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Abstract  

     Cellular senescence due to genomic instability is believed to be one of the 

mechanisms causing health problems in diabetes mellitus (DM). Low methylation levels 

of Alu elements or Alu hypomethylation, an epigenomic event causing genomic 

instability, were commonly found in aging people and patients with aging phenotypes, 

such as osteoporosis. Thus, We investigate Alu methylation levels of white blood cells 

of type 2 DM, pre-DM, and control. The DM group possess the lowest Alu methylation 

(P < 0.001, P < 0.0001 adjusted age). In the DM group, Alu hypomethylation is directly 

correlated with high fasting blood sugar, HbA1C, and blood pressure.Genome-wide 



hypomethylation may be one of the underlining mechanisms causing genomic instability 

in type 2 DM. Moreover, Alu methylation levels may be a useful biomarker for 

monitoring cellular senescence in type 2 DM patients. 

 

บทคัดยอ 

โรคเบาหวานชนดิที่ 2 กําลังเปนปญหาสาธารณสุขที่ทวีความรุนแรงขึน้ทั่วโลก ใน

ปจจุบัน DNA methylation เปนลักษณะพื้นฐานของการถายทอดแบบเหนือพันธกุรรม 

(epigenetic) พบวามีความสําคัญตอหลายขบวนการของการเกิดโรคหลายชนดิและสงผลใหเกิด

ความเสือ่มถอยภายในรางกาย คณะผูทําการวิจัยจึงทําการตรวจวัดระดับการเปล่ียนแปลงของ

DNA methylation ในการเกดิเบาหวานชนิดที่ 2โดยใชวิธี ALU-Combined Bisulfite Restriction 

Analysis (COBRA-Alu) ตรวจวัดระดับของ Alu methylatio ในประชากรกลุมทดลอง จากการ

ทดลองพบวาเมื่อใชระดับของ FBG แบงกลุมการทดลอง สามารถวัดการเพิม่ขึ้นของ 

hypomethylation อยางมีนัยสําคัญในผูปวยเบาหวานชนิดที่ 2 เมื่อเปรียบเทยีบกับคนปกติ (P < 

0.001, P < 0.0001 adjusted age) ซึ่งไดผลทีส่อดคลองกนัเมือ่ใชคาของ HbA1C เปนเกณฑใน

การแบงกลุมการทดลอง พบวาสามารถตรวจวัดการเพิม่ขึน้ของ hypomethylation ได

เชนเดียวกันกับการทดลองที่ใชคา FBG เปนเกณฑในการแบงกลุมจากผลการทดลองสามารถ

บงช้ีไดวาการตรวจวัดปริมาณของ Alu hypomethylation มีความจําเพาะกับโรคเบาหวานชนดิที่ 

2 อันอาจจะสามารถนํามาใชในการตรวจคัดกรองกลุมเสี่ยงและผูปวยเบาหวานชนิดที่ 2 ได

ตอไปในอนาคต 
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