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เนื้อบุผวิชนิดแบน (squamous cell epithelium) เป็นส่วนประกอบหลกัของเนื้อเยือ่หลายบรเิวณ 

เช่น ผวิหนงั ช่องปาก ปอด ปากมดลกู หากเนื้อบุชนิดนี้เกดิมะเรง็ขึน้จะเรยีกว่า squamous cell carcinoma 

(SCC) งานวจิยัในครัง้นี้ตอ้งการหา tissue specific promoter hypermethylationหรอืยนีทีม่กีารเตมิหมู่

เมทลิทีจ่ าเพาะกบัเซลลป์กตใินเนื้อเยือ่บรเิวณต่างๆ เพื่อน ามาประยกุตใ์ชใ้นการวนิิจฉยันอกจากนัน้การ

พฒันาตวับ่งชีใ้หม่นี้ยงัสามารถใชเ้พื่อตรวจสอบการแพร่กระจายของเซลลม์ะเรง็ในระยะตน้ๆ ทีย่งัไมรู่้

ต าแหน่งเซลลม์ะเรง็ต้นก าเนิด แต่เกดิการกระจายไปยงัต่อมน ้าเหลอืงแลว้ งานวจิยัน้ีไดใ้ชข้อ้มลูจาก

ฐานขอ้มลูGene Expression Omnibus (GEO) และคดัเลอืกยนี FGFR3และยนี IL18BP มาตรวจสอบระดบั

เมทลิเลชัน่และเปรยีบเทยีบในตวัอยา่งเน้ือเยือ่บรเิวณ รมิฝีปาก ลิน้ กระเพาะอาหาร กระเพาะปสัสาวะ และ

ต่อมลกูหมาก โดยใชเ้ทคนิคไพโรซเีควนต์ซิง่ผลการทดลองสรปุไดว้่า ไมพ่บความแตกต่างทีม่นียัส าคญัทาง

สถติ ิ แต่พบเพยีงความแตกต่างทีใ่กลร้ะดบันยัส าคญัทีย่นี IL18BPทีแ่ตกต่างกนัระหว่างเนื้อเยือ่บรเิวณลิน้

กบักระเพาะปสัสาวะ (p=0.05) และระหว่างเนื้อเยือ่บรเิวณลิน้กบัรมิฝีปาก(p=0.07)ขอ้เสนอแนะเพิม่เตมิจาก

งานวจิยัน้ีคอืในการเลอืกใช ้ DNA methylation เพื่อพฒันาเป็นตวับ่งชีใ้หม ่ ตอ้งมขีอ้มลูหรอืฐานขอ้มลูที่

มากกว่า 1 ฐานขอ้มลู เพื่อใชใ้นการคดัเลอืกยนีไดแ้มน่ย าและถูกตอ้ง 
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Squamous epithelia are found lining surfaces of a variety of tissue cavities in the body 

such as skin, oral cavity, lung and cervix. Aberration of cell growth of these tissues may cause 

squamous cell carcinoma (SCC). In individuals diagnosed with primary tumor with possible 

secondary or progressive SCC lesion, effective tumor markers are useful to aid diagnosis and 

prognosis of cancers.  Determining of DNA methylation level of specific loci is highly promising 

molecular biomarker in this case. Here, we try to identify specific DNA methylation as tumor 

markers specific to squamous cell by using free available public dataset from Gene Expression 

Omnibus (GEO) database. In vivo analysis of the level of promoter DNA methylation of FGFR3 

and IL18BP genes will be tested in paraffin-embedded tissue (PET)oflip, tongue, stomach, bladder 

and prostate samples. Pyrosequencing was used to detect the level of promoter methylation and 

percentage of C to T conversion. However, no statistical difference was found in these samples. 

Only nominal significant difference was presented on IL18BP gene between bladder and tongue 

(p=0.05) and lip and tongue (p=0.07). DNA methylation is an appropriate biomarker for tumor 

progressive but effective database and methodology are crucial. More than one methylation 

database were need. 
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