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ขอ้มูลทรานสครปิโตมกิส์ของกุ้งทะเลที่เพิม่ขึน้อย่างรวดเรว็ช่วยงานวจิยัดา้นภูมคิุ้มกนั
ของกุง้ต่อเชือ้ก่อโรคต่างๆ ดว้ยการพบยนีทีม่บีทบาทในการตอบสนองเชือ้โรค ซึง่เป็นประโยชน์
ต่ออุตสาหกรรมการเลี้ยงกุ้ง แต่การใช้ข้อมูลทรานสครปิโตมกิส์เหล่านี้ยงัมอุีปสรรค เพราะ
จ านวนเส้นล าดับเบสที่ได้ในทรานสคริปโตมิกส์นัน้ จ านวนเกือบครึ่งไม่สามารถหาความ
คล้ายคลงึกบัยนีทีม่อียู่แลว้ในฐานขอ้มูลไดจ้งึไม่สามารถอนุมานหน้าที่ได้ ด้วยเหตุนี้ขา้พเจา้จงึ
รวบรวมข้อมูลทรานสครปิโตมกิส์ของกุ้งและสตัว์สิบขารวม 14 สายพนัธุ์ ซึ่งเป็นข้อมูลจาก
วธิกีาร cDNA libraries และ next-generation DNA sequencing (NGS) การรวบรวมและ
วเิคราะหไ์ดข้อ้มลูทัง้สิน้กว่าสองลา้นระเบยีน ซึง่รวมขอ้มลูชวีโมเลกุลอื่นๆ ดว้ย  ขอ้มลูเหล่านี้ได้
ผ่านการอนุมานหน้าทีข่อง protein-coding และ regulatory non-coding RNAs (ncRNAs) 
genes ดว้ยกระบวนการทางชวีสารสนเทศ  และไดเ้ปิดเผยขอ้มลูนี้บางส่วนสู่สาธารณะน าไปใช้
ประโยชน์แล้วที่ฐานขอ้มูล ShrimpGPAT (http://shrimpgpat.sc.mahidol.ac.th/) อกีทัง้ขา้พเจา้
วเิคราะหข์อ้มลูทรานสครปิโตมกิสข์องกุง้กุลาด า (Penaeus monodon) และกุ้งขาวแวนนาไม (P. 
vannamei) ทีท่ าใหต้ดิเชือ้ไวรสัโรคตวัแดงดวงขาวในกุ้ง (WSSV) เพื่อหายนีและ ncRNAs ของ
กุ้งที่มกีารตอบสนองต่อเชื้อโรคนี้  การวิเคราะห์พบว่าชุดยนีและ ncRNAs ชุดหนึ่งมกีาร
แสดงออกในระดบัสงูในกลุ่มกุง้ทีม่ชีวีติรอดและไม่ตายจากเชือ้ WSSV และยงัพบว่ายนีกลุ่มหนึ่ง
ที่แสดงออกในระดับสูงในกุ้งทัง้สองสายพันธุ์ที่ได้รบัเชื้อด้วย ซึ่งบ่งบอกว่ายีนกุ้งกลุ่มนี้มี
ความส าคญัต่อการต้านเชือ้โรค  อกีทัง้ ncRNAs ทีพ่บนี้น่าจะเป็น long non-coding RNAs ทีม่ ี
การรายงานเป็นครัง้แรกในกุง้ทะเลอกีดว้ย  ขณะนี้มกีารเลอืกยนีและ ncRNAs กลุ่มนี้มาทดสอบ
ในหอ้งปฏบิตักิารเพื่อยนืยนั  ผลการยนืยนันี้จะสามารถเป็นฐานความรูใ้นการพฒันา จดัการและ
ควบคุมการก่อโรคตวัแดงดวงขาวในฟารม์กุ้ง อกีทัง้ขอ้มลูทรานสครปิโตมกิส์ที่ได้รวบรวมและ
ขอ้มลูหน้าทีท่ ัง้ยนีและ ncRNAs ทีไ่ดเ้หล่านี้จะถูกเปิดใหส้าธารณะไดใ้ชป้ระโยชน์เพื่อการวจิยั
และการคนัพบยนีในกุง้ทะเลต่อไป 
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Rapid increase in the number of shrimp transcriptomic data facilitates shrimp 
defense (immunity) research, initially through identification of putative shrimp-pathogen 
interactions, which benefits shrimp aquaculture.  A number of comprehensive analyses 
on these data for shrimp-pathogen interactions remains limited owing to a large 
proportion of transciptomic sequences with no homology in current public database.  To 
take advantage of a gigantic amount of transcript data, we compiled transciptomic 
sequences of 14 decapods generated by both traditional cDNA libraries and next-
generation DNA sequencing (NGS) along with other molecular sequences in the total of 
two million transcripts for identification, via dedicated bioinformatics pipelines, of protein-
coding and regulatory non-coding RNAs (ncRNAs) genes. A set of the sequences was 
released for public at the ShrimpGPAT database (http://shrimpgpat.sc.mahidol.ac.th/) for 
accelerating shrimp gene discovery and research. To gain an insight on how shrimp 
interacts to pathogens, we focused on analyses the transcriptomes of white spot 
syndrome virus (WSSV) infection in Penaeus monodon and P. (Litopenaeus) vannamei 
and identified sets of WSSV-responsive protein-coding and ncRNAs genes.  Several 
protein-coding genes and putative ncRNA sequences were found to be highly expressed 
in shrimp survivors of WSSV infection, and a set of genes was found in both P. 
monodon and P. vannamei, signifying putative key shrimp defense genes during 
pathogen infection. Notably, putative ncRNAs found here will likely be first reported long 
non-coding RNAs in shrimp. These genes and ncRNAs have been being experimentally 
validated to provide a basis for future development for a successful management of 
virulent control or disease prevention to overcome serious economic losses from 
pathogen outbreaks.  Furthurmore, the obtained collection of transcriptomes and 
associated in-silico annotation of protein-coding and ncRNAs genes will be released to 
public for further investigation. 
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