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สมาคมเทคโนโลยีชีวภาพสัมพนัธ์                                                                                       วันท่ี 5 สิงหาคม 2563 

การศึกษาพบว่าเช้ือ SARS-CoV-2 (COVID 19) มี 6 สายพนัธ์ุ 
การศึกษาของนักวิจัยจาก  University of Bologna 
ประเทศอิตาลี แสดงให้เห็นว่าเช้ือ SARS-CoV-2 
ซ่ึงเป็นไวรัสท่ีก่อให้ เ กิดการแพร่ระบาดของ 
COVID-19 มีอย่างน้อย 6 สายพันธ์ุ แม้จะมีการ
กลายพนัธ์ุ แต่ไวรัสก็มีความผนัแปรเล็กน้อย ซ่ึง
เป็นข่าวดีส าหรับนักวิจัยท่ีท างานเก่ียวกับวคัซีน 
การศึกษาน้ีท าได้ครอบคลุมมากท่ีสุด ท่ี เคย มี
การศึกษา เก่ียวกับล าดับจีโนมของเช้ือ SARS-

CoV-2 ซ่ึงเป็นการวิเคราะห์จีโนมของ coronavirus จ านวน 48,635 จีโนม ท่ีแยกไดโ้ดยนกัวิจยัจากทัว่ทุกมุมโลก 
ปัจจุบนัมีโคโรนาไวรัส 6 สายพนัธ์ุ สายพนัธ์ุดั้งเดิมคือสายพนัธ์ุ L ซ่ึงปรากฏในอู่ฮั่น ประเทศจีน ในเดือน

ธันวาคม 2562 การกลายพนัธ์ุคร้ังแรก คือ สายพนัธ์ุ S ปรากฏตวัเม่ือเร่ิมตน้ของปี 2563 และตั้งแต่กลางเดือนมกราคมปี 
2563 สายพนัธ์ุ V และ G ก็ปรากฏตวั จนถึงส้ินเดือนกุมภาพนัธ์ 2563 สายพนัธ์ุ G ซ่ึงเป็นสายพนัธ์ุท่ีแพร่หลายท่ีสุด ได้
กลายพนัธ์ุเป็นสายพนัธ์ุ GR และ GH 

นกัวิจยัระบุวา่สายพนัธ์ุ G และสายพนัธ์ุท่ีเก่ียวขอ้ง GR และ GH เป็นสายพนัธ์ุท่ีแพร่หลายมากท่ีสุด คิดเป็นร้อย
ละ 74 ของล าดบัยีนทั้งหมดท่ีไดท้ าการวิเคราะห์ สายพนัธ์ุน้ีมีการกลายพนัธ์ุ 4 แบบ โดย 2 สายพนัธ์ุสามารถเปล่ียน
ล าดบัของโปรตีน RNA polymerase และ Spike โปรตีนของไวรัสได ้ซ่ึงลกัษณะน้ีอาจช่วยในการแพร่กระจายของไวรัส 

สายพนัธ์ุ G และ GR เป็นสายพนัธ์ุท่ีพบบ่อยท่ีสุดในยโุรปและอิตาลี ส่วนสายพนัธ์ุ GH พบนอ้ย แทบจะไม่มีอยู่
ในอิตาลี ในขณะท่ีพบไดบ่้อยในฝร่ังเศสและเยอรมนี ในอเมริกาเหนือสายพนัธ์ุท่ีแพร่หลายท่ีสุดคือ GH ในขณะท่ีใน
อเมริกาใตส้ายพนัธ์ุ GR จะพบบ่อยกว่า ในเอเชียท่ีสายพนัธ์ุ L จากอู่ฮัน่ จะปรากฏในช่วงแรกของการแพร่กระจาย แต่
การแพร่กระจายของสายพนัธ์ุ G, GH และ GR ก าลงัเพิ่มขึ้น สายพนัธ์ุเหล่าน้ีพบในเอเชียเม่ือตน้เดือนมีนาคม มากกว่า
หน่ึงเดือนหลงัจากแพร่กระจายในยุโรป ทัว่โลกสายพนัธ์ุ G, GH และ GR ก าลงัเพิ่มขึ้นอย่างต่อเน่ือง ส่วนสายพนัธ์ุ S 
สามารถพบไดใ้นพื้นท่ีจ ากดับางแห่งในสหรัฐอเมริกาและสเปน และสายพนัธ์ุ L และ V ก าลงัค่อย ๆ หายไป 

(ครับ แสดงใหเ้ห็นวา่เช้ือมีการกลายพนัธ์ุอยา่งต่อเน่ือง และสายพนัธ์ุเดิมก็จะสูญหายไป) 
อ่านเพิ่มเติมไดท่ี้ https://www.unibo.it/en/notice-board/the-six-strains-of-sars-cov-2 
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นักวิจัยท าแผนที่ระบบ CRISPR ที่ใหญ่ที่สุดและซับซ้อนที่สุด 
 

นักวิจัยจาก  University of Copenhagen ได้ท าแผนท่ีและ
วิเคราะห์ระบบ CRISPR ท่ีใหญ่ท่ีสุดและซับซ้อนท่ีสุด 
นักวิจัยได้ศึกษาความซับซ้อนของ Cmr-β ซ่ึงอยู่ในกลุ่ม
ย่อย ท่ีซับซ้อนของ CRISPR-Cas ประเภท III-B ( III-B 
CRISPR-Cas complexes)  นัก วิจัย เ ช่ือว่ าระบบ น้ีอาจ มี
ศักยภาพ ท่ีจะประยุกต์ใช้ในด้านชีวการแพทย์และ
เทคโนโลยชีีวภาพ 

การศึกษาคร้ังใหม่น้ี นกัวิจยัไดศึ้กษาบทบาทของ Cmr ในระบบภูมิคุม้กนั และเจาะลึกถึงกลไกท่ีอยู่เบ้ืองหลงั
การตอบสนองของระบบภูมิคุม้กนัต่อไวรัสท าลายแบคทีเรีย (phages) และวิธีการควบคุม "การคน้พบน้ี ท าร่วมกบักลุ่ม 
She ท่ีคณะวิทยาศาสตร์ เน้นกลยุทธ์การป้องกันท่ีหลากหลายของความซับซ้อนประเภท III (type III complexes) 
นอกจากน้ียงัระบุหน่วยย่อยท่ีเป็นเอกลกัษณ์ท่ีเรียกว่า Cmr7 ซ่ึงดูเหมือนว่าจะควบคุมกิจกรรมท่ีซับซ้อน และเช่ือต่อไป
วา่ อาจป้องกนัไวรัสท่ีตา้นโปรตีน CRISPR ได”้ ซ่ึงกล่าวโดย Nicholas Heelund Sofos ผูเ้ขียนร่วม 

ระบบ Cmr ท่ีนักวิจัยท าแผนท่ีไวใ้นการศึกษาน้ีสามารถก าจดั RNA และ DNA สายเด่ียวได ้แม้ว่าจะใช้การ
แกไ้ขยีน เช่น CRISPR-Cas9 ไดย้ากมาก ซ่ึงใหญ่และซับซ้อนเกินไป อย่างไรก็ตามในอนาคต อาจเป็นกุญแจส าคญัใน
การท าความเขา้ใจการตอบสนองทางภูมิคุม้กนัของแบคทีเรีย และอาจมีประโยชน์ในการต่อสู้กบัการด้ือยาปฏิชีวนะ 

(ครับ เป็นงานวิจัยเชิงลึก แต่ในอนาคตจะสามารถน ามาใช้ประโยชน์ไดง่้ายขึ้นเทียบกับเทคโนโลยีท่ีใช้ใน
ปัจจุบนั) 

อ่ านเพิ่ ม เ ติมได้ ท่ี  https://news.ku.dk/all_news/2020/07/researchers-map-mechanisms-in-the-largest-crispr-
system/ 

 

EFSA เผยแพร่ความเห็นทางวิทยาศาสตร์เกี่ยวกับ GM Oilseed Rape กรณ ีMs8 x Rf3 x GT 73 
 

คณะกรรมการความปลอดภัยด้านอาหารแห่งยุโรป (European 
Food Safety Authority -  EFSA) เ ก่ี ย วกับ ส่ิ ง มี ชี วิ ตดัดแปลง
พันธุกรรม (GMO) ได้ออกแถลงการณ์ เสริมความเห็นทาง
วิทยาศาสตร์ของ EFSA เก่ียวกับการยื่นขออนุญาตเพื่อวางตลาด
เมล็ด oilseed rape ท่ีถูกดัดแปลงพันธุกรรม (GM) กรณี (event) 
Ms8 × Rf3 × GT 73 และกรณีกลุ่มยอ่ย (subcombinations) อ่ืน ๆ ท่ี
ยงัไม่ไดรั้บอนุญาตก่อนหนา้น้ี 

ก่อนหน้าน้ีคณะกรรมการ GMO ไดท้ าการประเมิน GM oilseed rape กรณี Ms8 × Rf3 × GT 73 และกรณีกลุ่ม
ย่อย Ms8 x GT 73 และ Rf3 x GT 73 ตามขอบเขตท่ีก าหนดไว้ใน EFSA ‐ GMO ‐ NL ‐ 2009‐75 และไม่ได้อยู่ใน
ต าแหน่งท่ีจะประเมินความปลอดภัยของผลิตภัณฑ์  ท่ีอุดมไปด้วยโปรตีน เช่น โปรตีนเรพซีดหรือผลิตภัณฑ์จาก
ธรรมชาติน้ี ในการใหอ้าหารสัตว ์ตามค าสั่งของคณะกรรมาธิการยโุรป คณะกรรมการ GMO ไดป้ระเมินการศึกษาความ

https://news.ku.dk/all_news/2020/07/researchers-map-mechanisms-in-the-largest-crispr-system/
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เป็นพิษ 28 วนัในหนูท่ีได้รับโปรตีน glyphosate oxidoreductase (GOX v247) เพื่อเสริมขอ้มูลท่ีเก่ียวข้องกับการขอ
อนุญาตในการวางตลาด GM oilseed rape กรณี Ms8 × Rf3 × GT 73 และกลุ่มย่อย Ms8 x GT 73 และ Rf3 x GT 73 เพื่อ
ใช้เป็นอาหารและอาหารสัตว์ การน าเขา้และการแปรรูป ยกเวน้โปรตีนจากเมล็ดพืชท่ีใช้เป็นอาหาร การศึกษาได้
ด าเนินการตาม OECD TG 407 และตามหลกัการของหอ้งปฏิบติัการท่ีดี ซ่ึงไม่พบผลท่ีเป็นภยัอตัรายในการศึกษา 

โดยค านึงถึงการประเมินก่อนหน้าน้ีเก่ียวกบั EFSA ‐ GMO ‐ NL ‐ 2009‐75 และผลของการศึกษาความเป็น
พิษใน 28 วนั คณะกรรมการ GMO ขึ้นอยู่กับน ้ าหนักของหลักฐาน สรุปว่าอาหารและอาหารสัตว์ท่ีประกอบด้วย
ผลิตภณัฑ์จาก GM oilseed rape กรณี Ms8 x Rf3 x GT73 และกลุ่มย่อย Ms8 x GT73 และ Rf3 x GT73 มีความปลอดภยั
เทียบเท่ากบั oilseed rape ปกติ ตามขอบเขตท่ีก าหนดไวใ้นแอปพลิเคชนั EFSA ‐ GMO ‐ NL ‐ 2009‐75 

(ครับ ช้ีใหเ้ห็นวา่ พืชดดัแปลงพนัธุกรรมมีความปลอดภยัเพื่อใชเ้ป็นอาหาร อาหารสัตวแ์ละการแปรรูป) 
อ่านเพิ่มเติมไดท่ี้ https://efsa.onlinelibrary.wiley.com/doi/10.2903/j.efsa.2020.6200 
 

ประกาศ: การสัมมนาผ่านเว็บ เร่ือง ความท้าทายในการส่ือสารเกี่ยวกับเทคโนโลยียีน 
 

ISAAA น าเสนอการสัมมนาผ่านเว็บคร้ังต่อไปท่ีมีช่ือว่า ความทา้ทาย
ในการส่ือสารเก่ียวกับเทคโนโลยียีน (Gene Technologies) ในการ
โพสตค์วามจริง การโพสตใ์นส่ิงท่ีเช่ือถือได ้การโพสตโ์ดยผูเ้ช่ียวชาญ 
และการโพสต์เ ก่ียวกับ COVID19)  ซ่ึงจะน า เสนอโดย Dr. Craig 
Cormick ผู ้เ ช่ียวชาญด้านการส่ือสารวิทยาศาสตร์และผู ้เขียนจาก
ออสเตรเลีย การสัมมนาทางเว็บคร้ังน้ีจัดโดย ISAAA AfriCenter ใน
วันท่ี 7 สิงหาคม 2020 เวลา 12.00 น. GMT (บวก 7 จะเป็นเวลาใน

ประเทศไทย) และด าเนินรายการโดย Dr. Mahaletchumy Arujanan ผูป้ระสานงานระดบัโลกของ ISAAA การสัมมนาน้ี
จะกล่าวถึงผลกระทบของข้อมูลท่ีผิดและข้อมูลท่ีบิดเบือน ต่อความก้าวหน้าและการประยุกต์ใช้เทคโนโลยียีนใน
วิทยาศาสตร์การแพทย ์การเกษตรและธุรกิจ การสัมมนาผ่านเว็บน้ี ไม่มีค่าใช้จ่าย โดยขอให้ลงทะเบียนผ่าน Zoom 
(https://us02web.zoom.us/webinar/register/WN_wv-y--5iQXGe7eNwpASmyg) 

(ครับ ท่านใดสนใจฟังสัมมนาน้ี ติดตามไดท้าง Zoom) 
 

 

แปลและเรียบเรียงจาก http://www.isaaa.org/kc/cropbiotechupdate/newsletter/default.asp August 5, 2020 
สมาคมเทคโนโลยีชีวภาพสัมพนัธ์ ห้อง 804 ชั้น 8 อาคารวชิรานุสรณ์ คณะเกษตร มหาวิทยาลยัเกษตรศาสตร์ จตุจกัร 
กทม 10900 โทรศพัท ์085-947-3738 Facebook: www.facebook.com/THBAA 
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