
งาน​วิจัย​เผย​ จี​โน​มชาว​ไอ​ซแลนด​ชวย​ไข​ความ​เขาใจ

มรดก​ของ​มนุษย​โบราณ​นี​แอ​นเดอรทัลใน​ชนชาติ​ยุ

โรป

– ชิน้​สวน​พันธุกรรม​ของ​มนุษย​ยุค​โบราณ​ที่​ประกอบ​ดวย​จี​โน​มมนุษย​นี​แอ​นเดอรทัลเกือบ​ครึ่ง​ กําลัง​ถายทอด​และ

ไหล​เวียน​อยู​ใน​พันธุกรรม​ของ​ชาว​ยุโรป​ยุค​ปัจจุ​บัน

– ชาว​ยุโรป​โดย​เฉลี่ย​มี​ชิน้​สวน​พันธุกรรม​ของ​มนุษย​ยุค​โบราณ​กวา​ 500 ชิน้​ ซึ่ง​รวม​ถึง SNPs ที่​สัมพันธ​กับ​ความ

เสี่ยง​ใน​การ​เป็น​มะเร็ง​ตอม​ลูก​หมาก​ ภาวะ​เหล็ก​คัง่​ ควา​มเร็ว​ใน​การ​แข็ง​ตัว​เลือด​ และ​สวน​สูง

นัก​วิทยาศาสตร​จาก deCODE genetics รวม​กับ​สถา​บัน Max Planck Institute และ​มหาวิทยาลัย​ใน​เดนมารก​และ

ไอ​ซแลนด​ ได​เผย​แพร​งาน​วิจัย​ชิน้​แรก​ที่​ใช​ขอมูล​การ​ถอดรหัส​พันธุกรรม​ทัง้​จี​โน​มจาก​ประชา​กร​ เพื่อ​อธิบาย​เกี่ยว​กับ

การ​ผสม​พันธุ​ขาม​สาย​พันธุ​ระหวาง​มนุษย​ยุค​ปัจจุบัน​กับ​มนุษย​ยุค​โบราณ​เมื่อ​กวา​ 50,000 ปี​ที่​แลว​ ที่​ยัง​คง​สืบทอด

เป็น​มรดก​มา​จนถึง​ทุก​วัน​น้ี​ โดย​บทความ​ชิน้​น้ี​ได​รับ​การ​ตี​พิมพ​ลง​ใน​วารสาร​ทาง​วิ​ทยา​ศาสตร Nature ทัง้​น้ี​ ขอ​คน​พบ

ดัง​กลาว​สนับสนุน​การ​คาด​การณ​กอน​หน าที่​วา​ คน​สวน​ใหญ​นอก​ทวีป​แอฟริกา​มี​บรรพบุรุษ​เป็น​มนุษย​โบราณ​ประมาณ​

2​% ซึ่ง​สวน​ใหญ​เป็น​ผล​มา​จาก​การ​ติดตอ​กัน​ไป​มา​และ​การ​ผสม​พันธุ​ขาม​สาย​พันธุ​ระหวาง​กลุม​ของ​โฮ​โม​ เซ​เปีย​นส

(Homo sapiens) และ​นี​แอ​นเดอรทัล (Neanderthal) ผล​การ​ศึกษา​ยัง​แสดง​ชิน้​สวน​จี​โน​มที่​มี​ความ​สําคัญ​มากกวา​ที่

คาด​ไว​จาก​มนุษย​เดนิ​โซ​วาน (Denisovans) ซึ่ง​เป็น​มนุษย​โบราณ​อีก​สาย​พันธุ​ที่​ผสม​พันธุ​กับ​ทัง้​มนุษย​นี​แอ​นเดอรทัล

https://www.thaimediapr.com/%e0%b8%87%e0%b8%b2%e0%b8%99%e0%b8%a7%e0%b8%b4%e0%b8%88%e0%b8%b1%e0%b8%a2%e0%b9%80%e0%b8%9c%e0%b8%a2-%e0%b8%88%e0%b8%b5%e0%b9%82%e0%b8%99%e0%b8%a1%e0%b8%8a%e0%b8%b2%e0%b8%a7%e0%b9%84%e0%b8%ad%e0%b8%8b/
https://www.thaimediapr.com/%e0%b8%87%e0%b8%b2%e0%b8%99%e0%b8%a7%e0%b8%b4%e0%b8%88%e0%b8%b1%e0%b8%a2%e0%b9%80%e0%b8%9c%e0%b8%a2-%e0%b8%88%e0%b8%b5%e0%b9%82%e0%b8%99%e0%b8%a1%e0%b8%8a%e0%b8%b2%e0%b8%a7%e0%b9%84%e0%b8%ad%e0%b8%8b/
https://www.thaimediapr.com/%e0%b8%87%e0%b8%b2%e0%b8%99%e0%b8%a7%e0%b8%b4%e0%b8%88%e0%b8%b1%e0%b8%a2%e0%b9%80%e0%b8%9c%e0%b8%a2-%e0%b8%88%e0%b8%b5%e0%b9%82%e0%b8%99%e0%b8%a1%e0%b8%8a%e0%b8%b2%e0%b8%a7%e0%b9%84%e0%b8%ad%e0%b8%8b/


และ​โฮ​โม​ เซ​เปีย​นส

ทวา​ความ​สําคัญ​หลัก​ของ​การ​ศึกษา​น้ี​อยู​ที่​ขอมูล​ขนาด​ใหญ​อยาง​ที่​ไม​เคย​มี​มา​กอ​น ​ซึ่ง​เคย​ใช​เพื่อ​ทําความ​เขาใจ

ธรรมชาติ​และ​ผลก​ระ​ทบ​ของ​มรดก​จาก​ยุค​โบ​รา​ณ ใน​ระยะ​แรก​ งาน​วิจัย​ใช​ขอมูล​การ​ถอดรหัส​พันธุกรรม​ทัง้​จี​โนม

(WGS) จาก​ชาว​ไอ​ซแลนด​ 2​8,000 คน​ ซึ่ง​คิด​เป็น​เกือบ​ 10% ของ​ประชากร​ทัง้​หมด​ และ​ชาว​แอฟริกาใต​สะ​ฮา​รา

(sub-Saharan Africans) จํานวน​ 2​86 คน​จาก​โครง​การ 1000 Genomes ปัจจัย​ที่​เป็น​ขอ​จํากัด​ใน​งาน​วิจัย​กอน​หน า​

ได​แก​ การ​คนหา​จี​โน​มของ​คน​ยุค​ปัจจุบัน​ดวย​การ​พึ่งพา​การ​ใช​ชิน้​สวน​ลําดับ​พันธุกรรม​ที่​ได​มา​จาก​มนุษย​โบราณ​เพียง​

3 ราย​ที่​เรา​มี​ขอมูล​ลําดับ​พันธุกรรม​ที่​มี​คุณภาพ​ดี​ ได​แก​ มนุษย​นี​แอ​นเดอรทัล 2 ราย​ และ​มนุษย​เดนิ​โซ​วา​น ​1 ราย​ ผู

เขียน​บทความ​ชิน้​น้ี​จึง​เปลี่ยน​วิธี​การ​ใหม​ ดวย​การ​ใช​ลําดับ​พันธุกรรม​ชาว​แอ​ฟริ​กัน​เป็น​เสน​ฐาน​สําหรับ​มนุษย​โฮ​โม​ เซ

เปีย​นส ที่​ไม​เกิด​กระบวนการ​อิน​โทร​เก​รส​ชัน (introgression) จาก​มนุษย​นี​แอ​นเดอรทัล และ​ตรง​ขาม​กับ​สิ่ง​ที่​พวก

เขา​เปรียบ​เทียบ​กับ​ขอมูล​ลําดับ​พันธุกรรม​ของ​ชาว​ไอ​ซแลนด​ โดย​ชิน้​สวน​โครโมโซม​ที่​พบ​ใน​ชาว​ไอ​ซแลนด​ แต​ไม​พบ

ใน​ชาว​แอ​ฟริ​กัน​ ประกอบ​ดวย​ชิน้​สวน​จาก​มนุษย​ยุค​โบ​รา​ณ 15 ลาน​ชิน้

หลัง​จาก​ผสม​ชิน้​สวน​ที่​เหมือน​กัน​และ​ซอน​กัน​ ผู​เขียน​จึง​ได​คน​พบ​ชิน้​สวน​จาก​มนุษย​โบราณ​ที่​มี​ความ​แตก​ตาง​กัน​กวา​

50,000 ชิน้​ ครอบคลุม​จี​โน​มที่​อาน​ผล​ได​ 38-48% โดย​ชิน้​สวน​เหลา​น้ี​ประกอบ​ดวย​ตัวแปร​ลําดับ​พันธุกรรม​ที่​เรียง

ตาม​ตัว​อักษร​เดียว​เกือบ​ 400,000 ตัว​ที่​หาย​ไป​จาก​ตัวอยาง​ของ​ชาว​แอฟริกา​ สวน​ตัวอยาง​ของ​ชาว​ไอ​ซแลนด​นัน้​ ผู

เขียน​ได​คน​พบ​ชิน้​สวน​จาก​ยุค​โบราณ​ที่​ถูก​ทอด​ทิง้ (archaic deserts) เกือบ​ 300 ชิน้​ ซึ่ง​ครอบคลุม​จี​โน​มเกือบ​ 2​5%

รวม​ถึง​โค​รโม​โซม X ทัง้​หมด

เพื่อ​เขาใจ​ผลก​ระ​ทบ​ฟีโน​ไท​ปของ​ตัวแปร​จาก​ชิน้​สวน​พันธุกรรม​มนุษย​ยุค​โบราณ​ได​ดี​ขึ้น​ ทีม​งาน​ของ deCODE จึง

ตรวจ​สอบ​เพื่อ​หาความ​เชื่อม​โยง​กับ​ฟีโน​ไท​ป  271 รายการ​ใน​ขอมูล​จี​โน​มทัง้หมด​ของ​ชาว​ไอ​ซแลนด​ 2​10,000 ราย​

โดย​หลัง​จาก​แยก​ความ​เชื่อม​โยง​ออก​มา​เพื่อ​กําจัด​ตัวแปร​ที่​เกือบ​จะ​ไมใช​ตัวแปร​จาก​ยุค​โบ​รา​ณ ทาง​ทีม​วิจัย​จึง​ได​ระ​บุ​

5 ตัวแปร​จาก​ยุค​โบราณ​ที่​มี​ความ​สัมพันธ​อยาง​มี​นัย​สําคัญ​ทัง้​จี​โน​ม กอน​หน า​น้ี​ ตัวแปร​หน่ึง​มี​ความ​เชื่อม​โยง​กับ​ระดับ

ที่​ลด​ลง​ของ​แอนติเจน​ตอม​ลูก​หมา​ก (PSA) และ​ความ​เสี่ยง​ของ​มะเร็ง​ตอม​ลูก​หมาก​ แต​ไม​ทราบ​วา​มี​ที่มา​จาก​ชิน้​สวน

ยุค​โบ​รา​ณ ขณะ​ที่​อีก​ 2​ ตัวแปร​เกี่ยว​กับ​ระดับ​ที่​ลด​ลง​และ​มวล​ของ​ฮีโม​โก​ลบิ​น ​ตัวแปร​ที่​ 4 เพิ่ม​เวลา​ให​เลือด​แข็ง​ตัว​

และ​ตัวแปร​ที่​ 5 ลด​ระดับ​ความ​สูง

Kari Stefansson ซี​อี​โอ​ของ deCODE และ​ผู​นิพนธ​หลัก​ของ​รายงาน​วิจัย​ กลาว​วา​ “ไม​วา​จะ​เดี่ยว​หรือ​กลุม​ จี​โน

มของ​เรา​ทําให​เรา​สามารถ​เรียน​รู​เพิ่ม​เติม​วา​เรา​เป็น​ใคร​ ดวย​การ​บอก​วา​เรา​มา​จาก​ที่​ไห​น ​งาน​วิจัย​ชิน้​น้ี​จึง​เป็น​รายงาน

เกี่ยว​กับ​บรรพบุรุษ​สาย​พันธุ​หน่ึง​ของ​เรา​ ซึ่ง​กําลัง​บอก​เรา​วา​ เรา​ไม​ได​มา​จาก​สาย​พันธุ​โฮ​โม​ เซ​เปีย​นส เทา​นัน้​ แต​ยัง

เป็น​ทายาท​ของ​มนุษย​ยุค​โบ​รา​ณ ซึ่ง​เป็น​สาย​พันธุ​ลูกพี่​ลูก​น อง​ที่​ยัง​ไม​สูญ​พันธุ​ไป​อยาง​สิน้​เชิง​” พรอม​เสริม​วา​ “เรา

กําลัง​กะเทาะ​เปลือก​เพื่อ​นําไป​สู​ความ​เขาใจ​การ​ผสม​พันธุ​ขาม​สาย​พันธุ​ที่​หลง​เหลือ​สืบทอด​อยู​ใน​ทุก​วัน​น้ี​ สิ่ง​ที่​เรา

ทราบ​ก็​คือ​ ใน​ระยะ​เวลา​ 50,000 ปี​จาก​ชวง​เวลา​ของ​มนุษย​โบราณ​มา​จนถึง​ปัจจุบัน​ ควา​มสามารถ​ใน​การ​ปรับ​ตัว​และ



ความ​หลาก​หลาย​ของ​เรา​ทําให​เรา​สามารถ​ผสม​ผสาน​และ​เคลื่อน​ยาย​ ตัง้​ถิ่นฐาน​และ​เติบโต​งอกงาม​ใน​ทุก​มุม​ของ​โลก

อยาง​ที่​มนุษย​โบราณ​ไม​เคย​ทํามา​กอ​น ​โดย​เฉพาะ​ใน​ชวง​เวลา​ที่​มืดมน​เชน​น้ี​ เรา​พึง​ระลึก​วา​ ควา​มแตก​ตาง​ของ​เรา

เป็น​เครื่องหมาย​แหง​ความ​สําเร็จ​ และ​เพื่อ​ที่​จะ​ชวย​เหลือ​ซึ่ง​กัน​และ​กัน​อยาง​ดี​ที่สุด​เทา​ที่​เรา​จะ​ทําได​ ”

deCODE มี​สํานักงาน​ใหญ​อยู​ที่​กรุง​เรคยา​วิก​ ประเทศ​ไอ​ซแลนด​ บริษทั​เป็น​ผูนําระดับ​โลก​ใน​การ​วิเคราะห​และ

ทําความ​เขาใจ​จี​โน​มมนุษย​ ดวย​การ​ใช​ความ​ชํานาญ​เฉพาะ​ตัว​ใน​ดาน​พันธุ​ศาสตร​มนุษย​ ประกอบ​กับ​ความ​เชี่ยวชาญ

ที่​เพิ่ม​ขึ้น​ใน​ดาน​ทร​านสคริ​ปโต​มิ​กส (transcriptomics) และ​โปร​ตี​โอ​มิ​กส (proteomics) ใน​กลุม​ประชา​กร​ รวม​ถึง

ขอมูล​ลักษณะ​ปราก​ฏ (phenotypic) จํานวน​มาก deCODE จึง​คน​พบ​ปัจจัย​เสี่ยง​ของ​โรค​ที่​พบ​ได​บอย​หลาย​สิบ​โรค​

และ​ทําให​เกิด​ความ​เขาใจ​ใน​เชิง​ลึก​ที่​สําคัญ​เกี่ยว​กับ​พยาธิ​กําเนิด​ของ​โรค​เหลา​นัน้​ จุด​ประสงค​ใน​การ​ทําความ​เขาใจ

พันธุ​ศาสตร​ของ​โรค​ก็​คือ​ เพื่อ​นําขอมูล​ดัง​กลาว​ไป​ใช​คิดคน​วิธี​ใหม​ ๆ ใน​การ​วิ​นิจ​ฉัย รักษา​ และ​ป องกัน​โรค deCODE

เป็น​บริษทั​ใน​เครือ​ของ Amgen (NASDAQ: AMGN)

Video – https://mma.prnewswire.com/media/1158592/Neanderthal_In_All_Of_Us.mp4
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