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บทคัดยอ 
 
  การศึกษาครั้งนี้มีวัตถุประสงคเพ่ือศึกษาการแสดงออกและระบุชนิดของโปรตีนในเนื้อเย่ือมะเร็งชอง
ปากที่แสดงออกแตกตางจากเนื้อเย่ือปกติ และคนหาโปรตีนที่อาจเปนตัวบงชี้การมีโอกาสเปนมะเร็งชองปาก โดยวิธี 
two-dimension polyacrylamide gel electrophoresis (2D SDS-PAGE) และยอมสีโปรตีนดวยสารละลาย silver 
nitrate  การระบุชนิดและคุณสมบัติของโปรตีนวิเคราะหจาก peptide mass fingerprint และ partial peptide sequence 
ดวยเครื่อง mass spectrometer เนื้อเย่ือที่ใชศึกษาเปนเนื้อเยื่อปกติ และเนื้อเย่ือมะเร็งของผูปวยมะเร็งชองปากจํานวน 
12 ราย ซึ่งเปนผูปวยมะเร็งระยะเริ่มตน และระยะทาย กลุมละ 5 ราย   ระยะกอนลุกลาม  และมะเร็งที่เกิดซ้ํา  กลุมละ 
1 ราย   ผลการศึกษาเนื้อเย่ือวิทยาพบวา เนื้อเย่ือมะเร็งมีการเปล่ียนแปลงรูปรางของเซลลและองคประกอบของ
เนื้อเย่ือตางไปจากเยื่อบุผิวชองปากปกติของผูปวยระยะกอนลุกลาม และเปล่ียนแปลงมากขึ้นในผูปวยมะเร็งชองปาก
ระยะเริ่มตนและระยะทาย  ผลการศึกษาดวย 2D SDS-PAGE พบวา 1) ลักษณะการแสดงออกของจุดโปรตีนใน
เนื้อเยื่อมะเร็งระยะกอนลุกลามมีการเปล่ียนแปลงไปจากเนื้อเย่ือปกติและการเปลี่ยนแปลงของจุดโปรตีนมีความชัดเจน
มากขึ้นในผูปวยมะเร็งระยะเริ่มตนและระยะทาย ซึ่งสอดคลองกับผลการศึกษาเนื้อเย่ือวิทยา  2) ผูปวยที่เปนมะเร็ง
ระยะทายมีลักษณะการแสดงออกของจุดโปรตีนในเนื้อเยื่อปกติคลายกับของเนื้อเย่ือมะเร็งมากขึ้น และ 3) จุดโปรตีนใน
เนื้อเย่ือมะเร็งที่เกิดซ้ํามีลักษณะการแสดงออกคลายคลึงกับของเนื้อเย่ือมะเร็งระยะเริ่มตน  ผลการวิเคราะหความเขม
ของจุดโปรตีนดวยโปรแกรม Image Master 2D Platinum พบวา มีโปรตีนในเนื้อเย่ือมะเร็งจํานวน 245 จุด ที่
แสดงออกแตกตางจากเนื้อเย่ือปกติอยางมีนัยสําคัญ (p<0.05)  ในจํานวนนี้มีโปรตีนจํานวน 46 จุด ที่แสดงออก
สอดคลองกันระหวางเนื้อเย่ือมะเร็งระยะกอนลุกลามกับเนื้อเย่ือมะเร็งระยะเริ่มตน และมีโปรตีนจํานวน 26 จุด และ 12 
จุด ที่แสดงออกสอดคลองกันระหวางมะเร็งที่เกิดซ้ํากับเนื้อเย่ือมะเร็งระยะเริ่มตน และมะเร็งระยะทาย ตามลําดับ  การ
ระบุชนิดของโปรตีนไดผลสําเร็จจํานวน 50 ชนิด โดยเปนโปรตีนที่มีการรายงานแลวในมะเร็งชองปาก จํานวน 39 ชนิด 
และเปนโปรตีนที่ยังไมเคยมีการรายงานในมะเร็งชองปากมากอน จํานวน 11 ชนิด และในจํานวน 50 ชนิดนี้ พบ 19 
ชนิด เปนโปรตีนที่แสดงออกสอดคลองกันระหวางเนื้อเย่ือมะเร็งระยะกอนลุกลามกับเนื้อเย่ือมะเร็งระยะเริ่มตน และพบ 
6 ชนิด และ 2 ชนิด เปนโปรตีนที่แสดงออกสอดคลองกันระหวางเนื้อเย่ือมะเร็งที่เกิดซ้ํากับเนื้อเย่ือมะเร็งระยะเริ่มตน
และมะเร็งระยะทาย ตามลําดับ   จากการศึกษาคุณสมบัติของโปรตีนที่ระบุได พบวา เซลลมะเร็งมีการเปลี่ยนแปลง
คุณสมบัติตางไปจากเซลลปกติคือ มีการสรางโปรตีนเพ่ิมขึ้น  เพ่ิมจํานวนเซลล  มีการตายลดลง  เปล่ียนแปลงรูปราง
ไปจากเซลลปกติ  เคล่ือนตัวไปบริเวณอื่น  สรางพลังงานมากขึ้น และถายทอดสัญญาณภายในเซลลมากขึ้น  สุดทาย
สามารถสรุปโปรตีนชนิดใหมที่อาจมีศักยภาพเปนโปรตีนตัวบงชี้การมีโอกาสเปนมะเร็งชองปากในระยะกอนลุกลาม 
และในระยะแรกเริ่ม จํานวน 3 ชนิด ไดแก Elongation factor 2   Horf6  และ HSPA8 isoform 2   ผลการศึกษาครั้งนี้
สามารถนําไปประยุกตเพ่ือหาวิธีวินิจฉัยโรคมะเร็งชองปากไดรวดเร็วและงายขึ้น  และคนหาวิธียับย้ังการแสดงออกของ
ยีนและ/หรือโปรตีนที่สงเสริมการเจริญเติบโตของเซลลมะเร็ง 
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ABSTRACT 
 

This study was aimed to investigate the expression and identification of differentially 
expressed proteins in oral cancer, and to find new potential biomarkers of oral cancer using two dimension 
sodium dodecyl sulphate polyacrylamide gel electrophoresis (2D SDS-PAGE) and silver staining method. 
Identifications of proteins were characterized from peptide mass fingerprint and partial peptide sequence by 
mass spectrometers. The samples were taken from 12 oral cancer patients. Normal oral tissues were also 
collected for being a control group. Each of 5 patients were in early and late stage cancer, and 2 patients 
were each in carcinoma in situ stage and recurrent tumor. Histological study revealed that oral cancer was 
changed in cell morphology and tissue components according to the stages of tumor. The 2D SDS-PAGE 
showed that 1) the protein profiling of pre-malignant oral cancer (carcinoma in situ) was different from that of 
the normal tissue. The difference was more obvious, when the tumor was in early and late stage cancer, 2) 
in patients of late stage cancer the protein expression profiling of normal tissue was similar to that of cancer, 
and 3) the protein profiling of recurrent tumor was similar to that of cancer in patients of early stage cancer. 
The protein spot intensity was next analyzed using the ImageMaster 2D Platinum software. The result 
showed that 245 protein spots were significantly different between cancer and normal tissues (p<0.05). Forty 
six spots in carcinoma in situ were expressed in a similar manner to early stage cancer. Twenty six spots 
and 12 spots in recurrent tumor were expressed in similar manners to early and late stage cancer, 
respectively. Identifications and functions of 50 proteins were successfully characterized. Some 39 of 50 
proteins have been previously reported, while the other 11 proteins have never been reported associated to 
oral cancer. Some 19 of 50 proteins were similarly expressed in carcinoma in situ and early stage cancer. 
Some 6 and 2 of 50 proteins were similarly expressed in recurrent tumor and either early, or late stage 
tumors. It is suggested that oral cancer cells function differently from the normal cells; including, increased 
protein synthesis, increased cell proliferation, increased energy synthesis, increased signal transduction, 
decreased apoptosis, morphological change and migration. Finally, 3 proteins that could be new potential 
markers for indicating carcinoma in situ and early stage oral cancer were suggested. These were included 
Elongation factor 2, Horf6 and HSPA8 isoform 2. These proteins can be further used for fast and easy 
diagnosis of oral carcinoma in situ, and used as target proteins for gene and/or protein manipulation to inhibit 
or retard oral cancer progression. 
 


