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บทคัดย่อ 
  กระแสความนิยมของกลุ่มผู้บริโภคที่ใส่ใจต่อสุขภาพ
และค านึงถึงการอนุรักษ์สิ่งแวดล้อมในปัจจุบัน ส่งผลให้แนวโนม้
การตลาดของผลิตภัณฑ์ “เกษตรอินทรีย์” หรือ “ออร์แกนิค” 
เติบโตอย่างต่อเนื่องและจัดอยู่ในกลุ่มผลิตภัณฑ์ “พรีเมี่ยม” 
ที่มีมูลค่าสูง จึงจ าเป็นต้องมีการพัฒนาวิธีตรวจสอบคุณภาพ
ส าหรับป้องกันการปลอมปนสินค้าเกษตรทั่วไปเพื่อขายเป็น
สินค้าเกษตรอินทรีย์ เมตาโบโลมิกส์ (metabolomics) คือ 
การวิเคราะห์ข้อมูลสารเมตาบอไลต์โดยรวม (metabolite 
profile) หรือ เมตาโบโลม (metabolome) ซึ่งเปรียบเสมือน
ลายพิมพ์ระดับโมเลกุล (molecular fingerprint) ของระบบ
ชีวภาพที่สนใจ ในบทความปริทัศน์นี้จึงขอน าเสนอความก้าวหน้า
ทางวิชาการในการระบุอัตลักษณ์ทางชีวโมเลกุลของผลิตภัณฑ์
เกษตรและอาหารอินทรีย์ด้วยเทคโนโลยีดังกล่าว โดยครอบคลุม
หลักการเบื้องต้นของการผลิตในระบบเกษตรอินทรีย์ การ
ประยุกต์ใช้เทคโนโลยีเมตาโบโลมิกส์ในการศึกษาวิจัยทางด้าน
เกษตรและอาหาร (foodomics) การอภิปรายตัวอย่างงานวิจัย
ที่แสดงให้เห็นถึงอิทธิพลของการผลิตแบบเกษตรอินทรีย์ต่อ
การเปลี่ยนแปลงองค์ประกอบสารเมตาบอไลต์ในผลิตภัณฑ์
เกษตรและอาหารแปรรูปทั้งที่ได้จากพืชและปศุสัตว์ การ
วิเคราะห์สารเมตาบอไลต์ที่สามารถใช้เป็นตัวบ่งชี้ชีวภาพ 
(biomarker) เพื่อแยกความแตกต่างระหว่างผลิตภัณฑ์เกษตร
อินทรีย์และผลิตภัณฑ์ทั่วไป รวมทั้ งผลกระทบของการ
เปลี่ยนแปลงปริมาณสารดังกล่าวต่อคุณภาพและคุณค่าทาง
โภชนาการของผลิตภัณฑ์ โดยข้อมูลเชิงลึกที่ได้จะเป็นพื้นฐาน
ส าคัญในการพัฒนาวิธีตรวจสอบคุณภาพเพื่อระบุอัตลักษณ์
ทางชีวโมเลกุล (food authentication) ของผลิตภัณฑ์เกษตร
และอาหารอินทรีย์ในอนาคตต่อไป 
 

ค าส าคัญ: เกษตรอินทรีย์ เมตาโบโลมิกส์ อัตลักษณ์ทางชีวโมเลกุล 
อาหารอินทรีย์ เคโมเมตริกซ์ 

ABSTRACT 
 Nowadays, the popularity of organic 
agricultural and food products has increased towards 
trends in healthy food consumption and 
environmental concerns. At present, organic products 
are generally sold for much higher values than 
conventional products and are an attractive target for 
food fraud malpractices. Therefore, analytical 
methods for verifying the quality and authenticity of 
organic products are widely in demand. 
Metabolomics is recognized as an effective tool for 
investigating the overall metabolite profile or 
metabolome of complex biological systems including 
food matrices. Current studies attempting to assess 
differences in the metabolite profile of organic and 
conventional agricultural and food products using 
various high-throughput analytical platforms in 
combination with chemometric analysis have been 
progressively documented. Therefore, this review 
aims to provide an overview of the studies in which 
metabolomics approach has been applied for 
molecular authentication and discrimination 
between organic and conventional products. The 
organic food metabolome databases should be 
further extended and validated in order to apply for 
organic food authentication and traceability in the 
future. 
 

Keywords: organic agricultural products, metabolomics, 
molecular authentication, organic food, chemometrics 
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บทน า 
  ความนิยมของกลุ่มผู้บริโภคที่ใส่ใจต่อสุขภาพ
และค านึงถึงความปลอดภัยของอาหาร ร่วมกับแนวคิด
การอนุรักษ์ธรรมชาติและสิ่งแวดล้อมในปัจจุบัน ส่งผล
ให้แนวโน้มการตลาดของผลิตภัณฑ์เกษตรอินทรีย์  
(organic products) ทั้งในและต่างประเทศเพ่ิมสูงขึ้น 
[1] ท าให้เกษตรกรส่วนหนึ่งมีการปรับเปลี่ยนแนว
ทางการผลิตพืชอาหารและปศุสัตว์จากระบบอุตสาหกรรม 
ซึ่งมักเป็นการเกษตรแบบเชิงเดี่ยวที่เน้นให้ได้ผลผลิต
ปริมาณมาก มีการใช้สารเคมี ฮอร์โมนและยาปฏิชีวนะ
ในระดับที่เกินความจ าเป็น มาเป็นการผลิตในรูปแบบ
เกษตรอินทรีย์  (organic agriculture) ที่ เกื้อหนุนต่อ
ระบบนิเวศและสิ่งแวดล้อม หลีกเลี่ยงการใช้สารเคมี
สังเคราะห์ ส่งเสริมสวัสดิภาพสัตว์ รักษาความหลากหลาย
ทางชีวภาพ หลีกเลี่ยงการปฏิบัติที่ก่อให้เกิดมลพิษ ซึ่ง
ก่อให้เกิดการพัฒนาระบบเกษตรกรรมแบบผสมผสาน
และยั่งยืนตามแนวทางเศรษฐกิจแบบพอเพียง สร้าง
ความมั่นคงด้านอาหารให้กับประเทศ และสร้างความ
มั่นใจด้านความปลอดภัยต่อสุขภาพให้กับผู้บริโภค [1] 
เนื่องจากความจ าเป็นที่ต้องรักษาความเป็นเกษตร
อินทรีย์ให้คงอยู่ตลอดห่วงโซ่การผลิต การแปรรูป การ
บรรจุ การเก็บรักษา การขนส่งและจัดจ าหน่าย [2] ส่งผล
ให้ต้นทุนการผลิตแบบเกษตรอินทรีย์มีแนวโน้มค่อนข้าง
สูงเมื่อเปรียบเทียบกับการผลิตแบบเกษตรอุตสาหกรรม
หรือเกษตรเคมี จึงพบว่าสินค้าเกษตรอินทรีย์ส่วนมาก
จัดอยู่ในกลุ่มผลิตภัณฑ์ “พรีเมี่ยม (premium)” ที่มี
มูลค่าสูง [1] ปัจจุบันมีการตรวจพบปัญหาการปลอมปน
สินค้าเกษตรทั่วไปเพ่ือขายเป็นสินค้าเกษตรอินทรีย์ โดย
กลุ่มผู้ผลิตที่ไร้จริยธรรม ส่งผลให้หน่วยงานที่ท าหน้าที่
ก าหนดและรับรองมาตรฐานสินค้าเกษตรอินทรีย์ทั้งใน
และต่างประเทศ พยายามส่งเสริมให้มีการวิจัยและพัฒนา
วิธีตรวจสอบคุณภาพ โดยเฉพาะการวิเคราะห์หาตัวบ่งชี้
ชีวภาพ (biomarker) เพ่ือระบุอัตลักษณ์ทางชีวโมเลกุล 
(molecular authentication) ของผลิตภัณฑ์เกษตรและ
อาหารที่เป็นผลมาจากระบบการผลิตแบบอินทรีย์ ส าหรับ
น ามาใช้ตรวจสอบและควบคุมการกระท าที่ละเมิด
กฎหมายดังกล่าว [3] เมตาโบโลมิกส์ (metabolomics) 

เป็นศาสตร์หนึ่งในวิทยาศาสตร์โอมิกส์ (~omics) ที่มี
การน ามาประยุกต์ใช้ในการศึกษาวิจัยทางด้านการเกษตร
และอาหาร (foodomics) อย่างกว้างขวาง [3] โดยผลที่ได้
จากการวิเคราะห์จะอยู่ในรูปของข้อมูลสารเมตาบอไลต์
โดยรวม (metabolite profile) หรือเมตาโบโลม (metabolome) 
ซึ่งเปรียบเสมือนลายพิมพ์ระดับโมเลกุล (molecular 
fingerprint) ของตัวอย่างนั้น [4, 5] และเมื่อผ่านการ
ประมวลผลร่วมกับเทคนิคทางเคโมเมตริกซ์ (chemometrics) 
จะสามารถวิเคราะห์รูปแบบและเปรียบเทียบข้อมูลแบบ
แผนทางชีวโมเลกุล (biomolecular profiling) ระหว่าง
กลุ่มตัวอย่างที่สนใจได้ [3] ดังนั้น ในบทความปริทัศน์นี้
จึงขอน าเสนอความก้าวหน้าทางวิชาการในช่วงทศวรรษ
ที่ผ่านมาเกี่ยวกับการวิเคราะห์ระบุอัตลักษณ์ทางชีวโมเลกุล
ของผลิตภัณฑ์เกษตรและอาหารอินทรีย์ด้วยเทคโนโลยี
ดังกล่าว 
 
ความหมายของเกษตรอินทรีย์ 
  สหพันธ์เกษตรอินทรีย์นานาชาติ (International 
Federation of Organic Agriculture Movement 
หรือ IFOAM) ซึ่งเป็นเครือข่ายขององค์กรด้านเกษตร
อินทรีย์ระหว่างประเทศ ได้ให้ค านิยามของ “เกษตร
อินทรีย์” ว่าคือ ระบบการเกษตรที่ให้ความส าคัญกับ
ความยั่งยืนของทรัพยากรธรรมชาติ ได้แก่ ความอุดม
สมบูรณ์ของดินและแหล่งน้ า สมดุลของระบบนิเวศ และ
ความปลอดภัยต่อสุขภาพของมนุษย์ โดยการประยุกต์ใช้
องคค์วามรู้ในกระบวนการทางนิเวศวิทยา ความหลากหลาย
ทางชีวภาพ และวงจรธรรมชาติ ที่มีลักษณะเฉพาะในแต่
ละพ้ืนที่ เพ่ือทดแทนปัจจัยในกระบวนการผลิตที่ก่อให้เกิด
ผลกระทบในเชิงลบต่อระบบนิเวศ สิ่งแวดล้อม และ
สุขภาพของมนุษย์ [1, 6]  
  ส าหรับประเทศไทย ส านักงานมาตรฐานสินค้า
เกษตรและอาหารแห่งชาติ (มกอช.) กระทรวงเกษตร
และสหกรณ์ ได้ให้ค านิยามของ “เกษตรอินทรีย์” ว่า
หมายถึง ระบบจัดการการผลิตด้านการเกษตรแบบองค์
รวมที่เกื้อหนุนต่อระบบนิเวศ รวมถึงความหลากหลาย
ทางชีวภาพ วงจรชีวภาพ โดยเน้นการใช้วัสดุธรรมชาติ 
หลีกเลี่ยงการใช้วัตถุดิบจากการสังเคราะห์  และไม่ใช้ 
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พืช สัตว์ หรือจุลินทรีย์ที่ได้มาจากเทคนิคการดัดแปร
พันธุกรรม (genetic modification) มีการจัดการกับ
ผลิตภัณฑ์โดยเน้นการแปรรูปด้วยความระมัดระวังเพ่ือ
รักษาสภาพการเป็นเกษตรอินทรีย์และคุณภาพที่ส าคัญ
ของผลิตภัณฑ์ในทุกขั้นตอน [2] โดยหน่วยงานดังกล่าว
ได้ด าเนินการจัดท ามาตรฐานเกษตรอินทรีย์มาตั้งแต่ปี 
2546 [1] จนถึงปัจจุบัน (พฤศจิกายน 2563) มีมาตรฐาน
สินค้าเกษตรและแนวปฏิบัติในการใช้มาตรฐานดังกล่าว 
เพ่ือก าหนดวิธีการผลิต แปรรูป แสดงฉลาก และจ าหน่าย 
ผลิตผลและผลิตภัณฑ์จากพืชอินทรีย์ ปศุสัตว์อินทรีย์ 
แมลงอินทรีย์ สัตว์น้ าและอาหารสัตว์น้ าอินทรีย์ รวม
ทั้งสิ้น 9 รายการ [7] โดยผู้ผลิตที่ ได้รับการรับรอง
มาตรฐานจะได้รับอนุญาตให้ใช้ตราสัญลักษณ์ “Organic 
Thailand” ซึ่งถือเป็นตรามาตรฐานของประเทศไทย
เพ่ือแสดงว่าเป็นสินค้าเกษตรอินทรีย์ [1] จากข้อมูลของ
กองนโยบายและแผนพัฒนาการเกษตร ส านักงาน
เศรษฐกิจการเกษตร กระทรวงเกษตรและสหกรณ์ ในปี 
2562 ประเทศไทยมีเกษตรกรที่ผ่านการรับรองมาตรฐาน
เกษตรอินทรีย์จ านวน 40,774 ราย โดยสินค้าเกษตร
อินทรีย์ส่งออกท่ีส าคัญของไทย ได้แก่ ข้าว มะพร้าวอ่อน 
มังคุด ทุเรียน ใบชาเขียว และกะทิส าเร็จรูป [8] ทั้งนี้
การที่เกษตรอินทรีย์ตั้งอยู่บนแนวคิดพ้ืนฐานในการผลิต
ที่สอดคล้องกับวิถีธรรมชาติในแต่ละพ้ืนที่ซึ่งมีลักษณะ
เฉพาะตัว จึงส่งผลให้คุณภาพด้านต่างๆ ของผลิตภัณฑ์
เกษตรและอาหารอินทรีย์มีความแตกต่างจากผลิตภัณฑ์
ทั่วไป [9] 
 
อิทธิพลของการผลิตโดยใช้ระบบเกษตรอินทรีย์ต่อ
คุณภาพของผลิตภัณฑ์ 
  การผลิตโดยใช้ระบบเกษตรอินทรีย์ส่งเสริมให้
เกิดการหมุนเวียนของวงจรธาตุอาหารและสร้างความ
อุดมสมบูรณ์ของดินและแหล่งน้ า ส่งเสริมความสัมพันธ์
แบบสมดุลของสิ่งมีชีวิตที่หลากหลาย ทั้งพืช สัตว์  
จุลินทรีย์ และการอนุรักษ์และฟ้ืนฟูระบบนิเวศเกษตร 
โดยการปฏิเสธการใช้สารเคมีสังเคราะห์ทุกชนิดที่เป็น
สาเหตุส าคัญในการท าลายความอุดมสมบูรณ์และสมดุล

ของระบบนิเวศและสิ่งแวดล้อม [1] ปัจจัยในการผลิต
ขั้นต้นดังกล่าวส่งผลให้ลักษณะทางคุณภาพ ความ
ปลอดภัยและคุณค่าทางโภชนาการของผลิตภัณฑ์เกษตร
อินทรีย์มีความแตกต่างจากผลิตภัณฑ์เกษตรทั่วไป 
(Figure 1) [10-12] ส าหรับผลิตภัณฑ์พืชอาหารที่ผลิต
ด้วยระบบเกษตรอินทรีย์ มักพบรายงานการเพ่ิมสูงขึ้น
ของปริมาณสารประกอบในกลุ่ม vitamin C, vitamin E, 
polyphenol, flavonoid และ carotenoid เมื่อเทียบกับ
ผลิตภัณฑ์เกษตรทั่วไป ซึ่งสารพฤกษเคมีเหล่านี้มีสมบัติ
การเป็นสารต้านออกซิเดชั่นซึ่งเป็นประโยชน์ต่อร่างกาย 
[10-14] ทั้งนี้ ผู้อ่านสามารถศึกษาข้อมูลเพ่ิมเติมเกี่ยวกับ
อิทธิพลของระบบการจัดการฟาร์มต่อสมบัติทางเคมี
กายภาพ คุณภาพทางประสาทสัมผัส ความปลอดภัยทาง
เคมี และคุณภาพทางจุลชีววิทยาของผลิตภัณฑ์ผลไม้
อินทรีย์ ได้จากบทความปริทัศน์ของ Mditshwa et al. 
(2017) [14] ส าหรับผลิตภัณฑ์ปศุสัตว์อินทรีย์พบว่า
ข้อมูลที่รายงานมีความหลากหลายขึ้นอยู่กับชนิดและ
สายพันธุ์สัตว์ (โค กระบือ สุกร เป็ด ไก่ สัตว์น้ า แมลง) และ
ประเภทของผลิตภัณฑ์ (เนื้อ นม ไข่  สัตว์น้ า และ
ผลิตภัณฑ์แปรรูป) โดยมากมักพบรายงานความแตกต่าง
ในส่วนองค์ประกอบไขมันในผลิตภัณฑ์ อันเป็นผลสืบ
เนื่องมาจากส่วนผสมในอาหารสัตว์และระบบการ
จัดการฟาร์มแบบอินทรีย์ที่เอ้ือต่อการส่งเสริมสุขภาวะ
และสวัสดิภาพสัตว์ [10-13] นอกจากปริมาณองค์ประกอบ
ทางเคมีหลักและคุณค่าทางโภชนาการดังที่กล่าวมาแล้ว 
ความก้าวหน้าของเทคโนโลยีเคมวีิเคราะห์ด้วยเครื่องมือ
ขั้นสู ง ในปัจจุบันสามารถแสดงให้ เห็นข้อมูลการ
เปลี่ยนแปลงขององค์ประกอบย่อยหรือสารเมตาบอไลต์
ในระบบอาหาร อันเนื่องมาจากอิทธิพลของการผลิตใน
ระบบเกษตรอินทรีย์ได้อย่างชัดเจน (Figure 1) [3, 11] 
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Figure 1 Impacts of organic production on the overall quality of agricultural and food products 
and a metabolomics challenge associated with molecular authentication of organic foods. 
Information adapted from Mditshwa et al. (2017) [14] and Popa et al. (2019) [10]. 
 
ความรู้เบื้องต้นเกี่ยวกับเทคโนโลยีเมตาโบโลมิกสแ์ละ
การประยุกต์ด้านวิทยาศาสตร์การอาหาร 
  ผู ้เขียนได้อธิบายความหมายเบื ้องต้นของ 
“เมตาโบโลมิกส์” ไว้ในบทความปริทัศน์ฉบับก่อนหน้า 
[5] กล่าวโดยสรุป คือ เมตาโบโลมิกส์เป็นการรวบรวมข้อมูล
สารชีวโมเลกุลขนาดเล็ก (โดยทั่วไปมีขนาดต่ ากว่า 1.5 กิโล
ดาลตัน) ที่เป็นองค์ประกอบของระบบชีวภาพชนิดใดชนิด
หนึ่ง ณ ช่วงเวลาใดเวลา โดยข้อมูลดังกล่าวสะท้อนให้เห็น
ถึงการเปลี่ยนแปลงของกระบวนการเมตาบอลิซึมในระบบ
ชีวภาพนั้นๆ ซึ่งเป็นผลมาจากกระบวนการแสดงออกทาง
พันธุกรรม (gene expression) ร่วมกับการตอบสนองต่อ
สภาวะแวดล้อม (adaptive response) [5] การศึกษา
ด้านเมตาโบโลมิกส์จ าเป็นต้องอาศัยความก้าวหน้าของ
เทคโนโลยีเคมีวิเคราะห์ด้วยเครื่องมือขั้นสูง ตัวอย่างเช่น 
nuclear magnetic resonance (NMR) spectroscopy, 
gas chromatography-mass spectrometry (GC-MS), 
(liquid chromatography-mass spectrometry (LC-MS), 
capillary electrophoresis-mass spectrometry (CE-
MS), ion mobility-mass spectrometry (IM-MS), direct 
infusion-mass spectrometry (DI-MS), matrix-assisted 

laser desorption ionization-mass spectrometry 
(MALDI-MS), mass spectrometry imaging (MSI) 
และ direct analysis in real time-mass spectrometry 
(DART-MS) [15-17] เพ่ือให้ได้มาซึ่งข้อมูล “สารเมตาบอไลต์
ทั้งหมด” หรือ “เมตาโบโลม” ในระบบชีวภาพที่สนใจ 
[5, 15] หลังจากนั้นจะน าข้อมูลที่ได้ไปวิเคราะห์ด้วย
เทคนิคทางเคโมเมตริกซ์ซึ่งเป็นการใช้สถิติพหุตัวแปร 
(multivariate statistics) มาอธิบายรูปแบบและศึกษา
ความสัมพันธ์ของข้อมูลเมตาโบโลมกับคุณลักษณะที่สนใจ 
[15] 
  ปัจจุบันมีการน าเทคโนโลยีเมตาโบโลมิกส์มาใช้ใน
การศึกษาองค์ประกอบทางชีวเคมีในผลิตภัณฑ์เกษตรและ
อาหารอย่างกว้างขวาง [15] ทั้งในด้านการตรวจสอบความ
ปลอดภัย เช่น ตรวจติดตามการปนเปื้อนและการปลอมปน
จากอันตรายทางชีวภาพและทางเคมี ที่ส่งผลให้เกิดความ
ผิดปกติของข้อมูลแบบแผนทางชีวโมเลกุลในผลิตภัณฑ์ 
[15, 16] รวมทั้งประยุกต์ใช้ในการตรวจวิเคราะห์คุณภาพ
และการตรวจสอบย้อยกลับ โดยติดตามการเปลี่ยนแปลง
ข้อมูลแบบแผนทางชีวโมเลกุลของผลิตภัณฑ์ อันเป็นผล
มาจากการผลิตเบื้องต้นในระดับฟาร์ม การเก็บเกี่ยว การ
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แปรรูป การขนส่งและเก็บรักษา [15, 17] ตลอดทั้งคุณค่า
ทางโภชนาการและอิทธิพลของสารอาหารต่อการแสดงออก
ของยีนในร่างกายผู้บริ โภค หรือ โภชนพันธุศาสตร์  
(nutrigenomics) อันจะน าไปสู่การพัฒนาด้านโภชนาการ
เฉพาะบุคคล (personalized nutrition) ซ่ึงเป็นการวิจัย
ขั้นแนวหน้าที่เป็นผลจากการบูรณาการองค์ความรู้ด้าน
วิทยาศาสตร์การอาหาร โภชนศาสตร์ พันธุศาสตร์ และ
วิทยาศาสตร์การแพทย์เข้าด้วยกัน [18] ปัจจุบันในฐานข้อมูล 
The Food Database (FooDB) (https://foodb.ca/) 
ได้แสดงรายละเอียดของสารเมตาบอไลต์ที่ตรวจพบใน
ระบบอาหารและสารประกอบที่ใช้ เป็นวัตถุเจือปน
อาหารไว้ถึง 70,926 รายการ [19] ในฐานข้อมูล Livestock 
Metabolome Database (LMDB) (http://lmdb.ca/) และ 
Milk Composition Database (MCDB) (https://mcdb.ca/) 
ได้แสดงรายละเอียดของสารเมตาบอไลต์ที่ตรวจพบใน
ปศุสัตว์และน้ านมไว้มากกว่า 2,300 รายการ [20, 21] 
โดยผู้ อ่ านสามารถศึกษาข้อมูล เ พ่ิม เติม เกี่ ยวกับ
เทคโนโลยีเมตาโบโลมิกส์ในงานวิจัยด้านเกษตรและ

อาหาร ได้จากเอกสารอ้างอิงตามที่ระบุไว้ในเนื้อความ
ข้างต้นและจากบทความปริทัศน์ของผู้เขียน [5, 22] 
ทั้งนี้  เทคโนโลยีดังกล่าวสามารถประยุกต์ใช้ในการ
วิเคราะห์ระบุอัตลักษณ์ทางชีวโมเลกุลของผลิตภัณฑ์
เกษตรอินทรีย์  [3, 11] ทั้งกลุ่มผลิตภัณฑ์จากพืชและ
ผลิตภัณฑ์จากสัตว์ (Table 1) โดยตัวอย่างใน Figure 2 
แสดงให้เห็นถึงขั้นตอนการศึกษาเปรียบเทียบข้อมูลเม
ตาโบโลมระหว่างน้ านมดิบที่ได้จากฟาร์มโคนมอินทรีย์
และฟาร์มโคนมทั่วไปในงานวิจัยของ Kongboonkerd 
(2019) ตั้งแต่ขั้นตอนการคัดเลือกและเก็บตัวอย่าง การ
วิเคราะห์ข้อมูลสารเมตาบอไลต์ชนิดระเหยยาก (non-
volatile metabolite) และข้อมูลกรดไขมัน การวิเคราะห์
ผลทางสถิติและระบุชนิดสารเมตาบอไลต์ที่สามารถใช้
เป็นตัวบ่งชี้ชีวภาพ รวมทั้งค านวณหาวิถีเมตาบอลิซึมที่
เกี่ยวข้องกับกระบวนการสังเคราะห์สารในกลุ่มดังกล่าว 
อันเนื่องมาจากอิทธิพลของระบบการจัดการฟาร์มโคนม
แบบอินทรีย์ [23]  

 
Table 1 List of representative reports where a metabolomics approach was applied for molecular 
authentication of organic agricultural and food commodities. 

Food 
commodity 

Chemical groups or 
metabolites suggested for 

organic authentication 

Analytical 
platform* 

Chemometric 
analysis** 

Statistical 
authentication 
performance 

Reference 

Plant-based food     
Cabbage Sugars, flavonoids, iberin 

conjugates, certain 
unidentified metabolites 

LC-MS OPLS-DA >80% correct 
classification 

[50] 

Carrot Sedoheptulose, l-arginine, 
chlorogenic acid, citric acid, 
sedoheptulose, l-arginine, 
chlorogenic acid, citric acid, 
fatty acid ester, jasmonate 
derivative, glycosylated 
terpene 

UHPLC-MS OPLS-DA >75% correct 
classification 

[31] 

Coffee Fatty acids, β-(1-3)-d-galacto 
pyranose, β-(1-4)-d-manno 
pyranose, quinic acid, cyclic 
esters 

1H-NMR OPLS-DA >50% correct 
classification 

[34] 
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Food 
commodity 

Chemical groups or 
metabolites suggested for 

organic authentication 

Analytical 
platform* 

Chemometric 
analysis** 

Statistical 
authentication 
performance 

Reference 

Grape juice Na, Sn, P, K, Sm, Nd 
element profile 

ICP-MS SVM, neural 
networks,  
decision trees 

>85% 
differentiation 
accuracy 

[51] 

Maize Malic acid, myo-inositol, 
phosphate 

GC-MS PCA 58% variance 
explained 

[26] 

Orange juice 9,10,13-trihydroxystearic 
acid, 9R,10S,18-trihydroxy-
stearic acid, phloionolic 
acid, 4-oxoglutarate 
semialdehyde, 
dehydroascorbic acid, γ-
terpinene, β-myrcene 

HPLC-HR-MS, 
HS-SPME-GC-
MS 

HCA, PCA, 
OPLS-DA 

>60% correct 
classification 

[32] 

Plum Aldehyde compounds HS-SPME-GC-
MS 

PLS-DA >95% correct 
classification 

[33] 

Potato Glucose, amylose, alanine, 
isoleucine, lysine, proline, 
valine, lysine, γ-
aminobutyric acid (GABA) 

1H-HRMS-NMR PCA, PLS-DA >60% correct 
classification 

[52] 

Rice Histidinol, pinoresinol, 
coumarin 106 

UHPLC-Q-
ToF-MS 

HCA, PCA, PLS-
DA, OPLS-DA 

>80% correct 
classification 

[29] 

Strawberry Flavonoid, kaempferol, 
sapogenin 

LC-qTOF-ESI-
MS 

PCA, PLS-DA >75% correct 
classification 

[24] 

Tomato Malic acid, asparagine, 
aspartic acid, fructose, 
glucose, histidine, choline, 
threonine, trigonelline, 
adenosine monophosphate 

1H-NMR PCA, PLS-DA, 
LDA 

>70% correct 
classification 

[53] 

 Threonine, trilobatin, 
phloridzin, tomatine, 
phloretin, echinenone 

HPLC-HRAMS PCA >80% variance 
explained 

[54] 

Wheat grains Myo-inositol, malate, amino 
acids 

GC-MS PCA >50% variance 
explained 

[25] 

 Overall GC-MS based 
metabolomic profile 

GC-MS PCA, t-SNE, 
SVM 

>55% correct 
classification 

[28] 

 Flavonoids, secondary plant 
metabolites 

GC-Q-TOF, 
UHPLC-Q-TOF 

PCA >50% variance 
explained 

[55] 
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Food 
commodity 

Chemical groups or 
metabolites suggested for 

organic authentication 

Analytical 
platform* 

Chemometric 
analysis** 

Statistical 
authentication 
performance 

Reference 

Animal-based food     
Chicken eggs ω-3 fatty acids, PUFAs 1H-NMR PCA, LDA >90% correct 

classification 
[42] 

Honey Succinate, acetate, formiate, 
kynurate 

1H-NMR PCA, PLS-DA >70% correct 
classification 

[35] 

Meat PUFA n-3, PUFA n-6, MUFAs, 
EPA, Vitamin A 

GC-FID One-way 
ANOVA 

Significantly 
different level  
at p<0.05 

[37] 

 Stable isotope ratios (δ13C, 
δ

15N) Na, K, Mg, Ca, Fe, Cu, 
Se element profile 

IRMS 
ICP-MS 

PCS, OPLS-DA >80% correct 
classification 

[39] 

Milk and 
mozzarella 
cheese 

Aldehydes, ketones, 
unsaturated fatty acids, 
pentanoic acid, decanoic acid, 
1-pentanol, 2-ethyl-1-hexanol, 
hexanal, ethyl acetate, toluene, 
dimethyl sulfide, acetoin, 2-
butanone, nonanoic acid. 

SPME-GC-MS PLS-DA >60% correct 
classification 

[56] 

Milk and 
ripened cheese 

FTIR spectra, NIR spectra, 
Fatty acid profile 

FTIR, NIR, GC-
FID, PTR-ToF-MS 

LDA >60% correct 
classification 

[45] 

Pasteurized 
liquid milk 

Acetate, acetoacetate, 
betaine, isoleucine, lactate, 
threonine, valerate 

1H-NMR HCA, PCA >65% variance 
explained 

[49] 

Raw milk Fatty acid profile GC-FID, GC-
MS 

PLS-DA >70% correct 
classification 

[47] 

 Myristic acid, linoleic acid, 
stearic acid, oleic acid, α-
tocopherol alanine, isoleucine 
threonine, serine 

GC-C-IRMS PCA, PLS-DA, 
OPLS-DA 

>70% correct 
classification 

[46] 

 Oleic acid, linoleic acid, 
linolenic acid, MUFAs, PUFAs 

GC-FID PCA, PLS-DA >80% correct 
classification 

[48] 

 1,6-anhydro-β-D-glucose, 
betaine, N-acetyl amino acid, 
histidine, acetoacetate, 
formate, 4-pyridoxate, acetyl 
carnitine, N-acetyl glutamate, 
hippurate, arachidic acid, stearic 
acid, linolenic acid, conjugated 
linoleic acid 

GC-FID, 1H-
NMR 

HCA, PCA, PLS-
DA 

>60% correct 
classification 

[23] 
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Food 
commodity 

Chemical groups or 
metabolites suggested for 

organic authentication 

Analytical 
platform* 

Chemometric 
analysis** 

Statistical 
authentication 
performance 

Reference 

Salmon and 
Trout fish 

Linoleic acid, myristic acid, 
oleic acid, gondoic acid, 
stable isotope ratios (δ15N, 
non-lipid δ13C) 

HPLC, GC-FID, 
IRMS 

PCA >50% variance 
explained 

[41] 

Sausages 
(pork) 

2-butanol, acetic acid, 2-
butanone, ethanol, acetone, 
3-hydroxy-2-butanone, 2-
pentyl-furan, pentanal, 
PUFAs 

SPME-GC-MS One-way 
ANOVA 

Significantly 
different level  
at p<0.05 

[38] 

Shrimp α-linolenic acid, 
docosapentaenoic acid, 
pentadecanoic acid, 
heptadecanoic acid, 
monounsaturated gondoic 
acid, stable isotope ratios 
(δ15N, δ13C) 

HPLC, GC-FID, 
IRMS 

PLS-DA >85% correct 
classification 

[40] 

*  FTIR: Fourier-transform infrared spectroscopy 
   GC-C-IRMS: gas chromatography−combustion−isotope ratio coupled with mass spectrometer  
   GC-FID: Gas chromatography coupled with flame ionization detector 
   GC-MS: Gas chromatography coupled with mass spectrometry 
   GC-Q-TOF-MS: Gas chromatography coupled with quadrupole–time-of-flight–mass spectrometer 
   1H-HRMS-NMR: Proton high resolution magic angle spinning-NMR 
   1H-NMR: Proton nuclear magnetic resonance spectroscopy 
   HPLC-HR-MS: High performance liquid chromatography coupled with high resolution mass spectrometry 
   HPLC-HRAMS: High performance liquid chromatography coupled with high resolution accurate mass spectrometry 
   HS-SPME-GC-MS: Headspace solid phase micro–extraction gas chromatography coupled with mass spectrometry 
   ICP-MS: Inductively coupled plasma mass spectrometry 
   IRMS: Isotope ratio mass spectrometry 
   LC-qTOF-ESI-MS: Liquid chromatography connected with negative electrospray ionization in quadrupole–time-of-flight–mass 
spectrometer 
   NIR: Near-infrared spectrometry 
   PTR-ToF-MS: Proton-transfer-reaction time-of-flight mass spectrometry 
   UHPLC-MS: Ultra high performance liquid chromatography coupled with mass spectrometry 
   UHPLC-Q-ToF-MS: Ultra high performance liquid chromatography coupled with quadrupole–time-of-flight–mass spectrometer 
** HCA:  hierarchical cluster analysis 
   LDA: linear discriminant analysis 
   OPLS-DA: Orthogonal projections to latent structures discriminant analysis 
   PCA: Principal component analysis 
   PLS-DA: Partial least squares discriminant analysis 
   t-SNE: T-distribution stochastic neighbor embedding 
   SVM: Support vector machine 
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Figure 2 Metabolomics workflow applied in the molecular authentication of organic bovine milk in 
the study of Kongboonkird (2019)  comprising of sample collection and preparation (a), collection 
of data on organic farming practices (b), gross chemical composition analysis (c), metabolomics 
analysis (d), data acquisition, pretreatment and processing (e), data reduction, metabolite fingerprint 
authentication and biomarker identification (f) and further validation and extension of database (g) 
[23]. 
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การวิเคราะห์อัตลักษณ์ทางชีวโมเลกุลของผลิตภัณฑ์
พืชเกษตรอินทรียด์้วยเทคโนโลยีเมตาโบโลมิกส์  
  การประยุกต์ใช้เทคโนโลยีเมตาโบโลมิกส์เพ่ือ
วิเคราะห์อัตลักษณ์ทางชีวโมเลกุลของผลิตภัณฑ์เกษตร
และอาหารอินทรีย์ได้รับการตีพิมพ์เผยแพร่ในวารสาร 
วิชาการอย่างต่อเนื่องในช่วงทศวรรษที่ผ่านมา โดย
เทคโนโลยีดังกล่าวมีข้อดี คือ สามารถวิเคราะห์ข้อมูล
สารเมตาบอไลต์แบบไม่จ าเพาะ (non-targeted metabolite 
profiling) ท าให้สามารถติดตามการเปลี่ยนแปลงของ
ข้อมูลดังกล่าว อันเป็นผลสืบเนื่องจากกระบวนการผลิต
แบบอินทรีย์ โดยที่ยังไม่มีองค์ความรู้หรือสมมุติฐาน (a 
priori hypothesis) ว่ากระบวนการผลิตดังกล่าวจะ
ส่งผลต่อการเปลี่ยนแปลงของสารกลุ่มใดในระบบ
อาหารนั้น [3] ส าหรับผลิตภัณฑ์พืชอาหารที่ผลิตด้วย
ระบบเกษตรอินทรีย์ มีรายงานว่าปัจจัยในกระบวนการ
ผลิต โดยเฉพาะการละเว้นการใช้ปุ๋ยเคมีและสารเคมี
ควบคุมแมลงศัตรูพืช มีอิทธิพลอย่างมีนัยส าคัญต่อ
สมดุลของระบบสิ่งแวดล้อม โดยเฉพาะนิเวศวิทยาของ
ดินและแหล่งน้ าในบริเวณสถานที่เพาะปลูก ซึ่งชักน าให้
เกิดการปรับตัวทางด้านสรีรวิทยาของพืชเพ่ือตอบสนอง
ต่อความเครียดต่างๆ (adaptive stress response) ที่
เกิดขึ้นจากระบบการผลิตแบบเกษตรอินทรีย์ เช่น 
ปริมาณสารอาหารที่ค่อนข้างจ ากัดในดิน การรุกราน
ของโรคและแมลงศัตรูพืช การตอบสนองของพืชต่อ
สภาวะความเครียดดังกล่าว  มี อิทธิพลโดยตรงต่อ
รูปแบบกระบวนการสังเคราะห์สารเมตาบอไลต์ทั้งชนิด
ปฐมภูมิและทุติยภูมิ โดยเฉพาะสารประกอบ polyphenol 
ซึ่งเป็นผลผลิตจากวิถี pentose phosphate, shikimate 
และ phenylpropanoid เมตาบอลิซึมในพืช [10, 14] 
การเปลี่ยนแปลงปริมาณสารเมตาบอไลต์ดังกล่าวส่งผล
โดยตรงต่อสมบัติทางเคมี คุณค่าทางโภชนาการ และ
คุณภาพด้านประสาทสัมผัสของผลิตภัณฑ์  [14, 24] 
ดังนั้นงานวิจัยที่แสดงให้เห็นถึงประสิทธิภาพของการ
ประยุกต์ใช้เทคโนโลยีเมตาโบโลมิกส์ในการวิเคราะห์
ระบุอัตลักษณ์ทางชีวโมเลกุลของผลิตภัณฑ์พืชเกษตร
อินทรีย์ จึงได้รับความสนใจและมีการตีพิมพ์เผยแพร่
เพ่ิมข้ึนอย่างต่อเนื่องในปัจจุบัน (Table 1) 

  ส าหรับตัวอย่างการศึกษาอัตลักษณ์ทางชีวโมเลกุล
ของธัญพืช (Table 1) ที่ผลิตในระบบเกษตรอินทรีย์  
Bonte et al. (2014) เปรียบเทียบความแตกต่างของ
ข้อมูลสารเมตาบอไลต์ในข้าวสาลี (Triticum aestivum 
L.) จ านวน 11 สายพันธุ์ ที่ปลูกในฟาร์มเกษตรอินทรีย์
และฟาร์มทั่วไปด้วยเทคนิค GC-MS [25] คณะผู้วิจัย
สามารถแยกความแตกต่างของข้อมูลสารเมตาบอไลต์
ระหว่างตัวอย่างข้าวสาลีทั้ง 2 กลุ่ม ได้อย่างชัดเจนด้วย
การวิเคราะห์องค์ประกอบหลัก (principal component 
analysis; PCA) โดยพบว่าปริมาณสัมพัทธ์ของ myo-
inositol และ malate มีค่าสูงในเมล็ดข้าวสาลีที่ปลูก
แบบอินทรีย์  และปริมาณสัมพัทธ์ของ  adenosine, 
aspartate, asparagine, arabinose, alanine, urea, 
ethanolamine และ tryptophan มีค่าสูงในเมล็ดข้าว
สาลีที่ปลูกแบบทั่วไป ซึ่งคณะผู้วิจัยอภิปรายว่าปริมาณ
สารประกอบไนโตรเจนที่มีค่าสูงกว่าเหล่านี้ น่าจะเป็น
ผลมาจากการใช้ปุ๋ยไนโตรเจนในปริมาณที่สูงกว่าถึง 2 
เท่า ในการเพาะปลูกข้าวสาลีแบบทั่วไป เมื่อน าปัจจัยด้าน
ความแตกต่างทางพันธุกรรมของข้าวสาลีทั้ง 11 สายพันธุ์
มาประกอบการประมวลผล คณะผู้วิจัยเสนอให้ใช้
ปริมาณสัมพัทธ์ของ myo-inositol เป็นตัวบ่งชี้ชีวภาพ
ส าหรับข้าวสาลีแบบอินทรีย์ ซึ่งสอดคล้องกับรายงาน
ก่อนหน้าในข้าวสาลีและข้าวโพด [26, 27] โดยสาร
ดังกล่าวเป็นผลผลิตจากการสะสมฟอสเฟตในรูปของ 
myo-inositol-1,2,3,4,5,6-hexakis phosphate (Ins 
P6) หรือ phytic acid ซึ่งเป็นผลมาจากปริมาณอินทรีย์
ฟอสเฟตที่มีค่าสูงจากการใช้ปุ๋ยชีวภาพและความ
สมบูรณ์ของนิเวศจุลินทรีย์ในดินบริเวณพ้ืนที่เกษตร
อินทรีย์ [25] นอกจากนี้ Kessler et al. (2015) แสดง
ให้เห็นว่าสามารถประยุกต์ใช้การวิเคราะห์ทางสถิติพหุ
ตัวแปรร่วมกับอัลกอริทึมการเรียนรู้ของเครื่อง (machine-
learning algorithm) เพื่อพัฒนาวิธ ีการตรวจพิสูจน์ 
อัตลักษณ์ทางชีวโมเลกุลของข้าวสาลีอินทรีย์ได้อย่างมี
ประสิทธิภาพ [28] ในส่วนของข้าวเจ้า (Oryza sativa 
L.) ซึ่งเป็นอาหารหลักของประชากรในแถบภูมิภาค
เอเชีย Xiao et al. (2018) ติดตามความแตกต่างของ
ข้อมูลสารเมตาบอไลต์ในข้าวจากแปลงนาเกษตร
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อินทรีย์และแปลงนาทั่วไปเป็นระยะเวลา 2 ปี [29]  โดย
สามารถแยกข้อมูลสารเมตาบอไลต์ในตัวอย่างข้าวทั้ง 2 
กลุ่ม ออกจากกันได้อย่างชัดเจนด้วยเทคนิค UHPLC-Q-
TOF-MS ร่วมกับการวิเคราะห์ทางเคโมเมตริกซ์ คณะผู้วิจัย
เสนอว่าสามารถใช้ปริมาณสัมพัทธ์ที่มีค่าสูงของ histidinol, 
pinoresinol และ coumarin 106 เป็นตัวบ่งชี้ชีวภาพ
ส าหรับตัวอย่างข้าวที่ได้จากแปลงนาระบบเกษตรอินทรีย์
ได้ โดยอภิปรายเพ่ิมเติมถึงการสะสมของสารเมตาบอไลต์
ดังกล่าวว่าเกี่ยวข้องกับวิถี histidine biosynthesis, 
lignan biosynthesis และ phenylpropanoid metabolism 
ซึ่งเป็นกลไกการตอบสนองทางสรีรวิทยาของพืชต่อ
ความเครียด โดยเฉพาะปัจจัยด้านความอุดมสมบูรณ์ของ
ธาตุอาหารและการรุกรานจากโรคและแมลง ที่พบได้สูง
กว่าในแปลงนาระบบเกษตรอินทรีย์ [29] และเพ่ือให้ได้
ข้อมูลเชิงลึกมากขึ้น Xiao et al. (2019) ประยุกต์ใช้
เทคโนโลยีโปรตีโอมิกส์ (proteomics) ในการศึกษา
ระดับการแสดงออกของโปรตีน (up/down-regulated 
proteins) ซึ่งมบีทบาทส าคัญในการควบคุมวิถีเมตาบอลิซึม 
(metabolic regulation) และกลไกการตอบสนองของ
ข้าวต่อสภาวะความเครียดในแปลงนาเกษตรอินทรีย์
เพ่ิมเติมด้วย [30] 
  มีรายงานอิทธิพลของการผลิตในระบบเกษตร
อินทรีย์ต่อข้อมูลแบบแผนทางชีวโมเลกุลของผลิตภัณฑ์
กลุ่มผักและผลไม้ (Table 1) ตัวอย่างเช่น Cubero-
Leon et al. (2018) วิเคราะห์เปรียบเทียบข้อมูลสาร 
เมตาบอไลต์ในแครอท (Daucus carota L.) สายพันธุ์ 
Nerac และ Namur ที่ผลิตจากฟาร์มอินทรีย์และฟาร์ม
ทั่ ว ไป โดยใช้ เทคนิค  non-targeted LC-MS อีกทั้ ง
ติดตามการเปลี่ยนแปลงของข้อมูลเมตาโบโลมในตัวอย่าง
แครอทที่ผลิตจากฟาร์มทั้งสองรูปแบบ อย่างต่อเนื่องเป็น
ระยะเวลา 4 ปี [31] โดยคณะผู้วิจัยพบว่าสามารถใช้
การเพ่ิมขึ้นของปริมาณ sedoheptulose, l-arginine, 
chlorogenic acid, citric acid และสารเมตาบอไลต์ในกลุ่ม 
carbohydrate, fatty acid ester, jasmonate derivative 
และ glycosylated terpene เพ่ือระบุความแตกต่างระหว่าง
แครอทอินทรีย์และ แครอททั่วไปได้ โดยคณะผู้วิจัย
อภิปรายว่าการเปลี่ยนแปลงของสารดังกล่าวมีความสัมพันธ์

กับวิถีเมตาบอลิซึมของคาร์โบไฮเดรต กลไกการต้านทาน
โรคของพืช และความเครียดต่อสภาพแวดล้อม สืบเนื่อง
จากการใช้ปุ๋ยชีวภาพที่มีความสมบูรณ์ของธาตุอาหาร
ด้อยกว่าปุ๋ยเคมี การเปลี่ยนแปลงของนิเวศจุลินทรีย์ใน
ดิน (soil microbiota) การรุกรานของโรคและแมลง ซึ่ง
พืชต้องเผชิญมากกว่าในระบบการผลิตแบบเกษตร
อินทรีย์ [31] ส าหรับการศึกษาอิทธิพลของการผลิตแบบ
เกษตรอินทรียใ์นตัวอย่างผลไมส้ด Karlund et al. (2015) 
วิเคราะห์ความแตกต่างของข้อมูลสารเมตาบอไลต์ในสตรอ
เบอร์รี่ (Fragaria × ananassa Duch) จ านวน 3 สายพันธุ์ 
ที่ปลูกในฟาร์มเกษตรอินทรีย์และฟาร์มทั่วไปด้วยเทคนิค 
LC-qTOF-ESI-MS ร่วมกับการประเมินความแตกต่าง
ด้านคุณภาพทางประสาทสัมผัสระหว่างตัวอย่างสตรอ
เบอร์รี่ทั้ง 2 กลุ่ม [24] โดยผลการวิจัยพบว่าความ
แตกต่างระหว่างสายพันธุ์มีอิทธิพลต่อความผันแปรของ
ข้อมูลสารเมตาบอไลต์ ในสตรอเบอร์รี่มากกว่าอิทธิผล
ของระบบการจัดการฟาร์ม อย่างไรก็ตาม ปริมาณของ
สารเมตาบอไลต์ในกลุ ่ม flavonoid, kaempferol 
และ sapogenin มีแนวโน้มเพ่ิมสูงขึ้นในกลุ่มตัวอย่าง
สตรอเบอร์รี่ที่ได้จากฟาร์มเกษตรอินทรีย์ ซึ่งกระบวนการ
สังเคราะห์สารเมตาบอไลต์เหล่านี้ เป็นผลมาจากกลไกการ
ตอบสนองต่อความเครียดของพืชในระบบการผลิตดังกล่าว 
นอกจากนี้คณะผู้วิจัยรายงานว่าร้อยละ 79 ของสาร
เมตาบอไลต์ที่ตรวจวิเคราะห์ได้มีความสัมพันธ์กับ
คุณภาพทางประสาทสัมผัสด้านกลิ่นรสของสตรอเบอร์รี่ 
โดยเฉพาะสารในกลุ่ม flavonoid, tannin, sucrose, 
organic acid และ fatty acid ซึ่งผู้บริโภคสามารถรับรู้
ได้ถึงความแตกต่างดังกล่าวเมื่อได้ทดสอบรับประทาน
ผลิตภัณฑ์ [24] 
  นอกเหนือจากการศึกษาในวัตถุดิบทางการเกษตร
แล้ว มีรายงานแสดงให้เห็นว่าอิทธิพลของการผลิตใน
ระบบเกษตรอินทรีย์ต่อข้อมูลแบบแผนทางชีวโมเลกุล
ของพืชอาหาร ยังคงความแตกต่างในผลิตภัณฑ์ที่ผ่าน
กระบวนการแปรรูปด้วยความร้อนและสามารถตรวจ
วิเคราะห์ได้ เช่นเดียวกัน (Table 1) โดยในตัวอย่าง
ผลิตภัณฑ์น้ าผลไม้ที่ผ่านกระบวนการให้ความร้อนสูงใน
ระยะเวลาสั้น Cuevas et al. (2017) วิเคราะห์เปรียบเทียบ
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ข้อมูลสารเมตาบอไลต์ทั้ งชนิดระเหยยาก (non-
volatile) และระเหยง่าย (volatile) ในผลิตภัณฑ์น้ าส้ม
อินทรีย์พาสเจอร์ไรส์และน้ าส้มพาสเจอร์ไรส์ทางการค้า
ทั่วไป โดยใช้เทคนิค HPLC-HR-MS และเทคนิค headspace 
SPME-GC-MS [32] โดยคณะผู้วิจัยพบว่าสารเมตาบอไลต์
ชนิดระเหยยากในกลุ่ม amino acid, peptide, fatty 
acid, organic acid และ  flavonoid มีปริ มาณเ พ่ิม
สูงขึ้นอย่างมีนัยส าคัญ (p<0.05) ในผลิตภัณฑ์น้ าส้ม
แบบอินทรีย์เมื่อเทียบกับน้ าส้มทางการค้าทั่วไป โดย
สามารถใช้ปริมาณสัมพัทธ์ของ 9,10,13-trihydroxy 
stearic acid, 9R,10S,18-trihydroxy-stearic acid, 
phloionolic acid, 4-oxoglutarate semialdehyde, 
dehydroascorbic acid เป็นตัวบ่งชี้ชีวภาพของน้ าส้ม
แบบอินทรีย์ได้ เมื่อพิจารณาข้อมูลสารเมตาบอไลต์ชนิด
ระเหยง่าย คณะผู้วิจัยพบว่าปริมาณของสารประกอบ
กลุ่ม aldehyde และ ester ที่ตรวจพบในตัวอย่าง
ผลิตภัณฑ์น้ าส้มทั้ง 2 ชนิด มีความแตกต่างกันอย่างมี
นัยส าคัญ (p<0.05)  ซึ่งสอดคล้องกับรายงานก่อนหน้า 
[11, 33] โดยสามารถใช้ปริมาณสัมพัทธ์ที่สูงกว่าของ γ-
terpinene และ β-myrcene เป็นตัวบ่งชี้ชีวภาพของ
น้ าส้มแบบอินทรีย์ และยังพบว่าปริมาณสัมพัทธ์ของ 
hexanal, 3-hexenal, 6-methyl-5-octen-3-one, 
limonene และ ethyl butanoate ในตัวอย่างน้ าส้ม
ทางการค้าทั่วไปมีค่าสูงกว่าในตัวอย่างน้ าส้มแบบ
อินทรีย์ถึง 0.5-1.0 เท่า [32] ส าหรับตัวอย่างการศึกษา
อิทธิพลของการผลิตแบบเกษตรอินทรีย์ในผลิตภัณฑ์ที่
ผ่านการแปรรูปด้วยความร้อนสูงเป็นระยะเวลานาน 
Consonni et al. (2018) เปรียบเทียบความแตกต่างของ
ข้อมูลสารเมตาบอไลต์ในเมล็ดกาแฟคั่วสายพันธุ์อาราบิก้า 
(Coffea arabica) แบบอินทรีย์และแบบทั่วไปโดยใช้
เทคนิค 1H-NMR spectroscopy [34] โดยคณะผู้วิจัย
พบว่าสามารถใช้ค่าการเพ่ิมสูงขึ้นของปริมาณ fatty 
acids, β-(1-3)-d-galactopyranose, β-(1-4)-d-manno 
pyranose, quinic acid และ cyclic ester ของกรดดงักลา่ว 
เป็นตัวบ่งชี้ชีวภาพของเมล็ดกาแฟที่ผลิตในระบบเกษตร
อินทรีย์ และสามารถใช้ปริมาณที่สูงกว่าของ trigonelline, 
caffeoyl/feruloyl-quinic acid isomers, caffeine 

และ acetic acid เป็นตัวบ่งชี้ชีวภาพของเมล็ดกาแฟที่
ปลูกแบบทั่วไป นอกจากอิทธิพลหลักจากระบบการผลิต
แบบเกษตรอินทรีย์แล้ว คณะผู้วิจัยยังพบความผันแปรของ
ข้อมูลสารเมตาบอไลต์ระหว่างกลุ่มตัวอย่างเมล็ดกาแฟ
อินทรีย์จากเขตพ้ืนที่การผลิตที่แตกต่างกันด้วย [34] 
 อีกหนึ่งประเด็นที่น่าสนใจ เกี่ยวข้องกับอิทธิพลของการ
ปลูกพืชเกสรเพ่ือเป็นแหล่งน้ าหวานในฟาร์มผึ้งแบบ
อินทรีย์ที่ส่งผลต่อคุณภาพของน้ าผึ้งที่ได้ โดย Consonni 
et al. (2019) วิเคราะห์ความแตกต่างของข้อมูลสารเม
ตาบอไลต์ในน้ าผึ้งที่ ได้จากการเลี้ยงในระบบฟาร์ม
เกษตรอินทรีย์และฟาร์มทั่วไปด้วยเทคนิค 1H-NMR 
spectroscopy [35] คณะผู้วิจัยพบว่าปริมาณสัมพัทธ์
ของ acetate และ succinate มีค่าสูงอย่างมีนัยส าคัญ 
(p<0.05) ในตัวอย่างน้ าผึ้งที่ได้จากฟาร์มแบบทั่วไป 
ในขณะที่ปริมาณสัมพัทธ์ของ kynurate มีค่าสูงอย่างมี
นัยส าคัญ (p<0.05) ในตัวอย่างน้ าผึ้งที่ได้จากฟาร์มแบบ
อินทรีย์ โดยคณะผู้วิจัยอภิปรายว่า kynurate เป็นสาร
เมตาบอไลต์ทุติภูมิที่พืชสังเคราะห์ขึ้นเพ่ือตอบสนองต่อ
ความเครียดจากการรุกรานของโรคและแมลง ท าให้สาร
ดังกล่าวถูกส่งผ่านมายังผลิตภัณฑ์น้ าผึ้งและมีสมบัติการ
ต้านแบคทีเรีย อย่างไรก็ตาม คณะผู้วิจัยพบว่าชนิดของ
พืชดอกที่ปลูกในฟาร์มผึ้งส่งผลต่อความผันแปรของ
ปริมาณสารเมตาบอไลต์ดังกล่าวด้วยเช่นกัน จึงต้องมี
การศึกษาวิจัยเกี่ยวกับประเด็นนี้เพ่ิมเติมเพ่ือให้มีความ
ชัดเจนต่อไป [35] 
 
การวิเคราะห์อัตลักษณ์ทางชีวโมเลกุลของผลิตภัณฑ์
ปศุสัตว์และสัตว์น้ าอินทรีย์ด้วยเทคโนโลยีเมตาโบโลมิกส์ 
  ปศุสัตว์อินทรีย์ หมายถึง สัตว์ที่เลี้ยงไว้ส าหรับ
ใช้เป็นอาหารหรือผลิตภัณฑ์อาหารที่ผลิตโดยใช้ระบบ
เกษตรอินทรีย์ [36] ปัจจุบันส านักงาน มกอช. มีการก าหนด
มาตรฐานสินค้าเกษตรเฉพาะส าหรับระบบการผลิตปศุสัตว์
อินทรีย์ ผึ้งอินทรีย์ ปลาสลิดอินทรีย์ การเลี้ยงกุ้งทะเล
ระบบอินทรีย์ และอาหารสัตว์น้ าอินทรีย์ [7] ส าหรับ
อิทธิพลของการผลิตในระบบเกษตรอินทรีย์ต่อการ
เปลี่ยนแปลงขององค์ประกอบทางเคมีและคุณค่าทาง
โภชนาการของผลิตภัณฑ์ปศุสัตว์ มีรายงานว่าอิทธิพล
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ของอาหารสัตว์ซึ่งมีปริมาณสัดส่วนอาหารหยาบและพืช
สดมากขึ้น ส่งผลโดยตรงต่อการเปลี่ยนแปลงองค์ประกอบ
และปริมาณของกรดไขมันโดยเฉพาะกลุ่ม polyunsaturated 
fatty acid (PUFA) และ conjugated linoleic acid (CLA) 
ในผลิตภัณฑ์เนื้อสัตว์ นม และไข่ [9, 10] (Table 1) และ
มีรายงานการเพ่ิมสูงขึ้นของปริมาณสารเมตาบอไลต์ชนิด
ระเหยง่าย (volatile metabolite) ในกลุ่ม terpene และ 
aldehyde ที่มีแหล่งที่มาจากพืชอาหารสัตว์ในน้ านม
และผลิตภัณฑ์นมอินทรีย์ [9] อย่างไรก็ตาม มีงานวิจัย
เพียงบางส่วนเท่านั้นที่แสดงให้เห็นถึงอิทธิพลของการผลิต
แบบเกษตรอินทรีย์ต่อการเปลี่ยนแปลงองค์ประกอบและ
ปริมาณของกรดอะมิโนและโปรตีนในผลิตภัณฑ์ปศุสัตว์
อินทรีย์ [10] 
  ส าหรับตัวอย่างการศึกษาอัตลักษณ์ทางชีว
โมเลกุลของผลิตภัณฑ์เนื้อสัตว์ที่ผลิตในระบบเกษตร
อินทรีย์ (Table 1) Tomazin et al. (2019) วิเคราะห์
ความแตกต่างของข้อมูลกรดไขมันในเนื้อสันนอกส่วน
หลัง (longissimus lumborum) และไขมันแข็งส่วน
หลัง (backfat) ของสุกรที่เลี้ยงในฟาร์มปศุสัตว์อินทรีย์
และฟาร์มทั่วไป โดยใช้เทคนิค GC/FID [37] ซึ่งพบว่า
เนื้อสันนอกของสุกรอินทรีย์มีปริมาณกรดไขมันกลุ่ม 
MUFAs โดยเฉพาะ stearic acid (C18:0) และ oleic 
acids (C18:1) สูงกว่าเนื้อสันนอกจากสุกรที่เลี้ยงใน
ฟาร์มทั่วไปอย่างมีนัยส าคัญ (p<0.05) และพบว่าไขมัน
แข็งส่วนหลังของสุกรอินทรีย์มีปริมาณกรดไขมันกลุ่ม 
PUFA n-3 และ PUFA n-6 โดยเฉพาะ linoleic acid 
(C18:2n-6), linolenic acid (C18:3n:3), arachidonic 
acid (C20:4n-6), EPA (C20:5n-3) acids และ vitamin 
A สูงกว่าไขมันแข็งจากสุกรที่เลี้ยงในฟาร์มทั่วไปอย่างมี
นัยส าคัญ (p<0.05) โดยคณะผู้วิจัยอภิปรายว่าการ
สะสมของกรดไขมันกลุ่ม PUFAs น่าจะเกี่ยวข้องกับ
อาหารสัตว์ โดยเฉพาะการได้รับ dietary lysine และ
หญ้า alfalfa ประกอบกับสุกรได้ออกก าลังระหว่างช่วง
ปล่อยให้หากินอิสระภายนอกโรงเรือน (green feed) 
ในระบบการผลิตปศุสัตว์อินทรีย์  [37] อย่างไรตาม 
คณะผู้วิจัยพบว่าเมื่อน าเนื้อสุกรอินทรีย์ไปแปรรูปเป็น
ผลิตภัณฑ์ไส้กรอกหมักแบบแห้ง (dry-fermented 

sausage) ปริมาณกรดไขมันกลุ่ม PUFAs ที่สูงส่งผลให้
ผลิตภัณฑ์เกิดการเหม็นหืนจากปฏิกิริยาออกซิเดชันของ
ไขมันได้ง่ายกว่าไส้กรอกจากเนื้อหมูทั่วไป ซ่ึงจ าเป็นต้อง
มีการพัฒนาผลิตภัณฑ์เพ่ือปรับปรุงคุณภาพต่อไป [38] 
นอกจากข้อมูลกรดไขมันแล้ว Zhao et al. (2020) 
สามารถใช้การวิเคราะห์ข้อมูลไอโซโทปเสถียร (stable 
isotope) ของคาร์บอน (δ13C) ไนโตรเจน (δ15N) ออกซิเจน 
(δ18O) และไฮโดรเจน (δ2H) ด้วยเทคนิค isotope ratio 
mass spectrometry (IRMS) ร่วมกับการวิเคราะห์ธาตุ
องค์ประกอบ ได้แก่ Na, K, Mg, Ca, Fe, Cu และ Se ด้วย
เทคนิค inductively coupled plasma mass spectrometry 
(ICP-MS) เพ่ือระบุอัตลักษณ์ของเนื้อสุกรอินทรีย์ได้
อย่างมีประสิทธิภาพ [39] 
  นอกจากความแตกต่างของข้อมูลกรดไขมันใน
ผลิตภัณฑ์เนื้อสัตว์แล้ว มีรายงานอิทธิพลของการผลิตใน
ระบบเกษตรอินทรีย์ต่อข้อมูลกรดไขมันในผลิตภัณฑ์จาก
สัตว์น้ าด้วยเช่นกัน (Table 1) ตัวอย่างเช่น Ostermeyer 
et al. (2014) วิเคราะห์เปรียบเทียบข้อมูลกรดไขมันในกุ้ง
กุลาด า (Penaeus monodon) และกุ้งขาว (Litopenaeus 
vannamei) ที่ เพาะเลี้ยงในฟาร์มแบบอินทรีย์และ
ฟาร์มแบบทั่วไปโดยใช้เทคนิค GC-FID ร่วมกับการ
วิเคราะห์สารประกอบกลุ่มแคโรทีนอยด์ด้วยเทคนิค 
HPLC และการวิเคราะห์ข้อมูลไอโซโทปเสถียรของ
คาร์บอน (δ13C) และไนโตรเจน (δ15N) ในส่วนไขมัน
และของแข็งที่ไม่รวมไขมันที่สกัดได้จากตัวอย่างกุ้ง
ตามล าดับ ด้วยเทคนิค  IRMS [40] คณะผู้วิจัยพบว่า
สามารถใช้ปริมาณสัมพัทธ์ของกรดไขมัน α-linolenic 
acid (C18:3n3), docosapentaenoic acid (C22:5n3), 
pentadecanoic acid (C15:0) heptadecanoic acid 
(17:0) และ monounsaturated gondoic acid (C20:1n9) 
เป็นตัวบ่งชี้ชีวภาพเพ่ือแยกความแตกต่างระหว่าง
ตัวอย่างกุ้งที่ได้จากการเพาะเลี้ยงในฟาร์มแบบอินทรีย์
และแบบทั่วไปได้ โดยคณะผู้วิจัยอภิปรายว่าเป็นผลมา
จากความแตกต่างของปริมาณและสัดส่วนของน้ ามันพืช
ที่เป็นองค์ประกอบในอาหารกุ้ง ทั้งนี้ข้อมูล δ15NDDM 
และ Δδ13C สามารถน ามาใช้ประมวลผลทางสถิติ
ร่วมกับข้อมูลกรดไขมันเพ่ือให้การระบุอัตลักษณ์ของ
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ตัวอย่างกุ้งอินทรีย์มีความถูกต้องชัดเจนมากยิ่งขึ้น [40] 
ซึ่งค่อนข้างสอดคล้องกับผลงานวิจัยของ Molkentin et 
al. (2015) ที่พบว่าสามารถแยกความแตกต่างระหว่าง
ปลาแซลมอน (Salmo salar) และปลาเทราต์ (Salmo 
trutta) ที่เพาะเลี้ยงในฟาร์มแบบอินทรีย์และฟาร์มแบบ
ทั่วไปได้ ด้วยปริมาณสัมพัทธ์ของกรดไขมัน linoleic 
acid ( C18:2n6) , myristic acid (C14:0), oleic acid 
(C18:1n9) และ gondoic acid (C20:1n9) ร่วมกับการ
ตรวจวิเคราะห์ข้อมูลไอโซโทปเสถียรของ δ15N และ 
non-lipid δ13C ในส่วนของแข็งที่ไม่รวมไขมันจากเนื้อ
ปลาทั้ง 2 ชนิด โดยคณะผู้วิจัยอภิปรายว่าน่าจะเป็นผล
จากการสะสมของแพลงก์ตอนสัตว์ในระบบห่วงโซ่
อาหารบริเวณบ่อเพาะเลี้ยง ร่วมกับปริมาณส่วนผสมที่
เป็นผลิตภัณฑ์จากสัตว์ที่ค่อนข้างสูงในสูตรอาหารที่ใช้
ส าหรับการเพาะเลี้ยงปลาแซลมอนแบบอินทรีย์ [41]  
  การเพ่ิมสัดส่วนของอาหารหยาบและพืชสดใน
ระบบการผลิตปศุสัตว์อินทรีย์ไม่ได้ส่งผลต่อการเปลี่ยน 
แปลงต่อปริมาณกรดไขมันเฉพาะในส่วนกล้ามเนื้อของ
สัตว์ที่น ามาเป็นอาหารเท่านั้น แต่ยังสามารถพบความ
ผันแปรของข้อมูลกรดไขมันในผลิตภัณฑ์จากปศุสัตว์ใน
กลุ่มไข่และน้ านมอินทรีย์ด้วย ตัวอย่างเช่น Ackermann 
et al. (2019) ศึกษาเปรียบเทียบข้อมูลกรดไขมันใน
ส่วนไข่แดงของตัวอย่างไข่ไก่สดทางการค้าที่ได้จาก
ฟาร์มปศุสัตว์อินทรีย์และฟาร์มทั่วไป โดยใช้เทคนิค 1H-
NMR spectroscopy [42] คณะผู้วิจัยพบว่าสามารถใช้
ปริมาณสัมพัทธ์ของกรดไขมันกลุ่ม ω-3 fatty acids 
และ PUFAs เป็นตัวบ่งชี้ชีวภาพของไข่ไก่ที่ผลิตจาก
ระบบปศุสัตว์อินทรีย์ได้ โดยอภิปรายว่าการเพ่ิมสูงขึ้น
ของปริมาณกรดไขมันดังกล่าวน่าจะได้รับอิทธิพลจาก
การจัดการอาหารสัตว์ และการเลี้ยงสัตว์แบบปล่อยท า
ให้ไก่ได้มีโอกาสได้รับอาหารจ าพวกพืชและหญ้าสดมาก
ขึ้น (grass pasture) ซึ่งสอดคล้องกับผลการวิจัยของ 
Mierlita (2020) และ Mugnai (2014) ที่ตรวจพบอิทธิพล
ของระบบการจัดการฟาร์มแบบอินทรีย์ต่อการเพ่ิมขึ้น
ของปริ ม าณกรด ไขมั น กลุ่ ม PUFA n-3 ในไข่ แดง
เช่นเดียวกัน [43, 44] นอกจากนี้ยังมีรายงานถึงเพ่ิมขึ้น
ของปริมาณ δ15N ในไข่ไก่อินทรีย์อันเนื่องมาจากการ

เลี้ยงแบบปล่อยท าให้ไก่ได้รับโปรตีนจากการกินแมลง
และการใช้ปุ๋ยคอกในฟาร์มมากกว่าการเลี้ยงแบบทั่วไป 
[11] ส าหรับการศึกษาอิทธิพลของการผลิตแบบเกษตร
อินทรีย์ในตัวอย่างน้ านมและผลิตภัณฑ์นม Bergamaschi 
et al. (2020) เปรียบเทียบความแตกต่างของข้อมูล
แบบแผนทางชีวโมเลกุลในน้ านมดิบที่ได้จากฟาร์มโคนม
อินทรีย์และฟาร์มโคนมทั่วไป พร้อมทั้งตรวจติดตามการ
เปลี่ยนแปลงเมื่อน้ านมดังกล่าวถูกน ามาแปรรูปเป็นเนย
แข็ง (cheese) และผ่านการบ่มเป็นระยะเวลา 60 วัน 
โดยการบูรณาการเทคนิคทางเคมีวิเคราะห์หลายรูปแบบ 
ได้แก่ NIR spectroscopy, FTIR spectroscopy, GC และ 
PTR-ToF-MS ร่ ว มกัน เ พ่ือ ให้ ไ ด้ ข้ อมู ล ครอบคลุ ม
องค์ประกอบทั้งหมดในระบบอาหาร และเปรียบเทียบ
ประสิทธิภาพในการระบุอัตลักษณ์ของน้ านมและเนย
แข็งอินทรีย์จากเทคนิคทางเคมีวิเคราะห์แต่ละประเภท
ที่ได้จากการวิเคราะห์ทางเคโมเมตริกซ์ [45] ผลการวิจัย
แสดงให้เห็นว่า ข้อมูลแบบแผนทางชีวโมเลกุลของน้ านม
ดิบอินทรีย์และน้ านมดิบทั่วไปมีความแตกต่างกันอย่าง
ค่อนข้างชัดเจน อย่างไรก็ตามความแตกต่างดังกล่าวมี
แนวโน้มลดลงในผลิตภัณฑ์เนยแข็งที่ผ่านการบ่ม โดย
คณะผู้วิจัยเสนอแนะว่าสามารถใช้ข้อมูลกรดไขมันเพ่ือ
ระบุอัตลักษณ์ทางชีวโมเลกุลระหว่างน้ านมดิบอินทรีย์
และน้ านมดิบทั่วไป ซ่ึงสอดคล้องกับผลการวิจัยก่อน
หน้าที่รายงานความสัมพันธ์ระหว่างอิทธิพลของอาหาร
สัตว์ในระบบการผลิตปศุสัตว์อินทรีย์ต่อการเปลี่ยน 
แปลงข้อมูลกรดไขมันในน้ านม [46-48] ซ่ึงเป็นผลมา
จากการส่งผ่านสารดังกล่าวจากพืชอาหารสัตว์สู่น้ านม
โดยตรง ร่วมกับกิจกรรมทางเมตาบอลิซึมของจุลินทรีย์
ในกระเพาะหมัก (ruminal biohydrogenation) และ
เมตาบอลิซึมการสังเคราะห์ไขมันในโค [47, 48] ทั้งนี้ 
คณะผู้วิจัยให้ข้อคิดเห็นเพ่ิมเติมว่าข้อมูลสารเมตาบอไลต์
ชนิดระเหยง่าย (volatile metabolite profile) ซึ่งเกิดขึ้น 
เนื่องจากกิจกรรมของเอนไซม์และเมตาบอลิซึมของ
จุลินทรีย์ในระหว่างกระบวนการบ่ม น่าจะมีความเหมาะสม
ส าหรับใช้พัฒนาเป็นวิธีวิเคราะห์เพ่ือระบุความแตกต่าง
ระหว่างเนยแข็งที่ผลิตจากน้ านมดิบอินทรีย์และน้ านม
ดิบทั่วไป [45] 
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  ส าหรับในประเทศไทย Kongboonkird et al. 
(2018) วิเคราะห์เปรียบเทียบข้อมูลสารเมตาบอไลต์  
ระหว่างผลิตภัณฑ์นมอินทรีย์พาสเจอร์ไรส์ และนม
พาสเจอร์ไรส์ทั่วไปทางการค้าจ านวน 10 ตราสินค้า 
ด้วยเทคนิค 1H-NMR spectroscopy [49] โดยคณะผู้วิจัย
สามารถระบุความแตกต่างของข้อมูลสารเมตาบอไลต์
ระหว่างตัวอย่างทั้ง 2 กลุ่ม ได้อย่างชัดเจนจากการ
วิเคราะห์ด้วยสถิติพหุตัวแปร และเสนอว่าสามารถใช้
ปริมาณสัมพัทธ์ของ acetate, acetoacetate, betaine, 
lactate, threonine, isoleucine และ valerate เป็น
ตัวบ่งชี้ทางชีวภาพของผลิตภัณฑ์นมอินทรีย์พาสเจอร์ไรส์
ได้ [49] นอกจากนี้คณะผู้วิจัยได้ขยายขอบการเขตของ
การศึกษาไปสู่การผลิตที่ระดับต้นน้ า โดยศึกษาความ
แตกต่างของข้อมูลสารเมตาบอไลต์และข้อมูลกรดไขมัน
ในน้ านมดิบจากฟาร์มโคนมที่ได้รับการรับรองมาตรฐาน
ปศุสัตว์อินทรีย์จากกรมปศุสัตว์ โดยเปรียบเทียบกับน้ านม
ดิบที่ได้จากฟาร์มโคนมทั่วไปในเขตพ้ืนที่เดียวกัน (อ.
มวกเหล็ก จ.สระบุรี) ภายใต้ความร่วมมือกับฝ่ายวิจัย
และพัฒนาการเลี้ยงโคนม องค์การส่งเสริมกิจการโคนม
แห่งประเทศไทย (อสค.) (Figure 2) [23] ผลการวิจัย
แสดงให้เห็นว่าอิทธิพลของการจัดการฟาร์มโคนมแบบ
อินทรีย์ โดยเฉพาะส่วนประกอบของอาหารสัตว์ การ
จัดการสุขภาวะและสวัสดิภาพสัตว์ มีอิทธิพลต่อข้อมูล
เมตาโบโลมของน้ านมอย่างชัดเจน โดยสามารถใช้
ปริมาณสัมพัทธ์ของสารเมตาบอไลต์ชนิด 1,6-anhydro-
β-D-glucose, betaine, N-acetyl amino acid, histidine, 
acetoacetate, formate, 4-pyridoxate, acetylcarnitine, 
N-acetylglutamate, hippurate และกรดไขมันโดยเฉพาะ
ในกลุ่ม arachidic acid (C20:0), stearic acid (C18:0), 
linolenic acid (C18:3n3) และ octadecadinenoic 
acid (T9, T11) หรือ conjugated linoleic acid (CLA) 
เป็นตัวบ่งชี้ชีวภาพเพ่ือแยกความแตกต่างระหว่างน้ านม
ดิบที่ได้จากฟาร์มโคนมอินทรีย์และฟาร์มโคนมทั่วไปได้ 
(Figure 3) [23] การตรวจพบปริมาณที่เพ่ิมสูงขึ้นของ
กรดไขมันเหล่านี้น่าจะส่งผลดีต่อคุณค่าทางโภชนาการ
ของน้ านมและผลิตภัณฑ์นมที่ได้จากการแปรรูปน้ านม
อินทรีย์ อย่างไรก็ตาม งานวิจัยนี้ยังคงต้องพัฒนาต่อ

ยอดโดยการขยายฐานข้อมูลและติดตามความสม่ าเสมอ
ของผลการวิจัยที่ได้ ซึ่งคณะผู้วิจัยหวังเป็นอย่างยิ่งว่าจะ
เป็นประโยชน์ ในการส่ง เสริมการเลี้ ยงโคนมและ
อุตสาหกรรมนมในประเทศอย่างยั่งยืนต่อไป 
 
บทสรุป 
  กระแสนิยมการหันมาบริ โภคผลิตภัณฑ์  
“เกษตรอินทรีย์” หรือ “ออร์แกนิค” ทั้งจากกลุ่มผู้ที่ใส่
ใจต่อสุขภาพและผู้ที่ตระหนักถึงปัญหาด้านสิ่งแวดล้อม
ในปัจจุบัน ส่งผลให้แนวโน้มการตลาดและมูลค่าของ
สินค้าเกษตรและอาหารอินทรีย์มี อัตราการเติบโต
เพ่ิมขึ้นอย่างต่อเนื่อง เ พ่ือสร้างความมั่นใจให้แก่
ภาคอุตสาหกรรมอาหารและผู้บริโภค นักวิทยาศาสตร์
จึงพยายามค้นคว้าหาวิธีการที่เหมาะสม ส าหรับใช้
วิเคราะห์เพ่ือยืนยันสถานะความเป็น “เกษตรอินทรีย์” 
ในขั้นตอนการควบคุมคุณภาพของผลิตภัณฑ์ดังกล่าว 
การประยุกต์ใช้เทคโนโลยีเมตาโบโลมิกส์เป็นอีกหนึ่ง
ทางเลือกที่ได้รับความสนใจเป็นอย่างมาก โดยสามารถ
วิเคราะห์ข้อมูลสารเมตาบอไลต์แบบไม่จ าเพาะ ท าให้
สามารถรวบรวมข้อมูลสารเมตาบอไลต์โดยรวม หรือ 
เมตาโบโลม ซ่ึงเปรียบเสมือนลายพิมพ์ระดับโมเลกุล
ของระบบตัวอย่างนั้น และเมื่อผ่านการประมวลผลด้วย
เทคนิคทางเคโมเมตริกซ์จะสามารถวิเคราะห์ระบุอัตลักษณ์
ทางชีวโมเลกุลของผลิตภัณฑ์เกษตรและอาหารที่ผลิต
โดยใช้ระบบเกษตรอินทรีย์ได้ อย่างไรก็ตาม ข้อมูลที่
น าเสนอในงานวิจัยส่วนมากยังแสดงให้เห็นถึงข้อจ ากัด
หลายประการ โดยเฉพาะอิทธิพลร่วมจาก (i) ลักษณะเฉพาะ
ทางภูมิศาสตร์ของแหล่งผลิต (ii) ความผันแปรของ
สภาพภูมิอากาศและสิ่งแวดล้อมในแต่ละช่วงฤดูกาล/ปี 
(iii) ความหลากหลายของสายพันธุ์พืชและปศุสัตว์  (iv) 
ความแตกต่างของระบบการจัดการฟาร์มเกษตรอินทรีย์ 
(v) รูปแบบการเก็บเกี่ยวผลผลิต (vi) กระบวนการแปรรูป 
(vii) การจัดการระหว่างการขนส่งและการเก็บรักษา ซึ่ง
ล้วนส่งผลต่อการเปลี่ยนแปลงขององค์ประกอบทาง
ชีวเคมีในผลิตภัณฑ์ การพัฒนาเทคโนโลยีเมตาโบโลมิกส์
ให้สามารถใช้เป็นวิธีทดสอบมาตรฐานได้นั้น จ าเป็นต้อง
มีกระบวนการสร้างและพัฒนาฐานข้อมูลเมตาโบโลม 



วารสารเทคโนโลยีการอาหาร มหาวิทยาลัยสยาม ปีท่ี 16 ฉบับท่ี 1 มกราคม – มิถุนายน 2564 25 

* Corresponding author. e-mail: sarn.s@chula.ac.th 
1Department of Food Technology, Faculty of Science, Chulalongkorn University, Bangkok 
2Omics Sciences and Bioinformatics Center, Faculty of Science, Chulalongkorn University, Bangkok 
3Emerging Process for Food Functionality Design (EPFFD) Research Unit, Faculty of Science, Chulalongkorn University, Bangkok 

(metabolome database) ของผลิตภัณฑ์เกษตรและ
อาหารอินทรีย์อย่างเป็นระบบ พร้อมทั้งตรวจสอบและ
ยืนยันความถูกต้องของข้อมูลดังกล่าว (validation) 
ด้วยวิธีการทางคณิตศาสตร์และสถิติที่เหมาะสม อีกทั้ง

พัฒนาเทคโนโลยีดังกล่าวให้มีค่าใช้จ่ายลดลงจึงจะเป็น
การวิ เคราะห์ที่มีประโยชน์และได้รับความนิยมใน
อนาคตต่อไป 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figure 3 Partial least squares discriminant analysis (PLS-DA) score plots and VIP scores of potential 
biomarkers accountable for the discrimination of non-volatile polar metabolite profiles (a) and fatty 
acid profiles (b) of raw milk collected from organic () and conventional () dairy farms in the 
study of Kongboonkird (2019) [23]. 
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