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ประสบความสําเร็จในการพัฒนาการทําแผนที่

กระบวนการดัดแปลง RNA

คณะนักวิจัยจากมหาวิทยาลัยซีอานเจียวทง-ลิเวอรพูล (Xi’an Jiaotong-Liverpool University: XJTLU) ไดทําการ

ศึกษาการทํานายกระบวนการดัดแปลง m6A RNA ทัง้หมดหรือทรานสคริปโตม (whole-transcriptome) ซึ่งผล

ปรากฏวาประสบความสําเร็จในการทําแผนที่ m6A epitranscriptome ที่มีความแมนยํามากที่สุดในโลก

การวิจัยดังกลาวนําโดย Dr Jia Meng จากภาควิชาวิทยาศาสตรชีวภาพ และไดรับการตีพิมพเผยแพรในวารสาร

Nucleic Acids Research เมื่อไมนานมาน้ี

Dr Meng กลาววา ผลการวิจัยดังกลาวอาจมีความสัมพันธและเป็นความหวังสําหรับการศึกษาโรคตาง ๆ

“เป็นเรื่องยากที่จะทํานายวา โรคใดบางที่จะไดประโยชนจากการวิจัย m6A RNA methylation แตการศึกษาบงชี้วา

เอนไซมของ m6A RNA methylation มีบทบาทสําคัญในโรคมะเร็งเม็ดเลือดขาว มะเร็งปอด และมะเร็งเตานม”

เขากลาว

“ในฐานะที่เป็นชัน้ฐานของการควบคุมยีน ผมไมแปลกใจที่ไดเห็นวา การควบคุม epitranscriptome ผานทาง

กระบวนการ m6A RNA methylation ที่สามารถผันกลับได (reversible) นัน้ มีบทบาทสําคัญในหลายโรค

“ผลการวิจัยพิสูจนวา การมุงการศึกษาเพิ่มเติมไปที่โรคมะเร็งนัน้ ถือเป็นทิศทางที่มีความหวัง”

Dr Meng อธิบายวา RNA ยอมาจาก ribonucleic acid หรือกรดไรโบนิวคลีอิก ซึ่งรูจักกันวาเป็น ‘ลูกพี่ลูกน อง’

ของ DNA โดยการดัดแปลง m6A RNA เป็นประเภทหน่ึงของการดัดแปลงโมเลกุลอาร RNA ทางชีวเคมี ซึ่ง

สามารถเปลี่ยนคุณสมบัติทางชีวภาพของโมเลกุล และควบคุมการแสดงออกของยีน โดยที่ไมเปลี่ยนลําดับเบส

“กอนหน าน้ี การทํานายบริเวณที่มีการดัดแปลง m6A RNA อาจมีความแมนยําสูงสุดที่เพียงประมาณ 80% โดย

อาศัยขอมูลลําดับเบสแบบดัง้เดิม” เขากลาว

“สิ่งที่เราพบคือ ดวยการเพิ่มคุณสมบัติของจีโนมอีก 35 ตัว เราก็สามารถเพิ่มความแมนยําไดเป็นถึง 90% ซึ่งถือ

เป็นความกาวหน าครัง้ใหญ”

Dr Meng กลาววา เรื่องน้ีกําลังเป็นประเด็นที่วงการวิทยาศาสตรชีวภาพใหความสนใจอยูในขณะน้ี เน่ืองจากปัจจุบัน
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มีการดัดแปลง RNA ที่แตกตางกันอยูมากกวา 100 ประเภท และสวนใหญแลวไมมีใครทราบฟังกชัน่การทํางานของ

กระบวนการเหลาน้ี

Dr Meng เผยวา m6A มีจํานวนมากเที่สุด และคาดวาจะมีประโยชนตอการศึกษามากที่สุด

ทีมวิจัยไดนําวิธีการเรียนรูของเครื่อง (machine-learning) มาใชในการรางแผนที่ m6A epitranscriptome ดวย

การสรางแบบจําลองการทํานายโดยอิงกับขอมูลลําดับเบสแบบดัง้เดิมและคุณสมบัติของจีโนมแบบใหม เพื่อทํานาย

ตําแหนงบนยีนที่อาจมีความสัมพันธกับกระบวนการดัดแปลง RNA ไดอยางแมนนํา

นักศึกษาปริญญาเอก Kunqi Chen กลาววา การทํานายที่มีความแมนยํามากขึ้น และความเขาใจที่ดีขึ้นเกี่ยวกับ

บริเวณทีเกิดการดัดแปลง RNA จะชวยใหนักวิทยาศาสตรบงชี้ไดงายขึ้นวา เอนไซมตัวใดที่มีความเกี่ยวของใน

กระบวนการดัดแปลง

“งานของเราจะมีสวนสนับสนุนการศึกษาการทํางานและลักษณะของยีน รวมถึงความสัมพันธระหวางยีนกับโรคบาง

โรค” เขากลาว


