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ภาวะเหนืือพัันธุุศาสตร์์
ในทางนิิติิเวชศาสตร์์

(forensic epigenetics)

ภััคค์์ปภััส  วรััชต์์ญารมย์์

บทนำำ�
	 เป็็นเวลาหลายทศวรรษที่่�มีีการนำำ�ความรู้้�ด้้านพัันธุุศาสตร์์มาประยุุกต์์ใช้้ในงานทางนิิติิเวชศาสตร์์ 

ในงานพิิสููจน์์เอกลัักษณ์์บุคุคล ตรวจหาความสััมพัันธ์์ของบุุคคล ตรวจสอบข้้อมููลสารพัันธุุกรรมของวััตถุพยาน

จากที่่�เกิิดเหตุุ โดยในช่่วงแรกจะเป็็นการใช้้ข้้อมููลจากการตรวจสารพัันธุุกรรม DNA ข องมนุุษย์์ แต่่ในเวลา

ต่่อมาการตรวจนอกเหนืือสารพัันธุุกรรมในบริิเวณอื่่�นก็็มีีการวิิจััยและริิเริ่่�มพััฒนาใช้้ในทางนิิติิเวชศาสตร์

เช่่นกััน forensic epigenetics จึึงเป็็นการศึึกษาถึึงการเปลี่่�ยนแปลงอื่่�นๆนอกเหนืือจากบริิเวณสาย DNA 

	 การตรวจภาวะเหนืือพัันธุุศาสตร์์ (epigenetics) มุ่่� งเน้้นศึึกษาเกี่่�ยวกัับผลกระทบจากสิ่่�งแวดล้อม

ต่่อการแสดงออกในระดัับยีีนส์์ (gene expression) เป็็นสาขาย่่อยของการศึึกษาพัันธุุศาสตร์์โมเลกุุล 

(molecular genetics) โดยศึึกษาการแสดงออกของลำำ�ดัับสารพัันธุุกรรมและการแสดงออกของเซลล์์ 

(cellular phenotype) รวมถึึงศึึกษาถึึงความเกี่่�ยวเนื่่�องของการเปลี่่�ยนแปลงในระดัับโมเลกุุลของ

คู่่�เบสพัันธุุกรรม เช่่น การแทรกของหมู่่�โมเลกุุลกลุ่่�มเมทิิล (methylation) ต รงบริิเวณหน่่วย cytosine 

การเปลี่่�ยนแปลงของโปรตีีนฮิิสโตน (post translational histone modifications) การเปลี่่�ยนแปลงของ 

non-coding RNA และโครมาติิน (chromatin)(1-2) ถืือเป็็นการศึึกษาที่่�รวมวิิทยาศาสตร์์หลายแขนงไว้้ด้้วยกััน

และถืือเป็็นการศึึกษาที่่�มีีความเกี่่�ยวเนื่่�องกัับวิิทยาศาสตร์์แห่่งการเปลี่่�ยนแปลง (science of change) 

โดยแท้้จริิง(2) โดยเริ่่�มมีีการศึึกษาเกี่่�ยวกัับภาวะเหนืือพัันธุุศาสตร์ในช่่วงปีี ค.ศ. 1950 และในปีี ค.ศ. 2000 

การศึึกษามีีความแพร่่หลายอย่่างมาก มีีการศึึกษามากกว่่า 2,400 เรื่่�องในช่่วงปีี ค.ศ. 2015(3) แต่่การศึึกษา

ทางเกี่่�ยวกัับการเปลี่่�ยนแปลงเหนืือพัันธุุศาสตร์์ในทางนิิติิเวชศาสตร์์นั้้�น เริ่่�มต้้นขึ้้�นในช่่วงปีี ค.ศ. 2013 และ

แพร่่หลายในช่่วงปีี ค.ศ. 2015 จนถึึง ค.ศ. 2016 ซึ่่�งโดยมากจะเป็็นการศึึกษาโดยมีีหััวข้้อหลัักคืือการตรวจหา

ชนิิดของเนื้้�อเยื่่�อต่่าง ๆ จากร่่องรอยทางชีีววิิทยาของมนุุษย์์ (human biological trace) การประเมิินอายุุ

ของเจ้้าของวััตถุุพยาน และการแยกระบุุบุุคคลระหว่่างคู่่�แฝดแท้้ (monozygotic twins)(1) และในปััจจุุบััน

การศึึกษาต่่าง ๆ มี ความหลากหลายมากขึ้้�น มุ่่� งเน้้นการตรวจวััตถุพยาน การประเมิินอายุุวััตถุพยานและ
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เจ้้าของวััตถุุพยาน รวมถึึงการระบุุอััตลัักษณ์์บุุคคล และเทคโนโลยีีด้้านการตรวจในหลากหลายรููปแบบ

เพื่่�อท้้าทายขีีดจำำ�กััดของวััตถุุพยานในทางนิิติิเวชศาสตร์์(4-8)

ชีีววิิทยาพื้้�นฐานของ epigenetics
	 Epigenetics เป็็นการเปลี่่�ยนแปลงทางพัันธุุกรรมที่่�มีีลัักษณะส่่งต่่อจากรุ่่�นสู่่�รุ่่�น (heritable)(1, 3)  

กลไกของ epigenetics จะส่่งผลต่่อการเปลี่่�ยนแปลงต่่างของสิ่่�งมีีชีีวิิต  โดยไม่่ก่่อให้้เกิิดความเปลี่่�ยนแปลง

ของสายพัันธุุกรรมตั้้�งต้้น(9) แต่่การเปลี่่�ยนแปลงที่่�เกิิดขึ้้�นก็็ยัังคงเป็็นผลต่่อเนื่่�องจากสภาพแวดล้้อม (dual 

nature)(3) ร่่วมกัับต้้องอาศััยกลไกการเปลี่่�ยนแปลงอื่่�นในสายพัันธุุกรรมร่่วมด้้วยจึึงจะส่่งผลต่่อการแสดงออก

ของยีนีส์์(2)  โดยในการควบคุมุภาวะเหนืือพันัธุศุาสตร์ ์(epigenetic regulation) มีกีารอาศัยักลไกหลายอย่า่ง

ร่ว่มกันั อาทิเิช่น่ DNA methylation การเปลี่่�ยนแปลงของโปรตีนีฮิสิโตน (posttranslational modification, 

PTM) การแลกเปลี่่�ยนระหว่่าง canonical histone กั บ histone variants การปรัับปรุุงโครงสร้้างของ

โครมาติิน และการสรรหา non coding RNA(10)

	 ก. DNA methylation

	 เป็น็การเปลี่่�ยนแปลงทางเคมีขีอง deoxycytidine บริเิวณฐานของสายพันัธุกุรรม โดยเฉพาะตำำ�แหน่ง่

ของเบส cytosine และ guanine(9) โดยจะเป็็นการเติิมหมู่่� methyl และ dimethyl  ซึ่่�งมัักจะเกิิดการเติิม

หมู่่� methyl บริิเวณคาร์์บอนตััวที่่� 5 ในโครงสร้้างวงแหวนของโมเลกุุล cytosine ตามหลัังด้้วยหมู่่� guanine 

รวมเรีียกว่่า CpG dinucleotide   โดยร้้อยละ 70 ข องข้้อมููลสารพัันธุุกรรมของสััตว์์เลี้้�ยงลููกด้้วยนมจะเกิิด

กระบวนการ methylation และการเปลี่่�ยนแปลงดัังกล่่าวที่่�เกิิดขึ้้�นนิิยมนำำ�มาใช้้ในการศึึกษาวิิจััยของภาวะ

เหนืือพัันธุุศาสตร์์(10)

	 ข. โครมาติิน (chromatin)

	 การศึึกษาเพีียงการเติิมหมู่่� methyl หรืือ dimethyl ของคู่่�เบส cytosine และ guanine เพีียงอย่่าง

เดีียวนั้้�นอาจไม่่ครอบคลุุมต่่อการอธิิบายการเปลี่่�ยนแปลงทั้้�งหมดในภาวะเหนืือพัันธุุศาสตร์์ จำ ำ�เป็็นต้้องมีี

การศึึกษาในภาพรวมที่่�ใหญ่่ขึ้้�นคืือโปรตีีนโครมาติิน โครงสร้้างของโครมาติินเป็็นโครงสร้้างที่่�มีีความซัับซ้้อน 

องค์์ประกอบของโครมาติินมีีส่่วนในการควบคุุมการทำำ�งานของยีีนส์์ โครงสร้้างที่่�ซัับซ้้อนประกอบด้้วยองค์์

ประกอบหลััก 2 ส่ วน คืื อ บริิเวณdouble-helical DNA linker ที่่ �มีีความยาวประมาณ 90 คู่ �เบส และ 

บริิเวณที่่�มีี double-helical DNA ความยาวประมาณ 147 คู่ �เบสพัันรอบโปรตีีนฮิิสโตน ซึ่่�งรวมเรีียกว่่า

นิิวคลีีโอโซม (nucleosome) โดยโครงสร้้างดัังกล่่าวมีีบทบาทสำำ�คััญต่่อการควบคุุมภาวะเหนืือพัันธุุศาสตร์

ของยีีนส์์ (epigenetic control) อาศััยการเปลี่่�ยนแปลงรหััส (posttranslational modification) ผ่่าน

กระบวนการ methylation, acetylation, phosphorylation, citrullination และ ubiquitination 

โดยการทำำ�งานประสานร่่วมกัันของโครงสร้้างที่่�ซัับซ้้อนภายในโครมาติินที่่�ดีีจะส่่งผลให้้เกิิดการประมวลผล

ของการแสดงออกของยีีนส์์ที่่�มีีประสิิทธิิภาพ(9-10)

	 กระบวนการ acetylation เป็น็กระบวนการที่่�มีกีารศึึกษากันัอย่า่งแพร่ห่ลายในการดููการเปลี่่�ยนแปลง

ของโปรตีีนฮิิสโตน โดยวััดระดัับการทำำ�งานของเอนไซม์ ์2 ชนิด คืือ acetyltransferases (HATs) และ histone 
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deacetylases (HDACs) กระบวนการดัังกล่่าวมีีความเกี่่�ยวข้้องกัับการเปิิดโปรตีีนฮิิสโตนและการกระตุ้้�น

ให้้เกิิดการ transcription ส่่วนกระบวนการ histone methylation ถืือเป็็นกลไกที่่�มีีรููปแบบที่่�ซัับซ้้อนและ

การคาดคะเนผลที่่�ไม่่แน่่นอน การเกิิด methylation ข องฮิิสโตน H	3K4 และ H3K36 มั ักเพิ่่�มข้ึ้�นและมีี

ความเกี่่�ยวข้้องกัับกระบวนการ transcription(10)

	 อย่่างไรก็็ตามการศึึกษาด้้านการเปลี่่�ยนแปลงของโปรตีีนฮิิสโตนยัังมีีข้้อจำำ�กััดอยู่่�มาก เนื่่�องจาก

โครงสร้้างที่่�ซัับซ้้อนและหมู่่�โครงสร้้างโมเลกุุลที่่�มีีความหลากหลาย และข้้อมููลที่่�ได้้จากการศึึกษาที่่�ยัังใหม่่

และไม่่ครอบคลุุม

	 ค. อาร์์เอ็็นเอ (RNA)

	 ในกระบวนการแสดงออกของยีีนส์์ที่่�มีีคุุณภาพ การควบคุุมเวลาในการแสดงออกที่่�เหมาะสมถืือ

เป็็นปััจจััยหนึ่่�งที่่�สำำ�คััญต่่อการควบคุุมการทำำ�งานของร่่างกายให้้อยู่่�ในภาวะธำำ�รงดุุล (homeostasis) RNA 

เป็็นโครงสร้้างที่่�มีีหน้้าที่่�ควบคุุมการเปลี่่�ยนแปลงของสายพัันธุุกรรม โดยเฉพาะที่่�เป็็นผลกระทบมาจากสภาพ

แวดล้อม จึึ งมีีส่่วนในการควบคุุมการเกิิด methylation ข องสายพัันธุุกรรมและการเปลี่่�ยนแปลงที่่�เกิิดขึ้้�น

ของโปรตีีนโครมาติิน(9)

เทคนิิคที่่�นิิยมใช้้ในการตรวจ
	 เทคโนโลยีีในการตรวจส่่งผลโดยตรงต่่อความก้้าวหน้้าด้้านการศึึกษาภาวะเหนืือพัันธุุศาสตร์ โดย

เทคโนโลยีีที่่�มีีความเกี่่�ยวข้้อง (Epi-Tech) นั้้ �นมีีความหลากหลายและอาศััยความเชี่่�ยวชาญอย่่างมาก เช่่น 

การวิิเคราะห์์ลำำ�ดัับเบสทั้้�งเกลีียวพัันธุุกรรม (genome-wide sequencing) การสร้้างแอนติิบอดี้้�

ประสิิทธิิภาพสููง (high-quality antibody) การตรวจการทำำ�งานของโครมาติิน (functional chromatin 

assay) และการจััดการข้้อมููลชีีวภาพ (bioinformatics)(10)

	 ในงานทางด้้านนิิติิเวชศาสตร์์ นิิยมศึึกษากลไกการเกิิด DNA methylation เป็็นหลััก วััตถุุประสงค์์

ของช่่วงแรกมุ่่�งเน้้นเกี่่�ยวกัับการค้้นหาตำำ�แหน่่ง CpG ที่่ �มีีความเกี่่�ยวข้้องและมีีประโยชน์์ที่่�สามารถนำำ�มาใช้้

กัับงานนิิติิเวชเป็็นหลััก จะมีีการตรวจเพื่่�อค้้นหาตำำ�แหน่่ง CpG ที่่�ส่่งผลต่่ออายุุหรืือชนิิดของเนื้้�อเยื่่�อเป็็นหลััก 

ดัังนั้้�นจึึงต้้องอาศััยการตรวจที่่�เน้้นปริิมาณและครอบคลุุม เทคนิิคที่่�นิิยมใช้้จึึงเป็็นการตรวจวิิเคราะห์์ CpG 

ได้้หลายตำำ�แหน่่งในเวลาเดีียวกััน โดย microarrays เป็็นเทคนิิคที่่�ถืือเป็็นมาตรฐานในปััจจุุบััน เนื่่�องจาก

ความสามารถในการตรวจที่่�ครอบคลุุม แม่่นยำำ� ตรวจได้้หลายตััวอย่่างภายในระยะเวลาและราคาที่่�เหมาะสม 

อย่่างไรก็็ตามเมื่่�อได้้ผลการวิิเคราะห์์ข้้อมููลที่่�มีีปริิมาณมาก การหาเครื่่�องมืือวิิเคราะห์์ข้้อมููลดัังกล่่าวที่่�

เหมาะสมก็็เป็็นอีีกปััจจััยหนึ่่�งที่่�ต้้องคำำ�นึึงถึึงในการศึึกษาวิิจััย การเลืือกเครื่่�องมืือวิิเคราะห์์ข้้อมููลนั้้�นต้้องคำำ�นึึง

ถึึงหััวข้้อที่่�สนใจจะศึึกษาเป็็นหลััก ตั ัวอย่่างเช่่นในการศึึกษาเรื่่�องการประมาณอายุุจากเครื่่�องหมาย DNA 

methylation จะนิิยมใช้้ โมเดลการถดถอย (regression model) เป็็นหลััก แต่่จะใช้้รููปแบบย่่อยใดนั้้�น 

อาจต้้องพิิจารณาของการกระจายของข้้อมููลเพื่่�อประกอบการตััดสิินใจ ในปััจจุุบัันมีีการพยายามนำำ�วิิธีี

วิิเคราะห์์ข้้อมููลโดยใช้้ neural artificial network เข้้ามาประยุุกต์์ใช้้มากขึ้้�น แต่่ผลสรุุปก็็ยัังคงไม่่ชััดเจน 

ซึ่่�งต้้องอาศััยการศึึกษาเพิ่่�มเติิมในอนาคต(1) 
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	 มีีวิิธีีการมากมายที่่�สามารถนำำ�มาใช้้ในการวิิเคราะห์์ DNA methylation ในตำำ�แหน่่งที่่�สนใจ โดยจะ

เป็็นหลัักการวิิเคราะห์์บริิเวณตำำ�แหน่่ง CpG โดยมีีการเติิมโซเดีียมไบซััลไฟต์์เพื่่�อทำำ�กระบวนการ bisulfite 

conversion เปลี่่�ยนบริิเวณของเบส cytosine ที่่�ไม่่มีีการเติิมหมู่่� methyl ให้้กลายเป็็น uracil หรืือ thymine 

และ methylated cytosine จะไม่่เกิิดการเปลี่่�ยนแปลง หลัังจากนั้้�นจะต้้องเข้้าสู่่�การอ่่านลำำ�ดัับเบส โดยอาจ

มีีการกำำ�หนดให้้ C แทนตำำ�แหน่่งที่่�มีีการเติิมหมู่่� methyl และ T เป็็นบริิเวณที่่�ไม่่มีีการเติิมเกิิดขึ้้�น หลัังจากนั้้�น

จะมีีการตรวจวิิเคราะห์์ลำำ�ดัับพัันธุุกรรม ตััวอย่่างเช่่น

	 ก. การใช้้เอนไซม์์ตััดจำำ�เพาะบริิเวณที่่�เกิิด methylation [methylation-sensitive restriction 

enzyme (MSRE)-based fragment analysis] 

	 เป็็นวิิธีีที่่�รวดเร็็วและมีีความน่่าเชื่่�อถืือ สามารถวิิเคราะห์์ได้้หลายตำำ�แหน่่งพร้้อมกััน โดยจะมีีการใช้้

เอนไซม์์ที่่�ถููกออกแบบมาจำำ�เพาะต่่อตำำ�แหน่่งที่่�ต้้องการตััด หลัังจากนั้้�นจะมีีการใช้้เทคนิิค multiplex PCR ใน

การเพิ่่�มปริิมาณดีีเอ็็นเอ และใช้้เทคนิิค capillary electrophoresis (CE) ในการวิิเคราะห์์ผลผลิตชิ้้�นส่่วน

สารพัันธุุกรรม ซ่ึ่�งวิิธีีนี้้�สามารถตรวจได้้ถึึง 15 CpG ในเวลาเดีียวกััน และใช้้ปริิมาณแม่่แบบดีีเอ็็นเอเพีียง 

250 พิิโคกรััมเท่่านั้้�น(1)

	 ข. การตรวจที่่�ละคู่่�เบส [single-based extension (SBE) system] 

	 มีีการประยุุกต์์นำำ�เทคนิิคในการตรวจสนิิป (SNP) อย่่างเทคโนโลยีี SNaPshot® มาประยุุกต์์

ใช้้ในการตรวจ CpG ซึ่่�งวิิธีีดัังกล่่าวอาจรวมเรีียกว่่า bisulfite methylation-sensitive single-nucleotide 

primer extension (Ms-SNuPE) แต่่ยัังมีีข้้อจััดที่่�ตรวจได้้ประมาณ 10 ตำำ�แหน่่งCpG เท่่านั้้�น โดยมีีรายงาน

ปริิมาณดีีเอ็็นเอน้้อยที่่�สุุดที่่�ใช้้ในการศึึกษาคืือ 4 นาโนกรััม(1, 8)

	 ค. Bisulfite Sanger sequencing 

	 มัักใช้้ในการตรวจแบบหลายตำำ�แหน่่ง (multiplex epigenetic assay) เป็็นวิิธีีที่่�เหมาะสำำ�หรัับ

การวิิเคราะห์์สายพัันธุุกรรมที่่�มีีลำำ�ดัับคู่่�เบสยาว โดยวิิธีีดัังกล่่าวนิิยมใช้้ในการตรวจสอบข้้อมููลของ CpG ที่่�ได้้

มาจากการตรวจด้ว้ย microarrays วิธิีนีี้้�ยังัมีีประโยชน์ใ์นการให้ข้้อ้มููลของบริเิวณข้า้งเคียีง CpG ที่่�ทำำ�การตรวจ

วิิเคราะห์์ แต่่อย่่างไรก็็ตามวิิธีีนี้้�ยัังคงมีีข้้อจำำ�กััดเรื่่�องของการให้้เพีียงข้้อมููลเชิิงคุุณภาพและเรื่่�องของระยะเวลา

ที่่�ใช้้ในการตรวจที่่�ยาวนาน(1)

	 ง. Bisulfite pyrosequencing 

	 เป็็นวิิธีีที่่�นิิยมใช้้มากที่่�สุุด  เนื่่�องจากเป็็นวิิธีีที่่�ง่่าย สะดวก ให้้ข้้อมููลของตำำ�แหน่่ง CpG ที่่ �ละเอีียด 

ครอบคลุุมถึึงข้้อมููลด้้านปริิมาณ รวมถึึงมีีเป็็นวิิธีีที่่�มีีความไวสููง แต่่เนื่่�องจากการตรวจวิิธีีนี้้�เป็็นการตรวจแบบ

ตำำ�แหน่่งเดีียว จึึ งอาจมีีข้้อจำำ�กััดเรื่่�องปริิมาณตััวอย่่างที่่�ใช้้ในการตรวจ เพราะอาจเกิิดการวิิเคราะห์์หลายครั้้�ง

หลาย CpG ซึ่่�งถืือเป็็นข้้อจำำ�กััดสำำ�คััญของตััวอย่่างในทางนิิติิเวช  โดยเฉพาะวััตถุุพยานที่่�เก็็บได้้จากที่่�เกิิดเหตุุ 

ผู้้�เสีียหาย ผู้้�ตาย หรืือผู้้�กระทำำ� ซึ่่�งมัักจะมีีปริิมาณที่่�จำำ�กััดนั่่�นเอง

	 จ. Quantitative qPCR-based analysis 

	 การตรวจแบบ real-time PCR เป็็นวิิธีีวิิเคราะห์์พื้้�นฐานที่่�ใช้้ทั่่�วไปในงานด้้านนิิติิเวชศาสตร์์ เป็็นวิิธีี

ที่่�ให้้ข้้อมููลเชิิงปริิมาณได้้เป็็นอย่่างดีี แต่่อาจจะต้้องมีีการปรัับเปลี่่�ยนรายละเอีียดปลีีกย่่อยของเทคนิิค
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ให้้เหมาะสมกัับการตรวจทาง epigenetic ต่่อไป(1)

	 ฉ. NGS หรืือ massively parallel sequencing 

	 เป็็นเทคโนโลยีีการตรวจลำำ�ดับสารพัันธุุกรรมรุ่่�นที่่�สอง มี ประโยชน์ในการตรวจลำำ�ดัับสารพัันธุุกรรม

สายสั้้�น(11) แต่่มีีประโยชน์์อย่่างมากในการตรวจทาง epigenetic เนื่่�องจากความสามารถในการอ่่านข้้อมููลเชิิง

ปริิมาณ (read counts) ครอบคลุุมข้้อมููล (high read depth) และสามารถตรวจหลายตำำ�แหน่่งได้้ในเวลา

เดีียวกััน 1 แต่่เนื่่�องจากข้้อมููลจากการวิิเคราะห์์จำำ�นวนมหาศาล อาจจะต้้องอาศััยการวิิเคราะห์์ข้้อมููลทางชีีว

สารสนเทศศาสตร์ที่่�มีีความซัับซ้้อนสููง ร่ วมกัับค่่าใช้้จ่่ายในการตรวจที่่�สููง ส่ งผลให้้วิิธีีนี้้�ยัังคงมีีข้้อเสีียและข้้อ

จำำ�กััดในบางห้้องปฏิิบััติิการ(1)

	 ช. Mass Spectrometry (EpiTYPER technology)(12)

	 เป็็นวิิธีีที่่�เหมาะสมสำำ�หรัับการตรวจเพีียงตำำ�แหน่่งเดีียวและมีีประสิิทธิิภาพสููง (high throughput 

technology) และอาจตรวจ CpG ในลัักษณะที่่�เป็็นกลุ่่�ม cluster กล่่าวคืือตำำ�แหน่่ง CpG ที่่�อยู่่�ใกล้้กัันมาก 

อาจมีีโอกาสที่่�จะตรวจพบในสาย DNA fragment เดีียวกััน ส่่งผลให้้ความละเอีียดของการตรวจลดลง(1)

ผลกระทบของ bisulfite conversion

	 Bisulfite conversion เป็็นขั้้�นตอนที่่�มีีความสำำ�คััญอย่่างมากในการตรวจหา DNA methylation 

แต่่เนื่่�องจากวิธีิีดังักล่า่วเป็น็วิธิีทีี่่�ใช้ส้ารเคมีใีนการทำำ�ปฏิกิิริิยิา จึึงทำำ�ให้ส้ายพันัธุกุรรมบางส่ว่นเกิดิความเสียีหาย 

ส่่งผลให้้ปริิมาณตััวอย่่างลดลงและมีีลัักษณะที่่�แตกหัักมากขึ้้�น (fragmentation)(1)

การประยุุกต์์ใช้้ epigenetic ในงานนิิติิเวชศาสตร์์
	 เริ่่�มตั้้�งแต่่ปีี ค.ศ. 2013 เริ่่�มมีีการนำำ�องค์์ความรู้้�ด้้าน epigenetic เข้้ามาประยุุกต์์ใช้้ในทางนิิติิเวช

มากขึ้้�น โดยเฉพาะในเรื่่�องของการตรวจแยกชนิดของเซลล์์หรืือเน้ื้�อเยื่่�อจากตััวอย่่าง การตรวจประเมิินอายุุ

เจ้้าของตััวอย่่าง หรืือการตรวจแยกแฝดแท้้ (monozygotic twins) เป็็นต้้น(1, 5-8) โดยในช่่วงแรกจะมีีการ

มุ่่�งเน้้นทางด้้านการตรวจหาตำำ�แหน่่ง CpG บนยีีนส์์ที่่�มีีความเกี่่�ยวข้้องและวิิเคราะห์์หาชุุดตำำ�แหน่่ง CpG ที่่�มีี

ความเหมาะสมเป็็นหลััก ต่่อมาก็็มีีการนำำ�มาประยุุกต์์ใช้้ในการตอบคำำ�ถามอื่่�นมากข้ึ้�น เช่่น การประเมิินเพศ 

BMI การวิิเคราะห์์พฤติิกรรมการสููบบุุหรี่่� การวิิเคราะห์์เรื่่�องการใช้้ยาและสารต่่าง ๆ(4) หรืือการตรวจหา

การเปลี่่�ยนแปลงโดยรวมทาง epigenetic ของกลุ่่�มคนอายุุน้้อย(12) เป็็นต้้น

	 ก. การตรวจแยกชนิิดของเนื้้�อเยื่่�อหรืือเซลล์์

	 เป็น็รููปแบบการศึึกษาที่่�แพร่่หลายอย่่างมากและมีีประโยชน์ต่อ่การตรวจตััวอย่่างที่่�ไม่ท่ราบแหล่่งที่่�มา

หรืือชนิิดชััดเจน โดยเฉพาะตััวอย่่างวััตถุุพยานที่่�เก็็บได้้จากที่่�เกิิดเหตุุ ซึ่่�งการให้้ข้้อมููลเกี่่�ยวกัับชนิิดของเซลล์์

หรืือเนื้้�อเยื่่�อจากวัตัถุพุยานดังักล่า่วถืือเป็น็ข้อ้มููลพื้้�นฐานในการตรวจวิเิคราะห์ต์ัวัอย่า่ง เพื่่�อใช้ใ้นการประกอบ

การระบุุวััตถุพยาน เจ้้าของวััตถุพยาน หรืือรููปการณ์์ที่่�เกิิดข้ึ้�นในที่่�เกิิดเหตุุ โดยการศึึกษาแรกเริ่่�มต้้นในปีี 

ค.ศ. 2011 จนเริ่่�มมีีการพััฒนาชุุดตรวจ CpG ในการระบุุชนิิดเนื้้�อเยื่่�อหรืือเซลล์์ในปีี ค.ศ. 2016 โดยมีีการใช้้

เทคนิิคที่่�หลากหลาย รายงานตำำ�แหน่่งที่่�เหมาะสมกัับเนื้้�อเยื่่�อหรืือเซลล์์แต่่ละชนิิด ในปััจจุุบัันมีีการศึึกษาวิิจััย

แยกชนิิดของ เลืือด น้ำำ��ลาย เซลล์์เยื่่�อบุุกระพุ้้�งแก้้ม น้ำำ��อสุุจิิ สารคััดหลั่่�งจากช่่องคลอด เลืือดจากประจำำ�เดืือน 
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สมอง กล้้ามเนื้้�อ และกระดููก(1,5,8) 

	 Cell type-specific DNA methylation effects

	 ในการตรวจวิิเคราะห์์หาชนิิดของเนื้้�อเยื่่�อหรืือเซลล์์นั้้�นอาศััยหลัักการของการอ่่านค่่า methylation 

โดยรวมจากการวิเิคราะห์ ์ดังันั้้�นในตัวัอย่า่งวัตัถุพุยานที่่�อาจมีกีารผสมกันัของเซลล์ห์รืือเนื้้�อเยื่่�อหลายชนิดิ อาจ

จะต้้องมีีความระมััดระวัังในเรื่่�องของการแปลผล เพราะลัักษณะของ methylation ที่่�ได้้จากการวิิเคราะห์์จะ

อยู่่�ในรููปแบบของสเปกตรััม โดยเป็็นช่่วงของ non-methylation ไปจนถึึงการมีี methylation โดยสมบููรณ์์ 

อีีกทั้้�งเนื้้�อเยื่่�อในบริิเวณที่่�ต่่างกัันในร่่างกาย จะประกอบด้้วยเซลล์์หลากหลายชนิิดมาอยู่่�ร่่วมกััน ซึ่่�งแต่่ละชนิิด

ของเซลล์์อาจมีีการเกิิด methylation ที่่ �ต่่างกัันได้้ เพราะฉะนั้้�นการตรวจวััตถุพยานที่่�ไม่่ทราบแหล่่งกำำ�เนิิด 

ประกอบด้้วยเซลล์์หลายชนิิดผสมกััน อาจส่่งผลถึึงการอ่่านค่่า methylation ที่่ �จะเกิิดข้ึ้�นซ่ึ่�งจะรบกวนการ

แปลผลได้้ (1) 

	 ข. การประเมิินอายุุ 

	 การศึึกษาในหััวข้้อนี้้�มุ้้�งเน้้นด้้านการหาอายุุของเจ้้าของวััตถุุพยาน เพื่่�อสนัับสนุุนงานด้้านการสืืบค้้น

การสืืบสวนสอบสวนของพนักังานสอบสวน เพื่่�อนำำ�ไปสู่่�การจับักุมุและดำำ�เนินิคดีกีับัผู้้�กระทำำ�ความผิดิ การตรวจ

ประเมิินอายุุของเจ้้าของวััตถุุพยานจากที่่�เกิิดเหตุุ จะให้้ข้้อมููลสำำ�คััญของผู้้�เสีียหายและผู้้�กระทำำ�ผิิด จำ ำ�กััด

ช่ว่งอายุุของบุุคคลที่่�มีคีวามเกี่่�ยวข้อ้ง ซึ่่�งเป็น็ข้อ้มููลที่่�เป็็นประโยชน์ในด้า้นการสืืบค้้นและจัับกุุม เป็็นหัวัข้อ้การ

ศึึกษาที่่�มีคีวามนิยิมมากในช่ว่งปี ีค.ศ. 2016 โดยการศึึกษาดังักล่า่วอาศัยัหลักัของการเปลี่่�ยนแปลงในร่า่งกาย

ที่่�สััมพัันธ์์กัับอายุุที่่�เปลี่่�ยนแปลงไป  มี  การศึึกษาในตััวอย่่างเน้ื้�อเยื่่�อหลากหลายชนิดและมีีการสรุุปผลถึึง

ความแตกต่า่งกัันของการเกิิด methylation ตามอายุุ (age-dependent methylation effects) ของเน้ื้�อเยื่่�อ

ในแต่่ละตำำ�แหน่่ง(1) โดยยีีนส์์ที่่�มีีความเกี่่�ยวข้้องกัับการประเมิินอายุุมากที่่�สุุดคืือ ELOVL2 6 และ KCNAB3 

ในกลุ่่�มคนอายุุน้้อย(12)

	 ค. การแยกแฝดแท้้

	 การตรวจทางนิติิิพัันธุศุาสตร์นั้้�นมีข้ี้อจำำ�กัดัอย่่างมากในการตรวจแยกระหว่่างแฝดแท้้ (monozygotic 

twins) ดั ังนั้้�นจึึงมีีการคิิดค้้นและพััฒนาวิิธีีในการช่่วยแยกบุุคคลระหว่่างคู่่�แฝดแท้้มาอย่่างต่่อเนื่่�อง มี ีการนำำ�

การตรวจความแตกต่่างของ SNPs โดยดููการกลายพัันธุ์์�  (individual-specific somatic mutation) แต่่วิิธีี

ดัังกล่่าวมีีค่่าใช้้จ่่ายที่่�สููงและอาจไม่่พบการกลายพัันธุ์์�ในลัักษณะดัังกล่่าวในคู่่�แฝดแท้้ที่่�ได้้นัับการตรวจได้้ 1 

โดยการศึึกษาปััจจุุบัันถึึงความแตกต่่างของ epigenetic ในคู่่�แฝดแท้้ พบว่่าในบางตำำ�แหน่่งของ CpG มี ี

ความแตกต่า่งกันัเล็ก็น้อ้ยในแต่ล่ะคน แต่ข่้อ้จำำ�กัดัในเรื่่�องของตำำ�แหน่ง่ CpG ที่่�เหมาะสมก็ค็งเป็น็ปัญัหาที่่�ต้อ้ง

ศึึกษาเพิ่่�มเติิมต่่อไป(7)

ข้้อจำำ�กััดและข้้อควรระวัังในการนำำ� epigenetic มาประยุุกต์์ใช้้ในงานนิิติิเวช
	 การตรวจหรืือข้้อมููลความรู้้� การศึึกษาที่่�มีีอยู่่�จำำ�กััดของ forensic epigenetic เป็็นเหตุุปััจจััยสำำ�คััญ

ที่่�จะต้้องเพิ่่�มความระมััดระวัังในการแปลผลและการนำำ�เอาไปใช้้ เนื่่�องจากการตรวจทางนิิติิเวชศาสตร์์ มีีส่่วน

เกี่่�ยวข้้องอย่่างมากในกระบวนการยุุติิธรรม การตััดสิินโทษผู้้�กระทำำ�ความผิิด การสืืบสวนการคลี่่�คลายคดีีของ
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พนัักงานสืืบสวน การนำำ�ข้้อมููลที่่�ยัังอยู่่�ในระหว่่างการศึึกษาค้้นคว้้า ข้ ้อมููลที่่�มีีความคลุุมเครืือ จึึ งจะต้้องมีี

การตััดสิินใจโดยการใช้้วิิจารณญาณที่่�รอบคอบประกอบด้้วยทุุกครั้้�ง

แนวโน้้มในอนาคต
	 Forensic genetic เป็็นเทคโนโลยีีใหม่่ที่่�กำำ�ลัังมีีการพััฒนาอย่่างรวดเร็็ว การศึึกษาที่่�มากขึ้้�นมีี

แนวโน้้มที่่�จะให้้คำำ�ตอบกัับคำำ�ถามที่่�ยัังคงค้้างคาในอดีีต  รวมถึึงให้้ข้้อมููลเกี่่�ยวกัับตััวอย่่างวััตถุุพยาน ผู้้� กระทำำ� 

และผู้้�ถููกกระทำำ�ได้ม้ากขึ้้�น แนวโน้ม้ของการศึึกษาวิจัิัยจะเน้น้ด้า้นพัฒันาชุุดตรวจ การข้า้มขีดีจำำ�กัดัของตัวัอย่า่ง 

การค้้นหาตำำ�แหน่่ง CpG ที่่ �เหมาะสม โดยอาศััยการตรวจที่่�คุ้้�มค่่ากัับเวลาและค่่าใช้้จ่่าย และมีีบรรทััดฐาน

สำำ�คััญด้้านความแม่่นยำำ�และถููกต้้อง
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