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บทนำ
           DNA profiling เป็นเทคนิคทางวิทยาศาสตร์ที่ถูกกำหนดมาอย่างดี ถูกนำมาใช้งานต่างๆ ทั่วโลก สำหรับการทดสอบแหล่งกำเนิด ความเข้าใจทางอาชญากรรมและการพิสูจน์บุคคล หนึ่งในคุณลักษณะที่โดดเด่นของเทคนิคนี้มาจากข้อเท็จจริงที่ว่า DNA profiling สามารถดำเนินการบนตัวอย่างทางชีวภาพต่างๆ ทำให้เกิด DNA degradation น้อยมาก ทุกๆปีจำนวนของการเกิดหายนะต่างๆ เกิดขึ้นตามที่ต่างๆทั่วโลก โดยยืนยันได้จากจำนวนผู้เสียชีวิตนับพันคน ความหายนะเหล่านี้สามารถเกิดขึ้นได้จากเหตุผลต่างๆ มากมาย แต่สามารถจัดเป็นประเภทอย่างกว้างๆ คือ ทางด้าน environmental ทางด้าน medical ทางด้าน industrial ทางด้าน vehicle หรือเกี่ยวข้องกับผู้ก่อการร้าย ซึ่งในระยะหลัง บางทีเกิดจากการเตรียมสำหรับใช้เป็นองค์ประกอบทางเคมี ชีวภาพ หรือทาง radiological แต่ไม่ว่าจะสาเหตุใดจะมีความต้องการด้านกฎหมายและด้านมนุษยธรรม สำหรับการพิสูจน์ตัวบุคคลของเหยื่อ และในกรณีของการแตกแยกเป็นชิ้นๆ ของร่างกาย จะทำการ re-association ของส่วนที่เหลือ ทั้งเพื่อช่วยในกระบวนการประกอบพิธีของญาติผู้ตาย และอาศัยใช้สำหรับสืบสวนหาสาเหตุทางกฎหมายของเหตุการณ์ที่เกิดขึ้น
           ความหายนะสามารถสรุปจำนวนของผู้ตาย Mukaida และคณะ รายงานถึงการพิสูจน์เอกลักษณ์ทาง DNA ของบุคคลสองศพ ซึ่งเน่าเปื่อยในอุบัติเหตุจากการฝึกซ้อมขับเครื่องบินทางทหาร ที่เกิดขึ้นในทะเล อุบัติเหตุนี้ สรุปได้ว่าเป็นจำนวนของบุคคลกลุ่มเล็กๆ อย่างไรก็ตามมันมีลักษณะของการเกิด body fragmentation ที่สูง ทำให้ผลจากการกู้คืนพบ 33 ส่วนร่างกาย หลังจากสองวันของการค้นหา [1] ในทางตรงข้ามกับรายงานนี้ เหตุการณ์สึนามิที่มหาสมุทรอินเดีย เกิดขึ้น ณ วันที่ 26 ธันวาคม 2004 ผลจากการตรวจสอบพบการสูญเสีย กว่า 200,000 คนส่งผลกระทบมากกว่า 10 ประเทศในพื้นที่ทันที [2] ในกรณีนี้จำนวนของร่างกาย ถูกกู้คืนเป็นจำนวนมาก แสดงถึงการเกิด fragmentation เพียงเล็กน้อยหรือไม่พบเลย แต่จะพบเกิดการสลายตัวและเน่าเปื่อย ซึ่งเกิดจากที่นี้มีภูมิอากาศเป็นเขตร้อน ทำให้แสดงถึงความท้าทายที่เกิดขึ้นต่างๆกันในแต่ละกรณีของทีมพิสูจน์เหยื่อความหายนะ (disaster victim identification (DVI) teams) [3]
           มีหลายวิธีที่สามารถใช้สำหรับพิสูจน์การเสียชีวิต สำหรับ DVI มีหลักเกณฑ์ในการพิสูจน์เอกลักษณ์เบื้องต้นอยู่ 4 หลัก ที่สามารถใช้เป็นหลักฐานสำหรับการพิสูจน์ตัวบุคคล คือ
1. Odontology

2. Fingerprinting

3. DNA

4. การสังเกตลักษณะพิเศษ(ที่ไม่ซ้ำ) เช่น numbered surgical prostheses

           เทคนิคเหล่านี้ DNA profiling สามารถใช้พิสูจน์หรือใช้ในการระบุเอกลักษณ์ และการ re-association ของส่วนที่แตกหัก, ไหม้ หรือ ศพที่เน่าเปื่อยซึ่งเป็นไปได้ยากหรือเป็นไปไม่ได้ในการใช้เทคนิคดั้งเดิม อย่างไรก็ตามความสำเร็จของ DNA profiling ต้องอาศัยการเก็บตัวอย่างและการรักษาวัตถุหลักฐานทางชีวภาพอย่างเหมาะสม จากศพที่ตายแล้วและการเข้าถึงตัวอย่างอ้างอิง ที่ซึ่งสามารถนำ DNA profile มาเปรียบเทียบกัน ตัวอย่างที่เก็บสำหรับการพิสูจน์ทาง DNA มักจะเก็บที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส เพื่อหยุดกระบวนการสลายตัวที่จะเริ่มทำงานหลังจากที่เสียชีวิต
           ทางเลือกของวิธีสำหรับการเก็บรักษาตัวอย่าง อาจจะช่วย DNA-DVI ในการสำรวจ ในงานวิจัยนี้ ผู้วิจัยได้ทำการศึกษากับสารละลายบัฟเฟอร์สองชนิด สำหรับความสามารถในการรักษาตัวอย่างเนื้อเยื่ออ่อนของมันที่อุณหภูมิห้อง ในการเก็บรักษานานกว่า 52 สัปดาห์
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ทบทวนวรรณกรรมและงานวิจัยที่เกี่ยวข้อง
ความรู้เบื้องต้นของ DNA [4]
           DNA profiling หรือ DNA fingerprint มาจากคำว่า DNA เป็นตัวย่อของ "Deoxy ribonucleic acid" ซึ่งเป็นองค์ประกอบพื้นฐานของสารพันธุกรรม ส่วนคำว่า "Fingerprint" หมายถึง ลายพิมพ์นิ้วมือที่ปลายนิ้วทั้งสิบของมนุษย์ ซึ่งลายพิมพ์นิ้วมือทั้งสิบของมนุษย์ ใช้เป็นลักษณะเฉพาะบุคคล (Individualization) ในการพิสูจน์บุคคล (Identification) ทางนิติเวชมาแต่เดิม เมื่อนำมารวมกันเป็น DNA Fingerprint จะมีความหมายว่า ลายพิมพ์ DNA ซึ่งมีลักษณะเฉพาะบุคคลเหมือนลายพิมพ์นิ้วมือ ในปัจจุบันนักวิทยาศาสตร์ได้ตรวจพบลำดับของ DNA ในส่วนที่เรียกว่า "ยีน"(Gene) ซึ่งเป็น DNA ในส่วนของหน่วยควบคุมการทำงานของเซลต่าง ๆ ในร่างกาย ดังนั้นการตรวจลำดับของ DNA หรือการหาข้อมูล DNA จึงอาจเรียกว่า "DNA Profiling" ซึ่งมีความหมายกว้างกว่าเดิม
           ในร่างกายของสิ่งมีชีวิตทุกชนิด จะประกอบไปด้วยเนื้อเยื่อของอวัยวะต่างๆซึ่งอวัยวะต่าง ๆ เหล่านี้จะประกอบไปด้วยเซลเล็กๆ มากมาย เซลทุกเซลในร่างกายจะมีองค์ประกอบคือ นิวเคลียส (Nucleus) และไซโตพลาสซึม (Cytoplasm) ยกเว้นเซลเม็ดเลือดแดงไม่มีนิวเคลียส โดยสารพันธุกรรม DNA จะมีอยู่ในนิวเคลียสโดยอยู่ในโครโมโซม (Chromosome) และมีอยู่ในไซโตพลาส ซึมโดยอยู่ในไมโตคอนเดรีย (Mitochondria)โครโมโซมในเซลของร่างกายมนุษย์ เกิดมาจากการผสมกันระหว่างไข่ (Ovum) จากมารดา ซึ่งจะพาโครโมโซมมา 23 อัน กับเชื้ออสุจิ (Sperm) จากบิดา ซึ่งพาโครโมโซมมา 23 อันเช่นกัน เมื่อมีการผสมกันเป็นตัวอ่อนจะรวมตัวเป็นโครโมโซม 23 คู่  ดังนั้น สารพันธุกรรม DNA ในนิวเคลียสจึงมาจากบิดาและมารดาอย่างละครึ่ง แต่ในการเกิดตัวอ่อนของมนุษย์นั้น ไซโตพลาสซึมจะมาจากมารดา 100 เปอร์เซ็นต์ ไม่เหมือนนิวเคลียส ดังนั้นDNA ในไมโตคอนเดรีย จึงได้รับมาจากมารดา 100 เปอร์เซ็นต์ 
           โครโมโซมมีส่วนประกอบของสารพันธุกรรม DNA ขดตัวจับกับโปรตีน โดย DNA จะมีโครงสร้างพื้นฐาน เป็นเส้นคู่ (Double - stand) บิดเป็นเกลียว (Helix) สารพันธุกรรม DNA ประกอบไปด้วย การจับตัวขององค์ประกอบทางเคมี 4 ชนิด หรือเรียกว่า base คือ Adenine Thymine Cytosine และ Guanine ซึ่งการเรียงตัวของเบส (Base) เหล่านี้ เปรียบเสมือนเป็นรหัสข้อมูลภายในเซล สารพันธุกรรมที่มีในโครโมโซมนี้จะแบ่งเป็น 2 ส่วน โดยส่วนแรกจะทำหน้าที่ ควบคุมการทำงานในการสร้างโปรตีนต่างๆ เพื่อนำไปใช้ในการทำงานของเซลต่างๆ ในอวัยวะของร่างกายส่วนนี้เรียกว่า "Gene" ซึ่งมีเพียงสิบเปอร์เซ็นต์ของจำนวน DNA ในนิวเคลียส ส่วนที่สองเป็นส่วนที่ไม่ได้ทำหน้าที่อะไรเป็นพิเศษเรียกว่า "Stutters" ซึ่งมีถึงเก้าสิบเปอร์เซ็นต์ของดีเอ็นเอทั้งหมด ซึ่ง DNA ในส่วนนี้มีความหลากหลายในการเรียงตัวของเบส โดยนักจิตวิทยาได้ศึกษาพบว่าการเรียงตัวของเบสในส่วนที่เป็นยีนส์ อาจจะมีการซ้ำกันได้ในคนแต่ละคน เพราะเป็นส่วนที่ควบคุมหน้าที่ต่างๆ ของอวัยวะในร่างกายซึ่งมีความหลากหลายไม่มากนัก เช่น ยีนส์ควบคุมสีตาก็จะมีแค่สีฟ้า สีน้ำตาล เป็นต้น การเรียงตัวของเบสในส่วนนี้จึงไม่สามารถนำมาพิสูจน์บุคคลได้ แต่ในปัจจุบันได้มีการศึกษาลำดับเบสในส่วน Gene นี้เพื่อนำมาตรวจหาความผิดปกติของ Gene ได้ จะมีส่วนเกี่ยวข้องในการวินิจฉัย รักษาโรคต่างๆ เช่น โรคเลือดทาลัสซีเมีย หรือโรคมะเร็ง เป็นต้น ซึ่งในปัจจุบัน ได้มีการถอดรหัสของ Gene ได้หมดแล้ว สารพันธุกรรม DNA ในส่วน "Stutters" นี้ เปรียบเสมือนเป็นลายเซ็นต์ของเรา (Signature) เนื่องมาจากคุณลักษณะเฉพาะบุคคล ทั้งนี้นักวิทยาศาสตร์ที่ค้นพบคุณสมบัติเฉพาะ โดยได้ทำการวิจัยและยืนยันได้ว่า โอกาสที่การเรียงตัวของเบสใน DNA ส่วนนี้จะมีโอกาสซ้ำกันระหว่างคนสองคนซึ่งไม่มีความเกี่ยวพันทางพันธุกรรมกันเลยเพียงหนึ่งในหนึ่งล้านพันล้านคน (million - billion) การตรวจลำดับเบสในส่วน "Stutter" เพื่อพิสูจน์บุคคล ไม่ได้ตรวจสอบให้ครบทุกเบสของโครโมโซมทุกเส้น แต่นักจิตวิทยาได้ศึกษาวิจัยพบว่า สามารถใช้บางตำแหน่งบนโครโมโซม 23 คู่นี้ มาเปรียบเทียบ เนื่องจากบางตำแหน่งมีความหลากหลายมาก โดยได้กำหนดเกณฑ์มาตรฐานว่า ในการพิสูจน์บุคคลด้วยวิธี DNA Fingerprint นี้ ต้องใช้การเปรียบเทียบตำแหน่ง (Locus) อย่างน้อย 10 ตำแหน่ง (Loci) ซึ่งปัจจุบัน FBI ของอเมริกาได้กำหนดเกณฑ์ว่าต้องตรวจถึงสิบสามตำแหน่ง และกำลังจะปรับเปลี่ยนเป็นสิบหกตำแหน่ง 
ขั้นตอนการทำ DNA Fingerprint
       1. การเก็บตัวอย่างส่งตรวจ การเก็บรวบรวมวัตถุพยานต่างๆ มีกรรมวิธีแตกต่างกันตามชนิดของวัตถุพยาน โดยต้องยึดหลักเกณฑ์ดังนี้คือ
             1. ตัวอย่างที่จะส่งตรวจ DNA ต้องเป็นเซลที่มีนิวเคลียส
             2. ตัวอย่างที่จะส่งตรวจต้องมี DNA ที่มีคุณภาพ 
ปัจจัยที่จะทำให้ DNAเสื่อมสลาย มีดังนี้
      1. ระยะเวลานาน
      2. อุณหภูมิที่สูงเกินไป
      3. ความชื้นสูง
      4. แสงอาทิตย์ หรือรังสี
      5. สารเคมี
      6. เชื้อโรค
       ปัจจัยดังกล่าวนี้ไม่สามารถทำให้เกิดลายพิมพ์ DNA เป็นของบุคคลอื่นได้เพียงแต่ทำให้ DNA เสื่อมสลายจนไม่สามารถหาลายพิมพ์ได้ โดยความเป็นจริงแล้ว DNAเสื่อมสลายได้ยากกว่า Genetic markers ตัวอื่นที่ใช้ในทางนิติเวช เช่น กรุ๊ปเลือด เอ, บี, โอ โดย DNA สามารถคงอยู่ได้หลายปี ในขณะที่โปรตีน หรือ marker ตัวอื่น จะเสื่อมสลายภายใน 2 ถึง 3 เดือนเท่านั้น วิธีที่จะรักษา DNA ให้คงสภาพดีที่สุด คือ การทำแห้ง และเย็นจัด 
             3. การเก็บตัวอย่างส่งตรวจ
การเก็บตัวอย่างส่งตรวจ โดยทั่วไปมี 2 วิธีหลักๆ คือ
      1. การเก็บโดยตรง เช่น ตัดเศษเสื้อผ้าที่มีคราบเลือด คราบอสุจิ หรือตัดชิ้นเนื้อจากศพมาตรวจ
      2. ต้องมีการเคลื่อนย้ายวัตถุส่งตรวจ เช่น พบคราบเลือดที่ผนังห้องน้ำหรือพื้น วิธีที่ดีสุดคือ ควร 
          ใช้มีดขูด (Scrape) หรือพรมน้ำลงไปแล้วใช้ผ้าพันแผลหรือสำลีที่ไม่มีสารเคมีใด ๆ ซับ แม้แต่
          Cottonbud ที่มีขายในท้องตลาดก็ไม่ควรนำมาใช้ เนื่องจากมีสารเคมีติดอยู่ จากนั้นปล่อยให้
          แห้ง
การเก็บตัวอย่างส่งตรวจต้องระมัดระวังการปนเปื้อน (Contamination)

การปนเปื้อน เกิดจากสาเหตุ 3 กุล่ม ดังนี้
      1. การปนเปื้อนจากสิ่งไม่มีชีวิต (Non - biological contamination)

          โดยส่วนใหญ่เป็นสารเคมี เช่น สีย้อมผม สีย้อมผ้า สบู่ หรือสารเคมีอื่นๆ ซึ่งจะมีผลทำให้ไม่
          สามารถหาลายพิมพ์ DNA ได้
      2. การปนเปื้อนจากสิ่งมีชีวิตที่ไม่ใช่มนุษย์ (Non - human biological contamination) ซึ่ง
          หมายถึง มี DNA จากสิ่งมีชีวิตอื่นๆ ที่ไม่ใช่มนุษย์ เช่น เชื้อโรค เชื้อราสัตว์ เชื้อแบคทีเรีย 
          หรือ พืช มาปนเปื้อน เป็นต้น
      3. การปนเปื้อนจาก DNA ของมนุษย์ (Human source contamination)

          เป็นการปนเปื้อนที่อันตราย และต้องระมัดระวังที่สุด เนื่องจากมีความสำคัญในการแปรผล    
          ลายพิมพ์ DNA มาก โดยเราต้องแยกว่าวัตถุที่ส่งตรวจเป็นของคนหลายคนจริงๆ "Mixed 
          sample" เช่นกรณีที่มีผู้ข่มขืนกระทำชำเราหญิงหลายคน คือ เป็นการปนเปื้อน"Contaminated 
          sample" จากขบวนการก่อนการวิเคราะห์ลายพิมพ์ DNA เช่น จากการเก็บวัตถุส่งตรวจ 
          (Collection) อาจมีเซลเนื้อเยื่อจากมือของผู้เก็บวัตถุพยาน จากการเก็บรักษาวัตถุพยาน 
         (Preservation) จากการนำส่งวัตถุพยาน (Handling) และจากการตรวจวิเคราะห์ลายพิมพ์ DNA 
         (Analysis) ซึ่งขั้นตอนทั้งหมดต้องทำโดยมนุษย์ทั้งนั้น จึงอาจมีการปนเปื้อนได้ ในธรรมชาติ 
         DNA ไม่สามารถลอยมาในอากาศ น้ำ หรือ ดิน โดยอิสระได้   
             4. การเก็บรักษาวัตถุส่งตรวจ (Preservation) มีหลักการ 2 อย่าง คือ แห้ง
(Dried) และเย็น (Frozen)

       2. การประเมินวัตถุที่ส่งตรวจ เนื่องจากการตรวจลายพิมพ์ DNA เป็นเทคนิคที่ค่อนข้างยากและมีต้นทุนสูง อีกทั้งบางครั้งวัตถุพยานมีจำนวนน้อยผู้เก็บรวบรวมวัตถุพยานที่ส่งตรวจจะต้องระมัดระวังเก็บรักษาวัตถุพยานไม่ให้สูญหาย หรือเสื่อมสลายน้อยที่สุด และจะต้องพยายามให้ได้ผลดีที่สุดและแม่นยำ จึงต้องมีการประเมินคุณภาพวัตถุที่ส่งตรวจ โดยมีหลักการดังนี้ คือ
       1. ตรวจดูว่าวัตถุพยานแยกว่าจะเป็นเนื้อเยื่ออะไรก่อน เช่น เป็นเลือด น้ำลายหรือคราบอสุจิ 
           กระดูกหรือผม เพื่อเลือกวิธีสกัด DNA ให้เหมาะสมกับเนื้อเยื้อ
       2. ตรวจคุณภาพ (Quality) DNA ของวัตถุพยาน
       3. ตรวจดูปริมาณของ DNA (Quantity) หากมีปริมาณน้อยจะต้องมีวิธีเพิ่มจำนวน DNA 
           (Amplification) ด้วยเทคนิคอื่นๆ
       4. ตรวจดูว่า DNA ที่ได้เป็นของมนุษย์หรือไม่
       5. ตรวจดูสภาพของ DNA (State) เช่น เป็น Single strand หรือเป็นDouble stand จะได้เลือกวิธี
           ตรวจได้ถูกต้อง
       3. การสกัด DNA จากเซล กรรมวิธีในการสกัด DNA ค่อนข้างยาก มีเทคนิคที่ต้องใช้บุคลากรระดับนักวิจัย ต้องรู้ว่าสกัด DNA จากนิวเคลียส หรือจากไมโตคอนเดรียต้องรู้ว่าเป็นเนื้อเยื่อประเภทใดจะใช้วิธีสกัดส่วนที่ไม่ต้องการออกได้ถูกต้อง เช่น หากเป็นการตรวจจากคราบเลือดจะสกัดง่ายกว่าการตรวจชิ้นส่วนของกระดูก หรือกล้ามเนื้อ เป็นต้น กระบวนการทำ DNA profiling โดยปกติมี 2 กระบวนการ คือ [8]
       1. Restriction fragment length polymorphism (or RFLP for short) RELP เป็นกระบวนการที่ใช้ในการ identify Colin Pitchfork เป็นกระบวนการที่ต้องการปริมาณของตัวอย่างค่อนข้างมากและคุณภาพของ DNA ขึ้นกับความสดของตัวอย่าง จุดนี้เป็นอุปสรรคสำคัญในกรณีของงานด้านนิติวิทยาศาสตร์ที่ซึ่ง DNA โดยส่วนใหญ่มาจากเนื้อเยื่อจะเกิดการสลายตัวหรือปนเปื้อนกับวัตถุต่างๆ รูปที่ 1 ตัวอย่างกระบวนการทำ DNA profiling ในตัวอย่างเลือดหรือน้ำลาย หลังจากทำการสกัด DNA แล้ว จะนำมาผสมกับสารเคมีที่เรียกว่า Restriction enzyme ซึ่งทำหน้าที่ตัด DNA ออกเป็นส่วนๆ (เรียกว่า Restriction fragments) ที่ specific points ในลำดับของ DNA ขั้นตอนต่อมาจะทำการเรียงลำดับ fragments ที่ได้โดยใช้เทคนิค Electrophoresis เมื่อให้กระแสไฟฟ้าหลายร้อยโวลต์ ส่วนของ fragments ที่สั้นกว่าจะเคลื่อนที่ได้เร็วกว่าส่วน fragments ที่ยาว เมื่อหยุดให้กระแส fragments จะมีการเรียงตัวตามความยาว ซึ่งจะได้ actual DNA pattern จากนั้นทำการติด label ทำการล้าง DNA แล้วจึงทำ X-ray film ภาพที่ได้เรียกว่า autoradiograph หรือ autorad คล้ายกับเป็น bar code pattern ของ DNA fingerprint
       2. Allele-specific testing คล้ายกับ RFLP ทำงานโดยการค้นหาส่วน polymorphic fragments ของ DNA มี specific type เรียกว่า alleles โดยกระบวนการทำงานนี้จะมองหาเฉพาะ particular alleles ในตัวอย่าง DNA มีความแม่นยำน้อยกว่ากระบวนการ RFLPแต่สามารถใช้ตัวอย่างน้อยกว่า มีความบริสุทธิ์น้อยกว่าและใช้เวลาน้อยกว่ากระบวนการ RFLP ซึ่งเป็นประโยชน์ในการศึกษาทางนิติวิทยาศาสตร์ และด้วยการใช้กระบวนการที่เรียกว่า Polymerase Chain Reaction (PCR) รูปที่ 2ซึ่งจะมีขั้นตอน amplify ทำให้ใช้ปริมาณตัวอย่าง DNA น้อยกว่า โดยโมเลกุล DNA สามารถคัดลอกตัวมันเองได้ โดยการเติม enzyme ที่เรียกว่า polymerase ในตัวอย่าง DNA จากนั้นวางลงในอุปกรณ์ที่เรียกว่า Thermocycler โดยจะเกิดการสร้าง chain reaction ซึ่ง DNA จะทำการคัดลอกหรือเป็นการเพิ่มจำนวน โดยจะเพิ่มแบบ exponential ได้ผลผลิตใน n cycle เป็น 2n คู่ จากปฏิกิริยาประกอบด้วย 3 ขั้นตอนหลักของการปรับเปลี่ยนอุณหภูมิวนไปวนมา 30 ถึง 40 รอบ คือ 
       1. Denaturation ที่อุณหภูมิ 95 องศาเซลเซียสเป็นการทำลายพันธะระหว่าง nucleotides ทำให้สาย DNA ที่ม้วนเกลียวอยู่เป็นคู่แยกออกจากกันเป็นเส้นตรง 2 เส้น และปฏิกิริยาต่างๆ จากเอนไซม์ในรอบก่อนหน้าจะหยุดลงทั้งหมด 
       2. Annealing ที่อุณหภูมิประมาณ 50 ถึง 60 องศาเซลเซียส ทำให้ primer ไปเกาะติดกับ template เพื่อเตรียมตัวตั้งต้นต่อสายคู่ของ template 
       3. Extension ที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส เอนไซม์ polymerase จะเริ่มทำงานโดยทำให้มีการนำเบสต่างๆ มาต่อทางด้าน 3’ ของ primer โดยต่อให้ complementary กับ sequence บน template ที่ primer มาเกาะไว้ 
           นอกจากกระบวนการทำ PCR แล้วยังมีกระบวนการที่ถูกพัฒนาขึ้นใหม่ มีความเร็วมากกว่าและมีความจำเพาะมากกว่า เรียกว่า Short tandem repeats (STRs) รูปที่ 3 โดยอาศัยพื้นฐานเดียวกันกับ PCR เมื่อได้ DNA ที่ถูก amplified แล้วจะทำการ run บน Electrophorisis

รูปที่ 1 กระบวนการ Restriction fragment length polymorphism (RFLP) [8]
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รูปที่ 2 กระบวนการ Polymerase chain reaction (PCR) [8]
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รูปที่ 3 กระบวนการ Short tandem repeats (STRs) [8]
       4. การตรวจลายพิมพ์ DNA กรรมวิธีในขั้นตอนนี้ยากกว่าข้อ 3 ซึ่งโดยทั่วไปมี 2 วิธี คือ การทำด้วยมือ (Manual) และการทำโดยเครื่องมือ อัตโนมัติ (Automate) แต่หลักการในการตรวจจะเหมือนกัน กล่าวคือ จากความรู้พื้นฐานว่า DNA ในส่วน "Stutter" เราจะนำมาใช้พิสูจน์บุคคล ซึ่ง DNA ส่วนนี้จะมาจากโครโมโซมทุกอัน นักวิจัยได้ทำการวิจัยไว้แล้ว และจะพบว่า "Stutter" ของแต่ละโครโมโซมจะมีบางส่วนของ DNA ที่ซ้ำกันในแต่ละคนน้อยมากซึ่งเราสามารถเลือกตัดเฉพาะท่อนของ DNA เหล่านี้ได้โดยใช้เอนไซม์ที่มีลักษณะตัดเฉพาะ(Restricted endonuclease) ดังรูปที่ 1 จากนั้นแยกท่อน DNA ที่ถูกตัดตามความยาวแล้วเปลี่ยนถ่ายแถบของ DNA ไปอยู่บนแผ่นที่เหมาะสม ติดฉลากท่อน DNA ที่อยู่บนแผ่นโดยสารกัมมันตภาพรังสี หรือ สารปลอดกัมมันตภาพรังสี เปลี่ยนถ่ายแถบ DNA ที่ติดฉลากแล้วด้วยเทคนิคเฉพาะ จากนั้นก็ตรวจหาตำแหน่งของแถบ DNA โดยถ้าเป็นการใช้สารกัมมันตภาพรังสี ก็จะผ่านเครื่องเอ็กซ์เรย์ ผลจะปรากฏออกมาในลักษณะ "Bar code" แต่หากไม่ใช้สารกัมมันตภาพรังสี ก็จะใช้วิธีย้อมสีแล้วอ่านด้วยเครื่องปรากฏเป็นเส้นกราฟในตำแหน่งต่างๆ กัน โดยเครื่องอื่นจะอ่านตำแหน่งให้โดยอัตโนมัติ โดยทั่วไปเทคนิคที่ใช้กัมมันตภาพรังสีเป็นเทคนิคที่ทำด้วยมือต้นทุนต่ำกว่าเทคนิคที่ไม่ใช่สารกัมมันตภาพรังสี ซึ่งใช้เครื่องตรวจอัตโนมัติ ทั้ง 2 วิธีมีข้อดีข้อเสียต่างกันคือ การตรวจด้วยมือมีต้นทุนที่ถูกกว่า แต่จะตรวจวัตถุพยานได้ไม่มากต่อการตรวจหนึ่งครั้ง และมีโอกาสที่จะเกิดข้อผิดพลาดจากมนุษย์ได้หลายขั้นตอน เช่น การควบคุมเวลา อุณหภูมิ การปนเปื้อน แต่การตรวจด้วยเครื่องแม่นยำเรื่องเทคนิค สามารถตรวจวัตถุพยานได้ครั้งละเป็นจำนวนมาก ประโยชน์ที่ดีอีกเหตุผล คือ หากมีวัตถุพยานเปรียบเทียบในภายหลัง ซึ่งอาจจะมีระยะเวลาห่างกันสามารถตรวจลายพิมพ์ DNA ของวัตถุพยานครั้งหลังอย่างเดียวแล้วมาเปรียบเทียบข้อมูลกับลายพิมพ์ที่เคยตรวจไว้ได้เลย ไม่ต้องนำวัตถุพยานมาตรวจเปรียบเทียบพร้อมกันอีกครั้ง แต่หากเป็นการตรวจด้วยมือจะต้องนำมาตรวจเปรียบเทียบพร้อมๆ กันเสมอ เพื่อป้องกันการผิดพลาดทางเทคนิค เพียงแต่ราคาของเครื่องมือตรวจอัตโนมัติค่อนข้างสูง คือ ราคาประมาณสี่ล้านบาท นอกจากนี้ การตัดทอน DNA นี้ ตามหลักสากลควรทำหลายตำแหน่งเพื่อให้เกิดความแม่นยำ โดยทั่วไปใช้สิบตำแหน่ง ซึ่งในช่วงกลางปี 2541 ทางหน่วยงาน FBI ของสหรัฐอเมริกาได้ใช้เกณฑ์ใหม่ คือ ต้องตรวจเป็นจำนวนสิบสามตำแหน่ง ในขณะที่ประเทศไทยไม่มีการกำหนดเกณฑ์มาตรฐานจึงทำให้การฟังผลการตรวจ DNA ไม่สามารถบอกได้ว่าตรวจทำทั้งหมดกี่ตำแหน่ง จึงยังไม่อาจเชื่อถือได้เสมอไปเนื่องจากตำแหน่งต่างๆ เหล่า นี้ได้มีการทำการวิจัยในกลุ่มประชากรต่างๆ เพื่อคำนวณค่า P.D คือ Probability of Discrimination ซึ่งต้องเป็นที่ยอมรับโดยสากลจึงจะนำ
มาใช้ได้
การแปรผลจากลายพิมพ์ DNA

           การตรวจลายพิมพ์ DNA มี 2 วิธี ดังกล่าวข้างต้น การแปรผลจึงมี 2 ลักษณะ กล่าวคือ การตรวจด้วยมือ (Manual) จะเป็นการใช้สารกัมมันตภาพรังสี ซึ่งผลจะออกมาเป็นลักษณะแบบบาร์โค้ด ส่วนการตรวจด้วยเครื่องอัตโนมัติ (Automate) นั้น เครื่องจะรายงานผลตามตำแหน่งที่ตัดเฉพาะแต่ละตำแหน่ง โดยเครื่องจะอ่านเลขตำแหน่งให้โดยอัตโนมัติ ซึ่งง่ายต่อการแปรผล ตัวอย่างของการรายงานผลมีดังรูปประกอบ เมื่อได้ผลการตรวจมาแล้วจะต้องมีการสรุปผลการตรวจ ซึ่งการสรุปผลมีได้ 3 แบบ ดังนี้ คือ
       1. Exclusion หมายถึง ผลการตรวจยืนยันได้ถึงความขัดแย้งร้อยเปอร์เซ็นต์โดยไม่จำเป็นต้อง
          ทำการตรวจเพิ่มเติมเพื่อยืนยันอีก 
       2. Inconclusion หมายถึง ผลการตรวจไม่สามารถสรุปผลได้ เนื่องมาจากปัญหาที่เกิดขึ้นใน
           ขั้นตอนต่างๆ เช่น เสื่อมสภาพ มีการปนเปื้อนของ DNA หรือมีความผิดพลาดเกิดขึ้นใน
           กรรมวิธีการตรวจ เช่น น้ำยาหมดอายุ เป็นต้น
       3. Conclusion เป็นการยืนยันบุคคล ซึ่งการสรุปผลจะต้องไม่มีข้อขัดแย้งตามเกณฑ์
           มาตรฐานสากลก็คือ จะต้องตรงกันทั้งสิบตำแหน่ง เช่น ในการพิสูจน์ บิดา มารดาและบุตร 
           ผลการตรวจที่จะบอกว่าเป็นบุตรแน่นอนนั้นจะต้องตรวจพบลายพิมพ์ DNA ของบุตรมาจาก 
           บิดา และมารดาอย่างละ 50 % ทั้งสิบตำแหน่ง ส่วนการตรวจวัตถุพยานผลการตรวจลาย
           พิมพ์ DNA ทั้งสิบตำแหน่งต้องตรงกันทุกประการ
ประโยชน์ของการตรวจลายพิมพ์ DNA

           ในปัจจุบันเรานำการตรวจลายพิมพ์ DNA มาใช้ในขบวนทางวิทยาศาสตร์มากมายรวมทั้งการแพทย์ เช่น การวินิจฉัยโรคทางพันธุกรรม การวิเคราะห์ยีนส์มะเร็ง และรวมถึงการตรวจทางนิติเวชวิทยา ซึ่งการนำการตรวจลายพิมพ์ DNA มาใช้ในทางนิติเวชวิทยา มักเป็นการพิสูจน์สายพันธุ์มนุษย์ในกรณีต่างๆ เช่น
       1. การตรวจในคดีข่มขืนกระทำชำเรา ซึ่งเป็นการพิสูจน์บุคคลที่ได้กระทำชำเราโดยสามารถตรวจ DNA จากคราบอสุจิ เส้นขนที่หัวเหน่าที่มีรากขน น้ำลายซึ่งอาจมีเยื่อบุกระพุ้งแก้ม และคราบเลือด ในการหาหลักฐานในคดีข่มขืนกระทำชำเรา ว่าชายผู้ใดเป็นผู้มีเพศสัมพันธ์กับฝ่ายหญิง สามารถตรวจหาวัตถุพยาน หรือขนเพชรของฝ่ายชายที่อยู่บนร่างกายฝ่ายหญิงหรือตัวอสุจิว่าเป็นของใคร การตรวจในเบื้องต้นสามารถบอกได้ว่าเป็นเชื้ออสุจิหรือขนเพชรหรือไม่ โดยการดูด้วยกล้องจุลทรรศน์ แต่การจะบอกว่าวัตถุพยานนั้นเป็นของใครจะต้องใช้การตรวจ DNA ในสหรัฐอเมริกา คดีฆาตกรรมข่มขืนกระทำชำเรา จะมีการตรวจ DNA ของวัตถุพยานที่พบในผู้ตายไว้เสมอ แม้จะยังจับผู้ร้ายไม่ได้ นอกจากนี้ในบางครั้งผู้ต้องหาอาจจะฝากรอยกัดไว้บนร่างกายของผู้เสียหาย หรือผู้ตาย ซึ่งสามารถพิสูจน์ได้ด้วยกรุ๊ปเลือด หรือพิมพ์ฟันหรือ DNA ของเซลเยื่อบุกระพุ้งแก้มได้ ในปัจจุบันมีการตรวจในคนไข้ที่ตั้งครรภ์จากการถูกข่มขืนซึ่งมาทำแท้ง โดยสามารถทำการตรวจ DNA จากรกเทียมกับเลือดแม่ และนำไปดำเนินคดีกับผู้ต้องหาที่กระทำชำเราได้ 

       2. การตรวจในคดีฆาตกรรม ในคดีฆาตกรรมที่มีการทำร้ายกัน ทำให้มีเลือดออกก็สามารถใช้การตรวจ DNA จากคราบเลือดที่พบเพื่อหาฆาตกรได้ 

       3. การตรวจพิสูจน์ บิดา มารดาและบุตร (Parentage test) เป็นการตรวจพิสูจน์ยืนยันว่าเป็นบุตรของบิดา (Parentage test) หรือ เป็นบุตรของมารดา (Maternity test)ใช่หรือไม่ 
       4. การตรวจพิสูจน์ซากโครงกระดูกหรือชิ้นส่วนมนุษย์ ที่พบในกรณีอุบัติเหตุเครื่องบินตก สงคราม คดีฆาตกรรมฆ่าหั่นศพ หรือ พิสูจน์สายพันธุ์มนุษย์ในประวัติศาสตร์ซึ่งอาจใช้การตรวจ DNA ทั้งในโครโมโซม และไมโตคอนเดรีย ก็ได้ 
       5. ประโยชน์ด้านอื่นๆ ที่ใช้การตรวจ DNA มาใช้ในการดำเนินคดีด้านอื่นๆ ไปเช่น การตรวจ DNA ของพืชหรือสัตว์ ก็สามารถกระทำได้ลักษณะคดีที่จะมาใช้ คือ การละเมิดลิขสิทธิ์ การขโมยพืชหรือสัตว์ที่มีราคา 
งานวิจัยที่เกี่ยวข้อง
           ภายใต้สถานการณ์ทั่วๆไป การเก็บตัวอย่างสำหรับการทำ DNA profiling จะเกิดขึ้นระหว่างการชันสูตรภายในสถานที่เก็บศพ ตัวอย่างสามารถแช่เย็นหรือแช่แข็งเพื่อรักษา DNA โดยการ cooling ตัวอย่าง หลายปัจจัยที่ทำให้ DNA เกิดการสลายตัว เช่น การทำงานของ endogenous enzymes และการสลายตัวทางจุลินทรีย์/แบคทีเรีย เป็นไปอย่างช้าๆ หรือหยุดชะงักที่อุณหภูมิต่ำมากๆ (-70 ถึง -80 องศาเซลเซียส) ในบางสถานการณ์รวมไปถึงเหตุการณ์อุบัติเหตุที่มีผู้สูญเสียจำนวนมาก ขึ้นอยู่กับ สถานที่และจำนวนของผู้ที่ตกเป็นเหยื่อ การทำให้ตัวอย่างเย็นทันทีอาจไม่สามารถเป็นไปได้ ทางเลือกวิธีอื่นของการเก็บรักษา DNA สำหรับใช้ในกรณีดังกล่าวนี้ ต้นทุนต่ำของ LST buffer ถูกพัฒนาขึ้นสำหรับการขนส่งและการเก็บรักษาตัวอย่าง โดยไม่ต้องใช้การแช่เย็น [5,6] buffer นี้ประกอบด้วยการรวมของสารเคมีต่างๆที่ออกแบบมาเพื่อ lyse cells, inactivate nucleases, ป้องกันการเจริญเติบโตของจุลินทรีย์ และการรักษา DNA มีงานวิจัยที่เกี่ยวข้องเดิมทำการการทดสอบ พบว่า LST buffer มีประสิทธิภาพสำหรับการเก็บรักษา DNA เป็นเวลาถึง 8 สัปดาห์ที่อุณหภูมิห้องจากตัวอย่างทั้งเลือดและเนื้อเยื่อ [5] งานวิจัยต่อมา ใช้ตัวอย่าง biopsy ทางคลินิกโดยตรง ทำการเปรียบเทียบกับ preservation capacity ของ LST buffer ด้วยวิธี snap-freezing และเก็บที่อุณหภูมิ -75 องศาเซลเซียส [6] พบว่า มีประสิทธิภาพมากขึ้นในการเก็บรักษา DNA แต่ยังสรุปได้ว่า LST buffer มีความเหมาะสม, ประหยัดต้นทุนในระยะเวลาสั้นๆในการเก็บรักษาตัวอย่างเนื้อเยื่อ (ประมาณ 4 สัปดาห์) [6] การใช้ LST buffer ในโครงการ DVI ไม่ได้ถูกกล่าวถึงโดยตรงจากผู้เขียนในส่วนนี้ อย่างไรก็ตาม งานวิจัยนี้ผู้เขียนคาดว่ามีบทบาทที่ดีในการเก็บรักษา DNA ได้
           การใช้ buffer ที่คล้ายกันนี้ ถูกเสนอโดย Fregeau และคณะ สำหรับวัตถุประสงค์ทาง DVI [7] buffer ทางเลือกนี้ คือ GenoFix TM (บ. DNA Genotek) เป็น alcohol-based tissue ถูกออกแบบให้มีความยืดหยุ่นสำหรับการเก็บตัวอย่างเนื้อเยื่อที่อุณหภูมิห้อง ทำการทดสอบบน biopsies ของกล้ามเนื้อเรียบ พบว่า GenoFix TM มีประสิทธิภาพสำหรับการรักษา DNA หลังจากเก็บรักษาเป็นเวลา 1 ปีที่อุณหภูมิห้อง และเก็บรักษา 3 ปีครึ่งที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส [7] อีกทั้ง Fregeau และคณะได้ให้ข้อคิดเห็นสนับสนุนการใช้ GenoFix TM และยังแนะนำถึงการเก็บรักษา RNA โดยใช้สารละลายนี้ได้อย่างเท่าเทียมกัน [7] สารละลายบัฟเฟอร์ที่ใช้ในงานวิจัยนี้ คือ Oragene TM DNA self-collection kit (บ. DNA Genotek) ถูกออกแบบสำหรับการรวบรวมและเก็บรักษา DNA ที่อุณหภูมิห้อง สามารถใช้งานได้จาก DNA ของตัวอย่างน้ำลาย และถูกนำมาทดสอบในทำนองเดียวกัน
บทที่ 3
วิธีการทดลอง
       1. ขั้นตอนการเก็บตัวอย่าง
           คณะกรรมการจริยธรรมท้องถิ่น อนุญาตในการให้สิทธิสำหรับการเก็บตัวอย่าง limbs จากการตัดแขนขาผู้ป่วยที่โรงพยาบาลมหาวิทยาลัย Leicester NHS Trust, Leicester, UK (LREC, 06/Q2501/17) การอนุญาตแจ้งเป็นลายลักอักษรโดยได้รับบริจาคจากผู้ป่วยที่ต้องรับการตัดส่วนแขน ขาออก ส่งไปยัง หน่วย Forensic Pathology มหาวิทยาลัย Leicester, UK สำหรับการทำ DNA identification research ส่วน limbs ด้านล่าง สองส่วนถูกเก็บสำหรับใช้ศึกษาในงานวิจัยนี้ ซึ่งเป็นส่วนที่ถูกตัดออกเนื่องจาก ระยะเรื้อรังในส่วนต่ำกว่าขาจากภาวะอุดตันของทางเดินโลหิต มีสาเหตุจากโรคเบาหวาน ทันทีหลังจากตัดออก ส่วน limbs จะถูกส่งไปยังหน่วย Forensic Pathology และเนื้อเยื่อกล้ามเนื้อที่ยังทำงานได้ถูกแยกออกจากส่วน limbs โดยกล้ามเนื้อถูกเลือกให้เป็นประเภทเนื้อเยื่ออ่อนที่เด่น มักนิยมใช้ในปัจจุบัน และง่ายในการระบุส่วนร่างกายที่ถูกแตกหัก
       2. วิธีการเก็บรักษาตัวอย่าง
           จาก Literature review พบ 2 วิธีของการเก็บตัวอย่างที่อุณหภูมิห้อง 1. วิธี Lysis storage และ การ Transportation (LST) buffer ที่มี 100 mM Tris-HCl ที่ pH 7.6, 0.5 M KCl, 4.5% Nonidet P40, 4.5% Tween 20 และ 1% sodium azide และ 2. Oragene TM DNA self-collection kit (ของบ. DNA Genotek, Ottawa, ON, Canada)
       3. การออกแบบการทดลอง
           ชิ้นส่วนของกล้ามเนื้อถูกแยกออกตาม receipt ของแต่ละ limbs สองส่วนและวางลงในสารละลายที่กำหนด ปริมาณที่ต้องการของตัวอย่างในแต่ละบัฟเฟอร์ และระยะเวลายาวนานเท่าไหร่ในการเก็บรักษา DNA ที่อุณหภูมิห้อง จากนั้นชั่งตัวอย่างน้ำหนักต่างๆ 1000, 500, 250, 100, 50, 25, 10 และ 5 mg วางลงบน Oragene TM collection pots และชั่งตัวอย่าง 1000, 500, 250, 100 และ 50 mg ลงใน 5 mL ของ LST buffer สุดท้ายชั่งตัวอย่าง 100, 50, 25, 10 และ 5 mg ลงใน 1 mL ของ LST buffer แล้วจึงทำการสกัด DNA ในแต่ละตัวอย่างหลังจากเก็บเป็นระยะเวลา 1, 2, 4, 12, 36 และ 52 สัปดาห์
       4. ขั้นตอนการสกัด DNA
           นำตัวอย่างที่เก็บใน Oragene TM ทั้งหมด ทำการอบที่อุณหภูมิ 50 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 3 ชั่วโมง ตามคำแนะนำของผู้ผลิต ขั้นตอนการทำให้บริสุทธิ์ของ Oragene TM รวมทั้งการเติม 1/25th Oragene TM เป็น purifier solution ในตัวอย่าง และทำการ incubation ในน้ำแข็งเป็นเวลา 10 นาที จากนั้นตามด้วย ชุดของ centrifugation และตามด้วยขั้นตอนการล้าง สุดท้ายทำการกู้คืน DNA ในรูป pellet ที่ซึ่งต้องทำการ re-hydration โดยเลือกปริมาณของสารละลายบัฟเฟอร์หรือน้ำที่เหมาะสม เทคนิคการทำให้บริสุทธิ์นี้ ถูกแนะนำโดยผู้ผลิต ซึ่งได้ออกแบบสำหรับใช้กับตัวอย่างน้ำลายและพบว่า ไม่เหมาะสำหรับการ purification DNA จากตัวอย่างกล้ามเนื้อที่ยังไม่ได้ถูกย่อยเนื้อเยื่อ หลังจากขั้นตอนของการทำให้บริสุทธิ์ ทำซ้ำ 3 ครั้ง ขั้นตอนที่แนะนำของ Qiagen DNA mini kit (บ. Qiagen, West Sussex, UK) ไม่ได้นำมาใช้ ซึ่งออกแบบเพื่อกู้คืน DNA จากจำนวนที่ต่างๆกันของ body fluids และเนื้อเยื่อ รวมไปถึงการเพิ่มขั้นตอนการย่อยซึ่งขึ้นอยู่กับวิธีที่เลือก โดย 100 µL ของ aliquots ถูกแยกออกจากทั้ง Oragene TM  และ LST preservation buffer สำหรับการสกัด DNA โดยใช้ Qiagen DNA mini kit ขั้นตอนในกรณีของตัวอย่าง เลือด/body fluids ตามคำแนะนำของผู้ผลิต DNA ถูกชะใน 100 µL buffer AE (Qiagen)
       5. DNA quantification

           ในขั้นตอนการหาปริมาณ DNA ถูกดำเนินการใน 1 µL ของแต่ละตัวอย่างที่สกัดได้ใน 2 ซ้ำ โดยใช้ Quantifiler Human DNA Quantification kit (บ. Applied Biosystems) ในปริมาณรวมของปฏิกิริยาเท่ากับ 12.5 µL ใช้ thermal cycling 7500 Real-Time PCR System (บ. Applied Biosystems) ตามคำแนะนำของผู้ผลิต
       6. DNA profiling

           ทำการศึกษา DNA profile จากตัวอย่างที่สกัดได้ทั้งหมด โดยใช้ AmpF/STR® SGM Plus ® PCR Amplification kit (บ. Applied Biosystems, Foster City, CA) สำหรับปริมาณของปฏิกิริยาสุดท้ายของ 12.5 µL และ 1 ng template DNA ถูกเติมในแต่ละ reaction ที่เป็นไปได้ เริ่มต้น DNA profiling ถูกดำเนินการโดยใช้ 28 amplification samples ตัวอย่างเหล่านี้ ไม่ว่าจะเป็นแบบ partial หรือ failed DNA profile จะถูกสังเกตหลังจาก 28 รอบ ซึ่งจะถูก amplified ใหม่ สำหรับ 34 PCR cycles  PCR ผลผลิตของสัปดาห์ที่ 1, 2, 4, 12 และ 36 ได้สารสกัดที่ถูกแยกและทำให้มองเห็นบน ABI PRISM® 377 DNA Sequencer (บ. Applied Biosystems) ขนาดของส่วนแตกหักถูกดำเนินการโดยใช้ GeneScan® software version 2.1 (บ. Applied Biosystems) และการทำ allele designation ถูกดำเนินการโดยใช้ Genotyper ® software version 3.7 (บ. Applied Biosystems) PCR ผลผลิตของสัปดาห์ที่ 52 สารสกัดถูกแยกและทำให้มองเห็นบน Applied Biosystem 3130 Genetic Analyser และถูกวิเคราะห์โดยใช้ GeneMapper ID software version 3.2 ( บ. Applied Biosystems)
บทที่ 4
ผลการทดลอง
           ในขั้นตอนการสกัด DNA ถูกดำเนินการบน 100 µL aliquots ของแต่ละ preservation buffer ผลของการหาปริมาณ DNA ของตัวอย่างที่เก็บที่อุณหภูมิห้องทั้งใน Oragene TM collection pots และ LST buffer แสดงในตารางที่ 1

ตารางที่ 1 ค่าเฉลี่ยของการทำ real-time PCR quantification (ทำซ้ำ 2 ซ้ำ) สำหรับตัวอย่างที่นำมาสกัดทั้งหมดในช่วงระยะเวลา 52 สัปดาห์ 
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หมายเหตุ  ผลทั้งหมดแสดงความเข้มข้นของ DNA ในหน่วย ng/µL เครื่องหมายดอกจัน(*) แสดงถึง ตัวอย่างที่ได้จาก partial DNA และ (**) สำหรับ DNA profiling failed หลังจากการทำ amplification ที่ 28 cycles กรณีของ Full DNA profile ได้รับเมื่อ partial และ failed samples ทั้งหมดถูกทำ re-amplified จำนวน 34 cycles ยกเว้น 5 mg ของตัวอย่าง muscle A ที่เก็บใน Oragene TM solution เป็นเวลา 1 สัปดาห์ (***) ไม่พบ DNA profile
อุณหภูมิเฉลี่ยของอุณหภูมิห้องในแต่ละตัวอย่างถูกเก็บที่ 24.2 องศาเซลเซียส มีค่าอุณหภูมิต่ำสุด เท่ากับ 16 องศาเซลเซียส และอุณหภูมิสูงสุดเท่ากับ 30.5 องศาเซลเซียส ในระหว่างระยะ 52 สัปดาห์ ปริมาณของ DNA ที่ถูกกู้คืนหลังจากแต่ละการสกัดที่เหลือ ยังคงสอดคล้องกับการสกัดที่ดำเนินการไม่เกิน 12 สัปดาห์ หลังจากการศึกษานี้ได้เริ่มต้น ปริมาณของ DNA ที่ได้กลับคืนแสดงถึงผลที่เพิ่มขึ้นที่สัปดาห์ที่ 36 และ 52 ผลเหล่านี้บางทีอธิบายโดยปริมาณที่ลดลงของตัวอย่างที่ถูกเก็บไว้มาสุ่มตัวอย่างซ้ำจากตัวอย่างเดียวกัน ทำให้ผลที่ได้จากปริมาณบัฟเฟอร์ทั้งหมดถูกลดลงครั้งละ 100 µL ในแต่ละครั้งที่สุ่มตัวอย่าง ค่า Ct values สำหรับตัวอย่างที่นำมาหาปริมาณทั้งหมด คาดว่า อยู่ในช่วง 20 – 35 ซึ่งระบุได้ว่า ไม่มี PCR inhibition เกิดขึ้นระหว่าง template amplification ผลของการหาปริมาณ DNA ถูกวิเคราะห์โดยใช้ ANOVA โดยไม่มีความแตกต่างอย่างมีนัยสำคัญในผลผลิต DNA สำหรับทั้งกล้ามเนื้อ A (p> 0.2) และกล้ามเนื้อ B (p> 0.5) สำหรับการสุ่มตัวอย่าง ณ ช่วงสัปดาห์ DNA ผลผลิตจากสารละลายที่มีกล้ามเนื้อ A และ B ถูกวิเคราะห์โดยใช้ paired t test โดยสมมุติให้ไม่มี variance พบว่าไม่มีความแตกต่างอย่างมีนัยสำคัญสำหรับปริมาณทั้งหมดของ DNA ที่ได้กลับคืนจากกล้ามเนื้อ A หรือ B
           เนื่องจากไม่มีความแตกต่างอย่างมีนัยสำคัญในผลผลิตของ DNA ที่ได้รับระหว่างตัวอย่างที่ถูกสกัดจากกล้ามเนื้อ A หรือ B หรือระหว่างช่วงระยะสัปดาห์ที่ทำการสุ่มตัวอย่าง ผลที่ได้นำมาประเมินประสิทธิภาพของการสกัด DNA สำหรับแต่ละน้ำหนักของเนื้อเยื่อที่เก็บในแต่ละ preservative solution รูปที่ 4 แสดงผลผลิตเฉลี่ยของ DNA ที่ได้รับหลังจากการสกัดบน 100 µL aliquots ของ preservative buffer สำหรับแต่ละน้ำหนักของเนื้อเยื่อที่เก็บใน Oragene TM solution ข้อมูลเหล่านี้ถูก normalized โดยการแบ่งผลผลิต DNA ทั้งหมดตามจำนวนของเนื้อเยื่อในหน่วย mg เพื่อให้แต่ละน้ำหนักเนื้อเยื่อสามารถเปรียบเทียบได้โดยตรง และนำเสนอในรูปแผนภูมิแท่ง เช่นเดียวกับรูปที่ 5 แสดงถึงการหาประสิทธิภาพ DNA ที่ได้กลับคืน สำหรับเนื้อเยื่อกล้ามเนื้อที่เก็บใน 5 mL LST buffer และรูปที่ 6 สำหรับเนื้อเยื่อที่เก็บใน 1 mL LST buffer 
           ผลที่เสนอในรูปที่ 4 แสดงให้เห็นว่า การเก็บเนื้อเยื่อ 500 mg ใน Oragene TM collection pots ให้ผลที่เหมาะสมต่ออัตราส่วนของ DNA ที่ได้กลับคืน และรูปที่ 6 แสดงให้เห็นถึง ประสิทธิภาพของ DNA ที่ได้กลับคืนสูงที่สุด สำหรับตัวอย่างที่เก็บใน 1 mL LST buffer ที่ได้รับเมื่อเก็บเนื้อเยื่อ 5 mg ผลที่เสนอในรูปที่ 6 แสดงว่า 100 mg ของเนื้อเยื่อควรจะถูกเก็บใน 5 mL LST buffer เพื่อให้ได้ DNA ที่ได้กลับคืนสูงที่สุดต่อ mg ของเนื้อเยื่อที่เก็บ ผลผลิตของ DNA ที่ได้กลับคืนทั้งหมด โดยการสกัดจาก 100 µL aliquots จาก containers ที่มี 5 mL LST buffer และตัวอย่างเนื้อเยื่อ อย่างไรก็ตามแสดงถึงผลผลิตรวมที่ลดลงอย่างมีนัยสำคัญเมื่อเปรียบเทียบกับตัวอย่างที่เก็บใน Oragene TM pots และ 1 mL LST buffer
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รูปที่ 4
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รูปที่ 5
กราฟแท่งแสดงปริมาณ DNA ที่ได้กลับคืนจากเนื้อเยื่อกล้ามเนื้อที่เก็บใน Oragene TM solution (รูปที่ 4), ใน 5 mL LST buffer (รูปที่ 5) แต่ละกราฟแท่งแทนปริมาณเฉลี่ยของ DNA ที่ได้กลับคืนจาก 100 µL aliquot ของแต่ละสารละลายในระยะเวลากว่า 6 ครั้งที่ทำการสุ่มตัวอย่าง ความเข้มข้นของ DNA ถูก normalized โดยการแบ่งปริมาณทั้งหมดของ DNA ที่ได้กลับคืน (ng) ต่อปริมาณของเนื้อเยื่อที่ถูกเก็บ (mg) ในแต่ละตัวอย่าง เปรียบเทียบแต่ละ order ถึงประสิทธิภาพของการสกัดในแต่ละตัวอย่าง แถบ error bar บ่งชี้ช่วงความเชื่อมั่นที่ 95 % สำหรับแต่ละเซตข้อมูล
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รูปที่ 6
กราฟแท่งแสดงปริมาณ DNA ที่ได้กลับคืนจากเนื้อเยื่อกล้ามเนื้อที่เก็บใน 1 mL LST buffer (รูปที่ 6) แต่ละกราฟแท่งแทนปริมาณเฉลี่ยของ DNA ที่ได้กลับคืนจาก 100 µL aliquot ของแต่ละสารละลายในระยะเวลากว่า 6 ครั้งที่ทำการสุ่มตัวอย่าง ความเข้มข้นของ DNA ถูก normalized โดยการแบ่งปริมาณทั้งหมดของ DNA ที่ได้กลับคืน (ng) ต่อปริมาณของเนื้อเยื่อที่ถูกเก็บ (mg) ในแต่ละตัวอย่าง เปรียบเทียบแต่ละ order ถึงประสิทธิภาพของการสกัดในแต่ละตัวอย่าง แถบ error bar บ่งชี้ช่วงความเชื่อมั่นที่ 95 % สำหรับแต่ละเซตข้อมูล
           DNA profiling ถูกดำเนินการบน 1 ng ของ template หรืออาจลดปริมาณลงเมื่อความเข้มข้น DNA ต่ำกว่า 0.2 ng/µL เป็น 5 µL template ซึ่งใช้สำหรับแต่ละปฏิกิริยาในปริมาณรวมของ 12.5 µL จากตัวอย่างทั้งหมดโดยส่วนใหญ่จะได้รับ full DNA profile ส่วน partial DNA profile ที่ allele และ/หรือ ตำแหน่งของ gene ในโครโมโซมเลื่อนออกอย่างชัดเจน ซึ่งสังเกตพบใน 8.8 % ของ amplifications และ amplification failure ซึ่งสังเกตพบใน 2.8 % ของตัวอย่างทั้งหมด ตามที่ระบุโดยเครื่องหมายดอกจันในตารางที่ 1 ตัวอย่างทั้งหมดแสดงถึงการเลื่อนออกหรือล้มเหลว เมื่อถูก re-amplified โดยใช้ 34 PCR cycles ผลที่ได้ใน full profile สำหรับตัวอย่างทั้งหมดมีข้อยกเว้นเดียว ไม่มี DNA profile สามารถผลิตได้ เมื่อพยายาม amplify วัตถุที่ได้กลับมา จาก 100 µL aliquot จากกล้ามเนื้อ A ที่เก็บใน Oragene TM preservative เป็นเวลา 1 สัปดาห์ นอกจากนี้เป็นเพียงตัวอย่างเดียวที่ไม่ถูกตรวจพบระหว่างการหาปริมาณ DNA น่าจะสันนิษฐานได้ว่า จากการที่เนื้อเยื่อแตกหักมีขนาดเล็กมากอาจติดที่ส่วนของฝาของ Oragene TM collection pot การป้องกันอาจทำได้โดยระวังการสัมผัสกับสารละลาย 
preservative ในระหว่างสัปดาห์แรกของการเก็บรักษา การดูแลหลังจากเหตุการณ์นี้เกิดขึ้น เพื่อให้แน่ใจว่า ตัวอย่างเนื้อเยื่อได้อยู่ในสารละลาย preservative ไม่ติดกับส่วนของฝาของ Oragene TM collection points สำหรับตัวอย่างทั้งหมด
           ตัวอย่างต่างๆ แสดงให้เห็นว่า รูปแบบ partial DNA profile เริ่มแรกการ amplification แบบ drop-out สามารถอธิบายได้โดยการเติม template ที่ไม่เพียงพอสำหรับตัวอย่างส่วนใหญ่ profiles นี้ แสดงถึง electropherograms ทั่วๆไปของกรณีนี้ทำให้ค่าเฉลี่ย peak height ต่ำ สังเกตข้าม amplified loci ทั้งหมด การสังเกตที่พบนี้ถูกสนับสนุนโดย ข้อมูลทางการวิเคราะห์เชิงปริมาณด้วยที่ปริมาณต่ำ (< 0.04 ng/µL) ถูกบันทึกสำหรับตัวอย่างเหล่านี้ ข้อยกเว้นของการอธิบายนี้ มันจะไม่ว่าทำไม full DNA profile ไม่สามารถผลิตได้เมื่อ DNA ที่ถูกสกัด 10 mg ของเนื้อเยื่อกล้ามเนื้อ B ที่เก็บใน Oragene TM buffer เป็นเวลา 1 สัปดาห์ การวิเคราะห์หาปริมาณ DNA บ่งชี้ว่า ความเข้มข้นของ DNA 0.07 ng/µL ถูกได้กลับคืน ผลของ 34-cycle amplification สามารถผลิต 
profile ทั่วๆไป ของการเพิ่ม DNA template มากเกินไป ด้วยการหยุด peaks ที่สังเกต เนื่องจาก peak heights มีค่าเกินกว่า 6000 RFUs ใน electropherogram สิ่งนี้บางทีอธิบายถึง human error made ได้ในระหว่างการทำ amplification แรกโดยใช้ที่ 28 PCR cycles
           Partial profiles ถูกสร้างขึ้นสำหรับตัวอย่างเนื้อเยื่อที่เก็บเป็นเวลา 36 และ 52 สัปดาห์ เมื่อทำการหาปริมาณ DNA บ่งชี้ว่า template ที่เหมาะสม คือ ป้อนลงในแต่ละปฏิกิริยาสำหรับ full profile generation หลังจาก 28 PCR cycles แม้ว่า full profile จะถูกสร้างขึ้นหลังการ re-amplification โดยใช้ 34 PCR cycles ภาพ electropherogram แสดงรูปแบบของ amplification ทั่วๆไปของ template ที่ถูกสลายตัวด้วย peak heights ที่ต่ำกว่า สังเกตจาก loci ที่ยาวกว่าใน SGM Plus amplification kit เช่น D18S51 และ FGA ผลเหล่านี้ระบุว่า คุณภาพของ DNA ที่ได้กลับคืนจากเนื้อเยื่อกล้ามเนื้อถูกเก็บรักษาในทั้ง Oragene TM และ LST preservative buffers อาจเริ่มลดน้อยลงหลังจาก 6 เดือนที่อุณหภูมิห้อง 
บทที่ 5
สรุปและวิจารณ์ผลการทดลอง
           จำนวนของตัวอย่างที่ได้รับจากร่างกายเพื่อวัตถุประสงค์ในการพิสูจน์ DNA นั้น ในทางนิติเวชโดยส่วนใหญ่และสภาพศพที่ไม่กระจัดกระจายสามารถตรวจสอบได้จากการชันสูตร ในกรณีดังกล่าวตัวอย่างพวก buccal swabs ตัวอย่างเลือดหรือคราบเลือดบนกระดาษกรอง สามารถเก็บรวบรวม สำหรับการทำ DNA profiling (ขึ้นกับงานในกรณีต่างๆ) เนื่องจากง่ายต่อการดำเนินงานทางห้องปฏิบัติการของตัวอย่างประเภทนี้ ในสหราชอาณาจักร (UK) ในการเก็บรวบรวบตัวอย่าง อาจรวมถึงตัวอย่างทั้งร่างกาย หรือตัวอย่าง deep muscle แต่ในกรณีที่ตัวอย่าง buccal cells และ/หรือตัวอย่างเลือดไม่สามารถใช้ได้ เช่น ในระหว่างการตรวจสอบพบส่วนของร่างกายที่ยังคงเหลืออยู่มีความแตกหักอย่างมาก หรือ ตัวอย่างทางชีวภาพอื่นๆที่ต้องทำการรวบรวม การพิสูจน์เอกลักษณ์และการทำ re-association เนื้อเยื่ออ่อนจะถูกเก็บแทนที่กระดูกหรือฟัน โดยตัวอย่างกล้ามเนื้อเป็นส่วนที่ถูกใช้บ่อยในปัจจุบัน การสืบสวนในงานนี้จึงมุ่งสนใจไปที่เนื้อเยื่อกล้ามเนื้อ ซึ่งเป็นแหล่งของ DNA ทางเลือก เป็นที่ยอมรับกันอย่างกว้างขวางว่า การเก็บรักษา DNA ในกระดูกและฟันดีกว่าในเนื้อเยื่ออ่อน โดยเฉพาะอย่างยิ่งเมื่อเกิดการเน่าเปื่อยขึ้น อย่างไรก็ตามกระบวนการของเนื้อเยื่อแข็ง ใช้เวลาสิ้นเปลืองมาก, ใช้กำลังคนมาก, ต้องการ de-fleshing, การทำความสะอาด, การทำให้แห้ง, การตัด, การบด และการ de-calcification ก่อนที่จะสามารถทำการสกัด DNA เปรียบเทียบกับกระบวนการที่ง่ายกว่าของเนื้อเยื่ออ่อน ต้องทำการตัดตัวอย่างและทำการ maceration ก่อนทำการสกัด DNA
           งานวิจัยนี้ได้ทดสอบความสามารถของทั้ง Oragene TM solution และ LST buffer เพื่อรักษา DNA ที่มีในเนื้อเยื่อกล้ามเนื้อที่สดและเก็บเป็นระยะเวลากว่า 12 เดือนที่อุณหภูมิห้อง ผลจากการทดลองแสดงให้เห็นว่า มีความเป็นไปได้ที่จะได้ full DNA profiles โดยใช้การสกัด DNA มาตรฐานและขั้นตอน amplification  การพิจารณาข้อมูลทางปริมาณวิเคราะห์ พบว่า สารละลายที่ใช้ในการเก็บรักษาที่มี Oragene TM collection pots บรรจุอยู่ภายใน จะให้ค่าผลผลิต DNA ที่ได้กลับคืนสูงกว่า LST buffer โดยเฉพาะอย่างยิ่งเมื่อเปรียบเทียบกับผลผลิต DNA ของเนื้อเยื่อกล้ามเนื้อที่เก็บใน 5 mL ของ LST buffer ซึ่งจะได้รับผลผลิตที่ต่ำกว่ามาก ผลของ DNA profiling ถูกดำเนินการกับตัวอย่างที่ถูกสกัดทั้งหมด อย่างไรก็ตาม คุณภาพของ DNA ที่ได้กลับคืนจากเนื้อเยื่อที่เก็บใน LST buffer ไม่ได้ลดลงอย่างมีนัยสำคัญเมื่อเทียบกับ DNA ที่ได้กลับคืนจากตัวอย่างที่เก็บใน Oragene TM collection pots ผลผลิตของ DNA ต่อ mg ของเนื้อเยื่อที่เก็บใน 1 mL LST buffer มีค่าสูงกว่ามากเมื่อตัวอย่างถูกเก็บใน 5 mL LST buffer ตามที่แสดงในรูปที่ 5 และ 6 ผลเหล่านี้อาจแสดงว่า LST buffer เป็น preservation ที่เหมาะสมกรณีที่ปริมาณของตัวอย่างเนื้อเยื่อน้อยๆ (< 100 mg) เนื่องจากเซตข้อมูลในงานวิจัยถูกจำกัด การตรวจสอบเพิ่มเติมของปัญหานี้ ควรจะดำเนินการก่อนจึงจะสามารถสรุปถึงปริมาณที่เหมาะสมของการใช้ LST buffer ที่จำเป็นสำหรับการเก็บรักษาตัวอย่าง
           การทดลองนี้ถูกออกแบบทำซ้ำกับสถานการณ์ที่มีหลายตัวอย่างที่อาจต้องกู้คืนจากตัวอย่างเดียวที่ถูกเก็บสำหรับการพิสูจน์บุคคลจากผู้เสียชีวิตขณะเกิดอุบัติเหตุในเหตุการณ์อุบัติเหตุที่มีผู้เสียชีวิตจำนวนมาก ด้วยเหตุนี้ หลายตัวอย่างไม่ได้ตั้งค่าไว้ก่อนหน้านี้ ซึ่งจัดเป็น un-sampled specimen ในแต่ละช่วงเวลา ปริมาณทั้งหมดของ preservative solution ทั้ง LST buffer และ Oragene TM ถูกออกแบบให้ใช้ปริมาณที่มากเกินพอสำหรับการสุ่มตัวอย่างเป็นระยะเวลากว่า 1 ปี รวมปริมาณทั้งหมด 600 µL ผลที่ได้ทำให้ปริมาณของ preservation solution มีค่าค่อยๆลดลงที่จัดขึ้นภายในแต่ละ container เป็นระยะเวลา 52 สัปดาห์สำหรับการสุ่มตัวอย่างที่ดำเนินการ การเพิ่มผลผลิต DNA หลังจาก 36 และ 52 สัปดาห์ของการเก็บเนื้อเยื่อ เป็นคุณลักษณะที่พบซึ่งเป็นไปได้มากที่สุด เนื่องจากเป็นการลดสัดส่วนเนื้อเยื่อที่เหลือต่ออัตราส่วน preservative solution เนื่องด้วยการเอาออก 100 µL ในแต่ละครั้งที่สุ่มตัวอย่าง ผลของ DNA profiling มากกว่า 52 สัปดาห์เต็มของระยะเวลาที่ได้ทำการศึกษา อย่างไรก็ตาม พบว่า การสุ่มตัวอย่างหลายครั้งจากตัวอย่างที่เก็บจากที่เดียว ไม่ส่งผลเสียต่อผลลัพธ์ของขนาดทั้งทางด้านคุณภาพและปริมาณของ DNA ที่จะลดลงต่ำกว่ามาตรฐานที่จำเป็นสำหรับใช้ในกระบวนการที่ทำอยู่ปัจจุบัน และตัวอย่างของแต่ละเฉพาะบุคคล จาก DNA profiling ยังคงสามารถทำได้
           สุดท้าย ผลประโยชน์เพิ่มเติมของการใช้บัฟเฟอร์เหล่านี้ในการเก็บรักษาที่อุณหภูมิห้อง พบว่า การสกัด DNA สามารถดำเนินการได้โดยตรงในขณะที่ยังเป็น aliquots ของสารละลาย เช่น ไม่ต้องมีกระบวนการอื่นๆอย่างในเนื้อเยื่อแข็งเพิ่มเติม หรือในกรณีที่เก็บตัวอย่างที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส ก่อนการสกัดตัวอย่างต้องทำการ defrosted ก่อน, เคลื่อนย้ายออกจาก container, แบ่งเป็นส่วนๆ, ชั่งน้ำหนัก, ทำให้ยุ่ยก่อนแล้วนำไปย่อย เป็นเวลา 1 ถึง 3 ชั่วโมง (หรือค้างคืนในหลายๆ กรณี) การใช้ preservation solution สามารถขจัดกระบวนการเหล่านี้อย่างสิ้นเชิง DNA สามารถทำการสกัดจาก aliquots ในปริมาณเพียงเล็กน้อยของบัฟเฟอร์ที่ไม่ต้องดูแลรักษามากนัก ใช้ขั้นตอนการสกัด DNA ที่สั้นกว่า ความสามารถในการสกัดได้โดยตรงนี้ ทำให้กระบวนการสกัดทั้งหมดเป็นแบบอัตโนมัติได้ โดยใช้ Robotic Platforms เช่น Qiagen Biorobot (บ. Qiagen, West Sussex, UK) เป็นการเพิ่ม sample throughput และอาจทำให้เกิดการเพิ่มขึ้นของการทำ DNA profiling ได้อย่างรวดเร็วกว่าที่ได้รับจากขั้นตอนที่ใช้อยู่ในปัจจุบันก็เป็นได้
คำแนะนำของงานวิจัยนี้
           งานวิจัยนี้ได้แสดงให้เห็นถึง ความเหมาะสมของการใช้ Oragene TM และ LST buffers สำหรับการเก็บรักษาเนื้อเยื่อกล้ามเนื้อถึง 12 เดือนที่อุณหภูมิห้อง และดังที่กล่าวไปแล้วถึงอาจใช้เป็นวิธีทางเลือก เมื่อการแช่แข็งตัวอย่าง ไม่สามารถแช่เย็นได้ในทันที หรือต้องมีการขนส่งตัวอย่างจากประเทศหนึ่งไปอีกประเทศหนึ่ง การใช้ preservation solutions จะเป็นประโยชน์ต่อ downstream processing ของตัวอย่างทางชีวภาพ ขจัดความต้องการสำหรับการจัดการกับเนื้อเยื่อแข็ง ข้อเท็จจริงที่การสกัด DNA สามารถดำเนินการในรูป aliquot ของสารละลายบัฟเฟอร์ทั้งสอง โดยไม่ต้องมีกระบวนการอื่นเพิ่มเข้ามา ทำให้สามารถทำการสกัด DNA อย่างอัตโนมัติ เพิ่ม throughput processing ของตัวอย่างเนื้อเยื่ออ่อนหลายๆตัวอย่างได้ถ้าต้องการ ข้อดีอื่นๆ คือ ต้องการวัตถุตัวอย่างที่ถูกรวบรวมน้อยกว่าแนวทางที่ใช้อยู่ปัจจุบัน จากงานวิจัยนี้ แสดงว่า Full SGM รวบกับ STR profile สามารถดำเนินการได้จากจำนวนตัวอย่างเพียง 5 mg ของเนื้อเยื่อกล้ามเนื้อที่ถูกเก็บในทั้ง Oragene TM และ LST buffers เป็นเวลาถึง 52 สัปดาห์ ในทางปฏิบัติ ปริมาณของการชั่งน้ำหนักเนื้อเยื่อระหว่าง 25 ถึง 500 mg น่าจะให้ผลที่ดีเลิศในการเก็บรวบรวมตัวอย่าง สำหรับวัตถุประสงค์ในการพิสูจน์เอกลักษณ์ เพื่อให้มั่นใจถึงปริมาณของ DNA ที่ได้รับสำหรับการทดสอบหลายๆครั้ง
           ระบบนี้เป็นการช่วยสำหรับการเก็บรวบรวมชิ้นเล็กชิ้นน้อยของตัวอย่างกล้ามเนื้อ (หรือเนื้อเยื่ออ่อนอื่นๆ) สำหรับการเก็บรักษาที่อุณหภูมิห้องของการทำ DNA Identification และอาจเพิ่ม sample throughput โดยอาศัยระบบอัตโนมัติ เป็นวิธีที่ portable พกพาได้อย่างสมบูรณ์และสามารถทำงานร่วมกับระบบการจัดการแบบ Bar-coding ผลการดำเนินงานเริ่มต้น แสดงให้เห็นว่า สามารถใช้ได้กับตัวอย่างที่มีส่วนถูกเผา และเกิดการเปลี่ยนแปลงจากการสลายตัว/เน่าเปื่อย ซึ่งสถานการณ์เหล่านี้ อาจพบได้ในระหว่างการสืบสวนอุบัติเหตุที่มีผู้เสียชีวิตเป็นจำนวนมาก และจากที่กล่าวไว้แล้วก่อนหน้านี้ ถึงงานที่มีการใช้ preservation buffer ที่คล้ายกัน ทำให้เป็นการสนับสนุนการนำมาใช้งานทางด้าน DVI และโดยเฉพาะอย่างยิ่งใช้ได้ในเหตุการณ์ที่ส่วนของร่างกายถูกกระจัดกระจาย ซึ่งแหล่ง DNA ดั้งเดิม อย่างฟันหรือกระดูก อาจไม่สามารถนำมาแปลผลสำหรับการ Identification และการ Fragment re-association ได้ ระบบนี้จัดได้ว่าเป็นวิธีการเพิ่มเติมอีกวิธีหนึ่งสำหรับการเก็บรักษาตัวอย่างในงานด้าน DVI ได้เช่นกัน
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