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Abstract 
 

Autism spectrum disorder (ASD) is a neurodevelopmental disorder inexplicably biased 
towards males. Although prenatal exposure to bisphenol A (BPA) has recently been associated 
with the ASD risk, whether BPA dysregulates ASD-related genes in the developing brain remains 
unclear. In this study, transcriptome profiling by RNA-seq analysis of hippocampi isolated from 
neonatal pups prenatally exposed to BPA was conducted and revealed a list of differentially 
expressed genes (DEGs) associated with ASD. Among the DEGs, several ASD candidate genes, 
including Auts2 and Foxp2, were dysregulated and showed sex differences in response to BPA 
exposure. The interactome and pathway analyses of DEGs using Ingenuity Pathway Analysis 
software revealed significant associations between the DEGs in males and neurological 
functions/disorders associated with ASD. Moreover, the reanalysis of transcriptome profiling data 
from previously published BPA studies consistently showed that BPA-responsive genes were 
significantly associated with ASD-related genes. The findings from this study indicate that prenatal 
BPA exposure alters the expression of ASD-linked genes in the hippocampus and suggest that 
maternal BPA exposure may increase ASD susceptibility by dysregulating genes associated with 
neurological functions known to be negatively impacted in ASD, which deserves further 
investigations. 
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บทคดัย่อ 
 

โรคออทซิมึสเปกตรมั (Autism Spectrum Disorder, ASD) คอื โรคทางพฒันาการระบบประสาทที่
พบในเพศชายมากกว่าเพศหญงิโดยไม่ทราบสาเหตุ แมว้่าในปัจจุบนัการไดร้บับสิฟีนอลเอขณะตัง้ท้องมี
ความสมัพนัธก์บัความเสีย่งต่อการเกดิโรคออทซิมึสเปกตรมั การทีบ่สิฟีนอลเอท าใหย้นีทีเ่กี่ยวขอ้งกบัโรค
ออทซิมึสเปกตรมัแสดงออกผดิปกตไิปในสมองทีก่ าลงัพฒันายงัไมเ่ป็นทีท่ราบแน่ชดั ในการศกึษาครัง้นี้ 
สมองส่วนฮปิโปแคมปัสทีแ่ยกไดจ้ากลกูหนูทีแ่มไ่ดร้บับสิฟีนอลเอขณะตัง้ทอ้งน ามาวเิคราะหท์างทรานสครปิ
โตมดว้ยเทคนิค RNA-seq พบว่ามยีนีทีเ่กี่ยวขอ้งกบัโรคออทซิมึสเปกตรมัมกีารแสดงออกผดิปกต ิในกลุ่ม
ยนีทีม่กีารแสดงออกผดิปกต ิยนีทีเ่คยมกีารรายงานว่ามคีวามผดิปกตใินโรคออทซิมึสเปกตรมั ไดแ้ก่ ยนี 
Auts2 ยนี Foxp2 มกีารแสดงออกผดิปกตแิละแสดงความแตกต่างระหว่างเพศจากการไดร้บับสิฟีนอลเอ 
การเชงิวเิคราะหอ์นิเทอรแ์อกโตมและบทบาทหน้าทีท่างชวีภาพของยนีทีแ่สดงออกผดิปกตโิดยใชโ้ปรแกรม 
Ingenuity Pathway Analysis (IPA) แสดงถงึความสมัพนัธร์ะหว่างยนีทีม่กีารแสดงออกผดิปกตใินเพศชาย
และหน้าทีท่างระบบประสาททีม่คีวามเกีย่วขอ้งกบัโรคออทซิมึสเปกตรมัอย่างมนียัส าคญั นอกจากนัน้การ
น าขอ้มลูทางทรานสครปิโตมจากการศกึษาของบสิฟีนอลเอทีไ่ดต้พีมิพไ์ปแลว้มาวเิคราะหอ์กีครัง้ มผีลที่
สอดคลอ้งกนัโดยพบว่า ยนีทีม่กีารแสดงออกผดิปกตจิากการไดร้บับสิฟีนอลเอมคีวามสมัพนัธก์บัยนีทีม่ ี
ความเกีย่วขอ้งกบัโรคออทซิมึสเปกตรมัอย่างมนียัส าคญั การคน้พบในการศกึษาครัง้นี้บ่งชีใ้หเ้หน็ว่าการ
ไดร้บับสิฟีนอลเอขณะตัง้ทอ้งท าใหก้ารแสดงออกของยนีทีม่คีวามเกีย่วขอ้งกบัโรคออทซิมึสเปกตรมัในสมอง
ส่วนฮปิโปแคมปัสมคีวามเปลีย่นแปลงไปและแสดงใหเ้หน็ว่าการทีแ่มไ่ดร้บับสิฟีนอลเออาจจะท าใหเ้พิม่การ
เกดิโรคออทซิมึสเปกตรมัโดยการท าใหย้นีทีม่คีวามสมัพนัธก์บัหน้าทีท่างระบบประสาททีม่กีารรายงานว่ามี
ความผดิปกตใินโรคออทซิมึสเปกตรมัมกีารแสดงออกผดิปกตซิึง่จ าเป็นตอ้งศกึษาเพิม่เตมิในอนาคต 
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