

อายุของชีววตัถุจะเป็นอุปสรรคต่อเทคนิคต่างๆท่ีกล่าว

มา ทั้ งขาดความแม่นยาํในการตรวจแยกชนิดของชีว

วตัถุหรือไม่สามารถตรวจหาชนิดของชีววตัถุได้ แต่

หากสามารถใชดี้เอน็เอเพ่ือระบุชนิดของชีววตัถุได ้กจ็ะ

เป็นการแกปั้ญหาสาํหรับวตัถุพยานท่ีเส่ือมสภาพ         

ดีเอ็นเอเมทิเลชัน เป็นกลไกหน่ึงของภาวะ

เหนือพนัธุกรรมเก่ียวขอ้งกบัการแสดงออกของยีน ดว้ย

กระบวนการทางชีวเคมีท่ีมีความสาํคญัต่อการพฒันาใน

ส่ิงมีชีวิตชั้นสูง (Bibikova et al., 2009) โดยการเติมหมู่

เมทิลท่ีเบส cytosine ท่ีอยูติ่ดกบัเบส guanine ซ่ึงใน

กระบวนการเติมหมู่เมทิลให้กบัเบสไซโตซีนนั้น จะมี 

S-adenosyl-L-methionine (SAM) เป็นโมเลกุลท่ีใหห้มู่

เมทิล และเอนไซม ์DNA  methyltransferase  (DNMTs) 

(Cottrell et al., 2010) เป็นเอนไซมท่ี์คอยเติมหมู่เมทิล

ให้กบัดีเอ็นเอ เรียกตาํแหน่ง CpG dinucleotide น้ีว่า 

CpG methylation (Bird, 2002) ไดมี้การศึกษารูปแบบ 

CpG methylation ในเลือด นํ้ าลาย และนํ้ าอสุจิโดยใน

การศึกษาได้ใช้เอนไซม์ตดัจาํเพาะตดัไปยงัตาํแหน่ง 

CpG methylation ในตวัอยา่งแต่ละชนิด พบวา่รูปแบบ

ท่ีไดมี้ความแตกต่างกนัในแต่ละตวัอยา่งจึงเป็นท่ีมาของ

ข้อสรุปว่า เซลล์ท่ีมาจากอวัยวะท่ีแตกต่างกันจะมี

รูปแบบ CpG methylation ท่ีแตกต่างกนั ดงันั้น จึง

สามารถใชรู้ปแบบ CpG methylation เพ่ือระบุชนิดของ

เซลลห์รือเน้ือเยือ่ได ้(Zilberman et al., 2007) 

การคดัเลือกตาํหน่ง CpG methylation ท่ี

จาํเพาะทาํโดยรวบรวมขอ้มูลจากฐานขอ้มูล NCBI แลว้

จดัการขอ้มูลดิบท่ีไดด้ว้ยโปรแกรม CU-DREAM ซ่ึง

เป็นโปรแกรมทางชีวสารสนเทศท่ีสามารถคาํนวณและ

ประเมินความสัมพนัธ์ของแต่ละยีนระหว่าง ขอ้มูลการ

ทดลองสองการทดลอง (Aporntewan and Mutirangura, 

2011)  เพ่ือสร้างเป็นฐานขอ้มูล โดยฐานขอ้มูลท่ีไดจ้ะมี

ประโยชน์ในการใชห้าระดบัของค่า DNA methylation 

เพ่ือใชต้รวจแยกชนิดของเน้ือเยือ่ ชนิดต่างๆ  

โดยในงานวิจยัน้ีไดเ้ลือกตรวจสอบตาํแหน่ง 

CpG methylation ท่ีมีความจาํเพาะในสมอง เพราะ

ช้ินส่วนสมองเป็นช้ินส่วนอวัยวะท่ีสามารถพบใน

สถานท่ีเกิดเหตุได้เป็นประจําและด้วยลักษณะของ

เน้ือเยือ่ท่ีบอบบาง เส่ือมสภาพไดง่้าย การใชดี้เอน็เอเพื่อ

ตรวจสอบจึงเป็นแนวทางเพื่อใชแ้กปั้ญหาการขาดความ
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แม่นยาํในการตรวจหรือไม่สามารถตรวจหาชนิดของ

ชีววตัถุท่ีเส่ือมสภาพได ้และตาํแหน่ง cg 03096975 ซ่ึง

อยูใ่นยีน EML2 ของสมอง จากฐานขอ้มูลท่ีสร้างข้ึน 

แสดงค่าเป็น Hypermetylation ท่ีโดดเด่นเม่ือเทียบกบั

อวยัวะอ่ืนๆ  โดยยนี EML2 ตั้งอยูบ่นโครโมโซมท่ี19 มี

หนา้ท่ีเก่ียวขอ้งกบัการรับรู้ทางประสาทสัมผสัของเสียง 

(EML2 Gene protein-coding. 2013: online ; EML2 

Gene Detail. 2013: online)  

 การศึกษาน้ีได้ผ่านการพิจารณาจริยธรรมใน

มนุษยไ์ดรั้บเอกสารรับรองโครงการวิจยัโดยคณะกรรม 

การจริยธรรมและวิจัย ของโรงพยาบาลตาํรวจ เลขท่ี

หนงัสือรับรอง จว 74/2556  

 

วตัถุประสงค์การวจิัย 

1. คดัเลือกตาํแหน่ง CpG methylation ท่ีมี

ความจาํเพาะต่อสมองจากตาํแหน่ง CpG methylation

ทัว่ทั้งจีโนมจากฐานขอ้มูล DNA methylation ในเน้ือ

เน้ือเยือ่ต่างๆท่ีสร้างข้ึน 

2. หาเทคนิคเพ่ือใชใ้นการตรวจแยกเน้ือเยือ่สมอง

ดว้ยตาํแหน่ง CpG methylation ท่ีจาํเพาะต่อสมอง 

 

วธีิการวจิัย 

1. คน้หาขอ้มูลจากฐานขอ้มูล NCBI ในส่วนของ 

GEO dataset  ของเน้ือเยื่อมนุษยช์นิดต่างๆ โดยเลือก

ขอ้มูลงานทดลองท่ีใช้ชุดตรวจ Infinium Human 

Methylation 27 BeadChip Kit ของบริษทั Illumina® 

ดว้ยเหตุผลคือ ชุดตรวจน้ีสามารถตรวจสอบตาํแหน่ง

CpG methylationไดถึ้ง 27,528 ตาํแหน่ง ทัว่ทั้งจีโนม

ค ร อ บ ค ลุ ม ตํา แ ห น่ ง ข อ ง ยีน ม า ก ก ว่ า  14,000 ยี น 

(Bibikova et al.,  2009) และมีขอ้มูลงานทดลองจาํนวน

มากท่ีใชชุ้ดตรวจชนิดน้ี โดยใชค้าํสําคญัในการคน้หา

คือ GPL8490-65 เลือกขอ้มูลในช่วงวนัท่ี 18 สิงหาคม 

2552 ถึง วนัท่ี 31 ธันวาคม 2555 ไดง้านทดลองมา

ทั้งหมด 172 ชุด 

2. จากฐานขอ้มูลท่ีไดจ้ากขอ้ (1.) คดัเลือก

เฉพาะงานทดลองท่ีทาํในเน้ือเยื่อปกติของมนุษยจ์าก 

172 ชุด ไดง้านทดลองท่ีมีเง่ือนไขตามตอ้งการ 39 ชุด 

เป็นงานทดลองท่ีทาํในเน้ือเยื่อปกติของมนุษย ์18 ชนิด

ไดแ้ก่ กระดูก ไขกระดูก เลือด สมอง ปอด เตา้นม หวัใจ 

ตบั กระเพาะอาหาร ลาํไส้ ไต ตบัอ่อน ต่อมหมวกไต 

ต่อมลูกหมาก ปากมดลูก ผิวหนงั กลา้มเน้ือ เซลลเ์ยือ่บุ 

และไฟโบรบลาซท์ นอกจากน้ีข้อมูลงานทดลองอีก

ส่วนหน่ึงเป็นข้อมูลท่ีได้รับจากงานวิจัยของบริษัท 

Illumina ดงันั้น ฐานขอ้มูลท่ีไดจึ้งครอบคลุมเฉพาะการ

ใช้เพื่อ คน้หาตาํแหน่ง CpG methylation ท่ีมี

ความจาํเพาะต่อเน้ือเยื่อปกติเท่านั้นไม่สามารถนาํมาใช้

กบัเน้ือเยือ่ท่ีมีความผดิปกติได ้

3. นาํขอ้มูลงานทดลองท่ีคดัเลือกได ้ไปวิเคราะห์

ดว้ยโปรแกรม CU-DREAM เพื่อคาํนวณค่าเมทิเลชนั

เฉล่ียของแต่ละกลุ่มตวัอยา่งเน้ือเยื่อทั้ง 18 ชนิดจาก 39

งานทดลอง จากนั้ นนําข้อมูลท่ีได้ มารวบรวมและ

จดัเรียงลงในโปรแกรม Microsoft Excel เพ่ือสร้างเป็น

ฐานขอ้มูลของอวยัวะต่างๆ แลว้สร้างกราฟแสดงค่าดี

เอน็เอเมทิเลชนั ของแต่ละ CpG ดว้ยโปรแกรมอาร์ ซ่ึง

เป็นโปรแกรมท่ีจะใช้เพ่ือการสร้างกราฟทั้ ง 27,578 

ตาํแหน่ง ดว้ยการเขียนคาํสั่งเพียงคร้ังเดียว โดยกราฟท่ี

ไดจ้ะกาํหนดให้แกน X แสดง เน้ือเยื่อจากอวยัวะจาก

งานทดลองต่างๆ 18 ชนิด ซ่ึงมีการจดัขอ้มูลเน้ือเยื่อ

ชนิดเดียวกนัอยูติ่ดกนั เพ่ือความสะดวกในการพิจารณา

ค่าการเกิดเมทิเลชนัในแต่ละตาํแหน่ง CpG และแกน Y 

แสดง เปอร์เซ็นการเกิดเมทิเลชนั  

4. คดัเลือกกราฟ CpG ท่ีแสดงความจาํเพาะต่อ

เน้ือเยือ่แต่ละชนิดโดยการเปรียบเทียบเปอร์เซ็นการเกิด 

เมทิเลชนัจากทั้งหมด 27,578 กราฟ เม่ือเสร็จขั้นตอนน้ี

จะไดก้ราฟท่ีแสดงค่าเมทิเลชนัจาํเพาะต่ออวยัวะต่างๆ

ทั้งหมด 222 กราฟ หรือกคื็อมี CpG 222 ตาํแหน่งแสดง

ค ว า ม จํ า เ พ า ะ ใ น  15 อ วั ย ว ะ  แ บ่ ง เ ป็ น ก ลุ่ ม 

hypermethylation จํานวน 82 ตาํแหน่ง และกลุ่ม 

hypomethylation จาํนวน 140 ตาํแหน่ง โดยมี 43 

ตาํแหน่งเป็นตาํแหน่ง CpG ท่ีมีความจาํเพาะต่อสมอง 

จากนั้นคดัเลือกอีกคร้ังจากการพิจารณาอนัดบัของกราฟ

ท่ีแสดงความต่างของค่าเมทิเลชนั ระหว่างสมองกบั
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เน้ือเยื่ออ่ืนมากเป็นอนัดบัตน้ๆซ่ึงในงานวิจยัน้ีเลือกใช้

ต ําแหน่ง  cg03096975 ในยีน EML2 ท่ีแสดงค่าเป็น 

hypermethylation ในสมองสูงถึงเกือบ 80% เม่ือ

เปรียบเทียบกบัเน้ือเยือ่อ่ืนๆเพ่ือการระบุเน้ือเยือ่สมอง 

5. เทคนิคท่ีใชใ้นงานวิจยัน้ีคือ Combined Bisulfite 

Restriction Analysis (COBRA)เป็นวิธีการท่ี

ประกอบดว้ย 3 ขั้นตอนคือ Bisulfite treatment  PCR 

และ restriction enzyme (Xiong et al., 1997) โดยไพร์

เมอร์ท่ีใชเ้ป็นการออกแบบคร่อมตาํแหน่ง cg03096975 

ในยีน EML2 primer forward sequence คือ 

5´CGTTATTYGTYGTTATGAGTAGTTT 3´ และ 

primer reverse คือ 5´CCRATCTAAATCCCAAAAAT 

TAAATA 3´ เอนไซม์ท่ีใช้คือ BstUI เพราะมี

ความจาํเพาะกบัตาํแหน่ง CpG ท่ีตอ้งการศึกษา 

 

 
รูปที่ 1 แผนภาพแสดงขั้นตอนการทาํงานในเทคนิค 

Combined Bisulfite Restriction Analysis 

(COBRA) ในตาํแหน่งท่ีเป็นmethylated และ 

unmethylated 

ทาํการทดลองในตวัอยา่ง เน้ือเยื่อของอวยัวะต่างๆ ท่ีได้

จากการตรวจศพ 14 อวยัวะ ไดแ้ก่ สมอง ไต ตบั ปอด 

หวัใจ มา้ม ตบัอ่อน กระเพาะอาหาร ผิวหนงั ถุงนํ้าดี ล้ิน 

ลําไส้ เล็ก ต่อมทอมซิล  ไส้ ต่ิง  จํานวนทั้ งหมด 99 

ตวัอย่าง โดยเป็นตวัอย่างท่ีไดรั้บความอนุเคราะห์จาก 

กลุ่มงานนิติพยาธิ สถาบันนิติเวชวิทยา โรงพยาบาล

ตํา ร ว จ  จ า ก นั้ น ทํา ก า ร ต ร ว จ ส อ บ ค ว า ม ไ ว แ ล ะ

ความจาํเพาะของเทคนิค COBRA พร้อมทั้งวิเคราะห์

ความเหมาะสมของเทคนิคต่อไป 

ผลการวจิัย 

จากการคน้หาตาํแหน่ง CpG methylation ท่ีมี

ความจาํเพาะต่อเน้ือเยื่อสมองจากฐานขอ้มูลชีวสารสน

เทศไดเ้ลือกตาํแหน่ง  cg03096975 ในยนี EML2 เพ่ือใช้

ระบุเน้ือเยื่อสมอง เพราะเป็นตาํแหน่ง CpG ท่ีแสดงค่า

เป็น hypermethylation ในเน้ือเยือ่สมองสูงถึง 80 เปอร์

เซ็นเม่ือเทียบกบัเน้ือเยือ่จากอวยัวะอ่ืนๆ แสดงในรูปท่ี 2 

 

 

 

รูปที่ 2 กราฟค่าเมทิเลชนัในอวยัวะต่างๆของตาํแหน่ง  

cg03096975 ในยีน EML2 จากฐานขอ้มูล โดย

แกน X คือ เน้ือเยือ่จากอวยัวะต่างๆ ท่ีไดจ้ากงาน

ทดลองทั้ง 39 งานทดลอง แกน Y คือ ระดบัการ

เกิดเมทิเลชัน ตําแหน่งท่ีกราฟแสดงค่าเป็น 

hypermethylation เกือบ  80 เปอร์เซ็น คือค่าท่ี

ตรวจวดัจากเน้ือเยือ่สมอง 

 

ผลการตรวจสอบ ท่ีตําแหน่ง cg03096975 

ของยนี EML2 ในเน้ือเยือ่สมอง เปรียบเทียบกบัเน้ือเยื่อ

จากอวยัวะอ่ืนๆดว้ยวธีิการ COBRA แสดงในรูปท่ี 3 
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รูปที่ 3 PCR product ของตาํแหน่ง cg03096975 ของยนี 

EML2 จาก ตบั สมอง หวัใจ ไต ปอด กระเพาะ

อาหาร ลาํไส้ และผิวหนัง ตดัดว้ยเอนไซม ์

BstUI จากรูป M คือ DNA marker ขนาด 25 bp 

ช้ินดีเอ็นเอขนาด 126bp คือ ช้ินดีเอ็นเอท่ีเป็น 

Unmetthylated  ช้ินดีเอน็เอขนาด 73bp และ 53 

bp คือช้ิน 

ดีเอน็เอท่ีเป็น methylated  โดยมี  

Negatives control คือ นํ้ากลัน่ 

Positive control methylation คือ DNA จาก

สมองท่ีผา่นการตรวจสอบลาํดบันิวคลีโอไทด ์

(sequenc  (แลว้วา่เป็น methylation 

Positive control unmethylation คือ DNA จาก

ปอด ท่ีผา่นการตรวจสอบลาํดบันิวคลีโอไทด์

แลว้วา่เป็น unmethylation 

 

 ทาํการทดลองในตวัอยา่งทั้งหมด 99 ตวัอยา่ง 

แบ่งเป็นสมอง 19 ตวัอยา่ง และอวยัวะอ่ืนๆ 80 ตวัอยา่ง 

ดว้ยเทคนิค COBRA ท่ีตาํแหน่ง cg03096975 ยนี EML2 

จากผลการทดลองพบวา่สมองทั้ง 19 ตวัอยา่งถูกระบุได้

ดว้ยวิธีการน้ี ในขณะท่ีอวยัวะอ่ืนๆก็ถูกระบุเช่นกนัว่า

ไม่ใช่สมอง 

 จากผลการทดลองนาํมาคาํนวณหาค่าความไว 

( sensitivity)  แ ล ะ ค ว า ม จํ า เ พ า ะ ( specificity)  ก า ร

ตรวจสอบวนิิจฉยั(Diagnostic Test) ไดด้งัน้ี 

ความไว = ผลบวกจริง/ ผลบวกทั้งหมด X 100  

              = 19/19 X 100  

             = 100 % 

ความจาํเพาะ = ผลลบจริง/ผลลบทั้งหมด X 100 

                     = 80/80 X 100 

      = 100 % 

หมายเหตุ: ผลบวกจริง หมายถึง การตรวจสอบเน้ือเยื่อ

สมองแลว้สามารถบอกไดว้า่เป็นเน้ือเยือ่สมอง 

ผลลบจริง หมายถึง การตรวจสอบเน้ือเยือ่จากอวยัวะอ่ืน

แลว้สามารถบอกวา่ไม่ใช่สมอง 

ซ่ึงการทดสอบท่ีมีความไวสูง จะมีโอกาสพลาดน้อย

มากสําหรับการระบุเน้ือเยื่อสมองและจะมีประโยชน์

มากท่ีสุดเม่ือผลการทดสอบเป็นลบ คือการแยกเน้ือเยื่อ

ท่ีไม่ใช่สมองออกไป และคาํนวณค่าความจาํเพาะได ้

100  เปอร์เซ็น ซ่ึงหมายถึง ในการระบุเน้ือเยื่อมสมอง

ดว้ยเทคนิค  COBRA ท่ีตาํแหน่ง cg 03096975  จะมี

โอกาสพลาดน้อยมากในการระบุเน้ือเยื่อชนิดอ่ืนเป็น

เน้ือเยือ่สมอง แสดงใหเ้ห็นวา่ ณ ตาํแหน่ง  cg 03096975 

ของยีน  EML 2  สามารถใช้เพ่ือระบุเน้ือเยื่อสมองได้

อย่างมีประสิทธิภาพ ซ่ึงความจาํเพาะน้ีสามารถนาํมา

ประยุกต์ในงานทางดา้นนิติวิทยาศาสตร์ แทนเทคนิค

ก า ร ต ร ว จ แ บ บ เ ดิ ม ท่ี จ ะ มี ข้อ จํา กัด ใ น ท่ี ตัว อ ย่ า ง

เส่ือมสภาพ 

 

อภิปรายและสรุปผลการวจิัย 

 จากผลการวิจยัท่ีไดจ้ากการตรวจสอบ DNA 

methylation ในตาํแหน่ง cg03096975 ของยนี EML2ให้

ขอ้สรุปแลว้วา่ มีความจาํเพาะต่อเน้ือเยือ่สมอง  และจาก

ผลการวิจยัน้ีจึงสอดคลอ้งกบัขอ้มูลท่ีไดจ้ากฐานขอ้มูล 

DNA methylation ท่ีสร้างข้ึน นั่นยอมแสดงว่าท่ี

ตาํแหน่ง cg03096975 ของยีน EML2 สามารถใชร้ะบุ

เน้ือเยื่อสมองไดจ้ริง ซ่ึงก่อนหน้าน้ีในหัวขอ้วิจัยท่ีทาํ

การทดลองเพ่ือหาตาํแหน่ง CpG methylation เพ่ือใช้

เป็นเคร่ืองหมายดีเอ็นเอ ในการตรวจสอบสารนํ้ าจาก

ร่างกาย ไดแ้ก่ เลือด นํ้ าลาย นํ้ าอสุจิ นํ้ าจากช่องคลอด

ดว้ยวิธีการ Bisulfite treatment,  PCR,  clones, sequencing 

และ MSRE-PCR (Frumkin et al, 2010)   รวมถึงอีกหน่ึง

งานวิจยัท่ีทาํในสารคดัหลัง่เช่นกนันอกจากนั้นยงัมีการ

รวมผลการตรวจระหว่าง DNA methylation ท่ีจะ

สามารถบอกได้ว่าตัวอย่างท่ีทาํการตรวจคือตัวอย่าง

ชนิดใด กบัผลการตรวจ STR เพ่ือบอกวา่เป็นตวัอยา่ง

ของใคร ดว้ยขา้ดว้ยกนั ดว้ยวิธีการ Bisulfite treatment 
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แลว้ทาํ  pyrosequencing และ วิธีการท่ีใช ้ restriction 

enzyme ร่วมกบั capillary electrophoresis (An et al., 

2013) ผลท่ีไดจ้ากงานวิจยัทั้งสองหวัขอ้แสดงใหเ้ห็นวา่ 

DNA methylation มีความจาํเพาะต่อเน้ือเยือ่แต่ละชนิด   

แต่จะเห็นว่างานวิจัยท่ีผ่านมาจะเป็นการศึกษา DNA 

methylation เพ่ือระบุชนิดของเน้ือเยือ่ จะเป็นงานวิจยัท่ี

ทาํในสารคดัหลงัหรือสารนํ้ าจากร่างกาย แต่การทาํใน

อ วัย ว ะ ต่ า ง ๆ  มัก เ ป็ น ก า ร มุ่ ง เ น้น เ พ่ื อ ก า ร ต ร ว จ

วินิจฉัยโรคหรือสาเหตุการเกิดโรค เช่น มะเร็ง  ดงันั้น

ง า น วิ จั ย น้ี จึ ง เ ป็ น ง า น วิ จั ย ท่ี ริ เ ร่ิ ม ก า ร นํ า  DNA 

methylation มาใชเ้พ่ือระบุชนิดของเน้ือเยื่อ เพ่ือมุ่งหวงั

การใช้งานด้านนิติวิทยาศาสตร์ และหากในอนาคต

สามารถพฒัหาวิธีการตรวจท่ีจะรวมการตรวจ  DNA 

methylation เขา้กบั การตรวจ DNA STR ก็จะทาํให้

ไดผ้ลการตรวจท่ีรวดเร็วและชดัเจนมากข้ึน คือสามารถ

ระบุชนิดของตวัอยา่ง และตวับุคคลไดใ้นคราวเดียว  

 และจากขอ้มูลตาํแหน่ง CpG ท่ีแสดงค่าเมทิเล

ชนัท่ีจาํเพาะต่อสมองในตาํแหน่งอ่ืนอีก  42 ตาํแหน่ง ก็

สามารถนาํมาตรวจระบุเน้ือเยื่อสมองไดแ้ละหากเพิ่ม

ตาํแหน่ง  CpG  ก็จะเป็นการเพิ่มความแม่นยาํของผล

การตรวจและป้องกนัความคลาดเคล่ือนท่ีอาจเกิดจาก

การเส่ือมสภาพของดีเอ็นเอในบริเวณ CpG ท่ีจาํเพาะ 

ตลอดจนสภาวะต่างๆ ท่ีอาจส่งผลต่อ CpG ตาํแหน่งนั้น 

 

กติตกิรรมประกาศ 

งานวิจัย ช้ินน้ีสามารถสําเ ร็จลุล่วงไปได้อย่าง

สมบูรณ์ด้วยความช่วยเหลืออย่างดียิ่งจากหลายฝ่ายผู ้

วจิยัขอกราบขอบพระคุณ ผศ.ดร.ปฐมวดี ญาณทศันียจิ์ต 

อาจารยท่ี์ปรึกษาวทิยานิพนธ์ ศ.ดร นพ. อภิวฒัน์ มุทิราง

กูร และ ผศ. ดร. ทพ. นครินทร์ กิตกําธร อาจารย์ท่ี

ป รึ ก ษ า วิ ท ย า นิ พ น ธ์ ร่ ว ม ท่ี ช่ ว ย เ ห ลื อ แ ล ะ ค ว า ม

อนุเคราะห์ในทุกขั้นตอนของการทาํงานวิจยัรวมทั้งให้

คาํแนะนาํ ให้คาํสั่งสอน ตั้งแต่การรวบรวมขอ้มูล การ

ทดลอง  วิธีการทดลอง ตลอดจนให้ข้อแนะนําท่ีมี

ประโยชน์กราบขอบพระคุณ พล.ต.ต. นพ.พรชยั สุทธีร

คุณ ผูบ้งัคบัการสถาบนันิติเวชวิทยา โรงพยาบาลตาํรวจ

ให้ความอนุเคราะห์ในการเก็บตัวอย่างเ พ่ือใช้ใน

งานวิจัย ขอบคุณเจ้าหน้าท่ีตาํรวจกลุ่มงานนิติพยาธิผู ้

ช่วยเหลือในขั้นตอนการเก็บตวัอย่าง ขอขอบคุณนาย

ทัชพล เ มืองทรัพย์ ท่ี ให้ความช่วย เหลือในเ ร่ือง

ฐานขอ้มูลทางชีวสารสนเทศและการคดัแยกกราฟCpG

ทั้ง 27,578 ตาํแหน่ง ตลอดความช่วยเหลืออ่ืนๆใน

ระหวา่งการทดลอง  

 

เอกสารอ้างองิ 

ศราลกัษณ์ ศกัด์ิเกียรติชยั, ธานินทร์ ภู่พฒัน์, เลิศ  
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