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ประสบ​ความ​สําเร็จ​ใน​การ​พัฒนาการ​ทําแผนที่

กระบวนการ​ดัด​แปล​ง RNA
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ศึกษา​การ​ทํานาย​กระบวนการ​ดัด​แปล​ง m6A RNA ทัง้หมด​หรือ​ทร​านสคริ​ปโตม (whole-transcriptome) ซึ่ง​ผล

ปรากฏ​วา​ประสบ​ความ​สําเร็จ​ใน​การ​ทําแผน​ที่ m6A epitranscriptome ที่​มี​ความ​แมนยํามาก​ที่สุด​ใน​โลก

การ​วิจัย​ดัง​กลาว​นําโดย Dr Jia Meng จาก​ภาค​วิชา​วิทยาศาสตร​ชีว​ภาพ​ และ​ได​รับ​การ​ตี​พิมพ​เผย​แพร​ใน​วาร​สาร

Nucleic Acids Research เมื่อ​ไม​นาน​มา​น้ี

Dr Meng กลาว​วา​ ผล​การ​วิจัย​ดัง​กลาว​อาจ​มี​ความ​สัมพันธ​และ​เป็น​ความ​หวัง​สําหรับ​การ​ศึกษา​โรค​ตาง​ ๆ

“เป็น​เรื่อง​ยาก​ที่​จะ​ทํานาย​วา​ โรค​ใด​บาง​ที่​จะ​ได​ประโยชน​จาก​การ​วิ​จัย m6A RNA methylation แต​การ​ศึกษา​บง​ชี้​วา​

เอนไซม​ของ m6A RNA methylation มี​บทบาท​สําคัญ​ใน​โรค​มะเร็ง​เม็ด​เลือด​ขาว​ มะเร็ง​ปอด​ และ​มะเร็ง​เตา​นม​”

เขา​กลา​ว

“ใน​ฐานะ​ที่​เป็น​ชัน้​ฐาน​ของ​การ​ควบคุม​ยี​น ​ผม​ไม​แปลก​ใจ​ที่​ได​เห็น​วา​ การ​ควบ​คุม epitranscriptome ผาน​ทาง

กระบวน​การ m6A RNA methylation ที่​สามารถ​ผัน​กลับ​ได (reversible) นัน้​ มี​บทบาท​สําคัญ​ใน​หลาย​โรค

“ผล​การ​วิจัย​พิสูจน​วา​ การ​มุง​การ​ศึกษา​เพิ่ม​เติม​ไป​ที่​โรค​มะเร็ง​นัน้​ ถือ​เป็น​ทิศทาง​ที่​มี​ความ​หวัง​”

Dr Meng อธิ​บาย​วา RNA ยอ​มา​จาก ribonucleic acid หรือ​กรด​ไร​โบ​นิ​วคลี​อิก​ ซึ่ง​รูจัก​กัน​วา​เป็น​ ‘ลูกพี่​ลูก​น อง​’

ของ DNA โดย​การ​ดัด​แปล​ง m6A RNA เป็น​ประเภท​หน่ึง​ของ​การ​ดัดแปลง​โมเลกุล​อา​ร RNA ทาง​ชีว​เคมี​ ซึ่ง

สามารถ​เปลี่ยน​คุณสมบัติ​ทาง​ชีวภาพ​ของ​โมเลกุล​ และ​ควบคุม​การ​แสดงออก​ของ​ยี​น ​โดยที่​ไม​เปลี่ยน​ลําดับ​เบส

“กอน​หน า​น้ี​ การ​ทํานาย​บริเวณ​ที่​มี​การ​ดัด​แปล​ง m6A RNA อาจ​มี​ความ​แมนยําสูงสุด​ที่​เพียง​ประ​มา​ณ 80% โดย

อาศัย​ขอมูล​ลําดับ​เบส​แบบ​ดัง้​เดิม​” เขา​กลา​ว

“สิ่ง​ที่​เรา​พบ​คือ​ ดวย​การ​เพิ่ม​คุณสมบัติ​ของ​จี​โน​มอีก​ 35 ตัว​ เรา​ก็​สามารถ​เพิ่ม​ความ​แมนยําได​เป็น​ถึง​ 9​0% ซึ่ง​ถือ

เป็น​ความ​กาวหน า​ครัง้​ใหญ​”

Dr Meng กลาว​วา​ เรื่อง​น้ี​กําลัง​เป็น​ประเด็น​ที่​วงการ​วิทยาศาสตรชีวภาพ​ให​ความ​สนใจ​อยู​ใน​ขณะ​น้ี​ เน่ืองจาก​ปัจจุบัน​
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มี​การ​ดัด​แปล​ง RNA ที่​แตก​ตาง​กัน​อยู​มาก​กวา​ 100 ประ​เภท​ และ​สวน​ใหญ​แลว​ไมมี​ใคร​ทราบ​ฟัง​กชัน่ก​ารทํางาน​ของ

กระบวนการ​เห​ลา​น้ี

Dr Meng เผย​วา m6A มี​จํานวน​มาก​เที่​สุด​ และ​คาด​วา​จะ​มี​ประโยชน​ตอ​การ​ศึกษา​มาก​ที่​สุด

ทีม​วิจัย​ได​นําวิธี​การ​เรียน​รู​ของ​เครื่อง (machine-learning) มา​ใช​ใน​การ​ราง​แผน​ที่ m6A epitranscriptome ดวย

การ​สราง​แบบ​จําลอง​การ​ทํานาย​โดย​อิง​กับ​ขอมูล​ลําดับ​เบส​แบบ​ดัง้เดิม​และ​คุณสมบัติ​ของ​จี​โน​มแบบ​ใหม​ เพื่อ​ทํานาย

ตําแหนง​บน​ยีน​ที่​อาจ​มี​ความ​สัมพันธ​กับ​กระบวนการ​ดัด​แปล​ง RNA ได​อยาง​แมน​นํา

นักศึกษา​ปริญญา​เอก Kunqi Chen กลาว​วา​ การ​ทํานาย​ที่​มี​ความ​แมนยํามาก​ขึ้น​ และ​ความ​เขาใจ​ที่​ดี​ขึ้น​เกี่ยว​กับ

บริเวณ​ที​เกิด​การ​ดัด​แปล​ง RNA จะ​ชวย​ให​นัก​วิทยาศาสตร​บง​ชี้​ได​งาย​ขึ้น​วา​ เอนไซม​ตัว​ใด​ที่​มี​ความ​เกี่ยวของ​ใน

กระบวนการ​ดัด​แปล​ง

“ง​านข​อง​เรา​จะ​มี​สวน​สนับสนุน​การ​ศึกษา​การ​ทํางาน​และ​ลักษณะ​ของ​ยี​น ​รวม​ถึง​ความ​สัมพันธ​ระหวาง​ยีน​กับ​โรค​บาง

โรค​” เขา​กลา​ว


