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ABSTRACT 

With the completion of genome sequencing of the malaria parasite 

Plasmodium vivax, it is important to determine the proteome of the parasite in order to 

assist efforts in identifying novel antigens and drug targets. As the method for 

continuous in vitro culture of P. vivax parasite was not available, we tried to study the 

proteome of the erythrocytic stages using fresh parasite isolates from patients. Three 

hundred and sixteen proteins were confidently identified by tandem mass 

spectrometry. Almost 50% of the identified proteins were hypothetical, while other 

major categories were proteins with a binding function, protein fate, protein synthesis, 

metabolism, and cellular transport. To identify proteins that are recognized by host 

humoral immunity, parasite proteins were separated by two-dimensional 

electrophoresis and confirmed by Western blotting using immune serum from a P. 

vivax patient. Protein spots that were recognized by the serum were identified by mass 

spectrometry. Among four potential antigens identified, one protein, PV24, was 

recognized by antibodies from vivax malaria patients.  
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การหาโปรตีนทั้งหมดของเช้ือก่อโรคมาลาเรียชนิด Plasmodium vivax ในระยะท่ีอยูใ่นเมด็เลือด
แดงและการหาแอนติเจนของเช้ือระยะไม่มีเพศ 
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บทคดัยอ่ 
จากการท่ีมีขอ้มูลจีโนมของเช้ือก่อโรคมาลาเรียชนิด Plasmodium vivax แลว้นั้น 

การศึกษาProteome ของเช้ือก็มีความส าคญัในแง่ของการหาโปรตีนท่ีมีคุณสมบติัเป็น antigen 
รวมถึง drug targets ชนิดใหม่ ในขณะท่ีวธีิการเล้ียงเช้ืออยา่งต่อเน่ืองภายในห้องปฏิบติัการยงัไม่
ประสบผลส าเร็จ เราไดท้  าการศึกษา proteome ในระยะ erythrocytic stage ของเช้ือ P. vivax ท่ีได้
จากผูป่้วย โดยน าเช้ือท่ีไดม้าท าการวเิคราะห์หาชนิดของโปรตีนทั้งหมดดว้ยเคร่ือง Tandem mass 
spectrometry โดยจากการศึกษาพบโปรตีนทั้งหมด 316 ตวั โดยเกือบร้อยละ 50 ของโปรตีนท่ีพบน้ี
เป็น hypothetical protein นอกนั้นเป็นโปรตีนท่ีท าหนา้ท่ีในเร่ืองของ binding function, protein fate, 
protein synthesis, metabolism และ cellular transport  

เพื่อคน้หาโปรตีนของเช้ือ P. vivax ท่ีถูกจดจ าดว้ยระบบภูมิคุม้กนัของมนุษย ์ โปรตีน
ทั้งหมดของเช้ือไดถู้กน ามาแยกตามคุณสมบติัของค่า pI และน ้าหนกัของโปรตีนดว้ยวธีิ 2D gel 
electrophoresis แลว้น าโปรตีนท่ีแยกไดน้ั้นมาท าปฏิกิริยากบั plasma ผูป่้วยท่ีติดเช้ือ P. vivax ดว้ย
วธีิ immunoblotting และท าการวเิคราะห์หาชนิดโปรตีนดว้ยเคร่ือง mass spectrometry โดยพบวา่มี
โปรตีนทั้งหมด 4 ชนิดท่ีถูกจดจ าโดยแอนติบอดีจาก plasma ผูป่้วย หน่ึงในนั้นคือ PV24 ซ่ึงจาก
การศึกษาพบวา่โปรตีนชนิดน้ีถูกจดจ าโดยระบบภูมิคุม้กนัของผูป่้วยท่ีอาศยัอยูใ่นแหล่งระบาดของ
โรค 
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