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บทคัดย่อ 
  ในปัจจุบันได้มีการน าเทคโนโลยีโอมิกส์ (omics 
technology) มาประยุกต์ใช้ในการศึกษาวิจัยทางด้าน
การเกษตรและอาหาร (foodomics) โดยเฉพาะการน า
เทคโนโลยีเมตาโบโลมิกส์  (metabolomics) มาใช้ศึกษา
องค์ประกอบทางเคมีของอาหารแทนวิธีการวิเคราะห์แบบ
ดั้งเดิม ซึ่งมีข้อดี คือ เป็นการวิเคราะห์แบบไม่จ าเพาะ (non- 
targeted analysis) จึงสามารถลดขั้นตอนและความยุ่งยาก
ในการเตรียมตัวอย่าง และผลที่ได้จะอยู่ในรูปแบบข้อมูลการ
วิเคราะห์สารเมตาโบไลต์โดยรวม เรียกว่า “เมตาโบโลม” 
(metabolome) เปรียบเสมือนลายพิมพ์ระดับโมเลกุล 
(molecular fingerprint) ของตั วอย่ างนั้ น ซึ่ งการน า
เทคโนโลยีนี้มาประยุกต์ใช้ ต้องอาศัยการบูรณาการกับ
นักวิจัยที่มีความเชี่ยวชาญในต่างสาขา โดยเฉพาะทางด้าน
เคมีวิ เคราะห์ด้ วยเครื่องมือขั้นสู ง (high-throughput 
chemical analysis) เพ่ือให้ได้ข้อมูลเมตาโบโลมตามที่
ต้องการ และการประมวลผลข้อมูลที่ได้ด้วยเทคนิคทาง     
เคโมเมตริกซ์ (chemometrics) ซึ่งเป็นการวิเคราะห์หา
รูปแบบและเปรียบเทียบความแตกต่างของข้อมูลเมตาโบโลม
ระหว่างตัวอย่างด้วยวิธีการวิเคราะห์ทางสถิติหลายตัวแปร 
(multivariate statistical analysis) ในบทความวิจัยนี้จึงขอ
เสนอรูปแบบของการประยุกต์ใช้เทคโนโลยีดังกล่าว เพ่ือ
ศึกษาผลกระทบของปัจจัยการผลิตน้ านมดิบในระดับฟาร์ม
และกระบวนการแปรรูป ในรูปแบบของการติดตามการ
เปลี่ยนแปลงของข้อมูลแบบแผนทางชีวโมเลกุลของน้ านม

และผลิตภัณฑน์ม โดยมีวัตถุประสงค์เพ่ือให้เกิดความเข้าใจ
ถึงกลไกการเปลี่ยนแปลงขององค์ประกอบทางเคมีโดยรวม
ในระหว่างกระบวนการผลิต การแปรรูป และการเก็บรักษา
ผลิตภัณฑ์ โดยข้อมูลดังกล่าวจะเป็นพ้ืนฐานส าคัญเพ่ือใช้
ในการศึกษาออกแบบและพัฒนาผลิตภัณฑ์นมให้มีทั้ง
สมบัติเชิงหน้าที่และคุณภาพทางประสาทสัมผัสตามที่
ต้องการ 
 

ค้าส้าคัญ: น้ านม ผลิตภัณฑ์นม ข้อมูลแบบแผนทางชีวโมเลกุล 
เมตาโบโลมิกส์ เคโมเมตริกซ์ 
 
บทน้า 
  วิทยาศาสตร์และเทคโนโลยีโอมิกส์  (omics 
sciences and technology) ได้แก่ จีโนมิกส์ (genomics) 
ทรานสคริบโตมิกส์  (transcriptomics) โปรตี โอมิกส์  
(proteomics) และเมตาโบโลมิกส์ (metabolomics) นับว่า
มีบทบาทส าคัญอย่างมากในการศึกษาองค์ประกอบทาง
ชีวเคมีของพืช สัตว์  และจุลินทรีย์  นับตั้ งแต่ระดับ
พันธุกรรม การแสดงออกของยีนในระดับอาร์เอ็นเอ การ
สังเคราะห์โปรตีน รวมถึงการวิเคราะห์หาสารเมตาโบไลต์ 
(metabolite) ที่เกี่ยวข้องกับคุณลักษณะที่สนใจ [1] ใน
ปัจจุบันได้มีการน าเทคโนโลยีโอมิกส์มาประยุกต์ใช้ใน
การศึกษาวิจัยทางด้านการเกษตรและอาหาร (foodomics) 
[2] โดยเฉพาะการน าเทคโนโลยีเมตาโบโลมิกส์มาใช้
ศึกษาองค์ประกอบทางเคมีของอาหารแทนวิธีการ
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วิเคราะห์แบบดั้งเดิม ซึ่งมีข้อดี คือ เป็นการวิเคราะห์
แบบไม่จ าเพาะ จึงสามารถลดขั้นตอนและความยุ่งยากใน
การเตรียมตัวอย่าง และผลที่ได้จะอยู่ในรูปแบบข้อมูลการ
วิเคราะห์สารเมตาโบไลต์โดยรวม เรียกว่า “เมตาโบโลม” 
(metabolome) เปรียบเสมือนลายพิมพ์ระดับโมเลกุล 
(molecular fingerprint) ของตัวอย่างนั้น [3] อย่างไร
ก็ตาม การน าเทคโนโลยีนี้มาใช้ในการศึกษาวิจัยด้าน
วิทยาศาสตร์การอาหารในประเทศไทยนั้นยังค่อนข้าง
จ ากัด เนื่องด้วยเป็นศาสตร์ที่ค่อนข้างใหม่และต้องอาศัย
การบูรณาการกับนักวิจัยที่มีความเชี่ยวชาญในต่างสาขา 
โดยเฉพาะทางด้านเคมีวิเคราะห์ด้วยเครื่องมือขั้นสูง 
(high-throughput chemical analysis) เพ่ือให้ได้ข้อมูล
เมตาโบโลมตามที่ต้องการ และการประมวลผลข้อมูลที่ได้
ด้วยเทคนิคทางเคโมเมตริกซ์ (chemometrics) ซึ่งเป็น
การวิเคราะห์หารูปแบบ และเปรียบเทียบความแตกต่าง
ของข้อมูลเมตาโบโลม ระหว่างตัวอย่างด้วยวิธีการ
วิเคราะห์ทางสถิติหลายตัวแปร (multivariate statistical 
analysis) [4] โดยข้อมูลที่ได้จะช่วยพัฒนาองค์ความรู้ใหม่ 
เพ่ือให้เกิดความเข้าใจถึงข้อมูลแบบแผนทางชีวโมเลกุล 
(biomolecular profile) ของผลิตภัณฑ์อาหาร และกลไก
การเปลี่ยนแปลงขององค์ประกอบเหล่านั้นในระหว่าง
กระบวนการผลิต การแปรรูป การเก็บรักษา ซึ่งเกี่ยวข้อง
กับสมบัติเชิงหน้าที่  (functionality) และคุณภาพทาง
ประสาทสัมผัส (organoleptic property) ของผลิตภัณฑ์ 
[5] อีกท้ังสามารถประยุกต์ใช้ข้อมูลดังกล่าวร่วมกับการ
ประเมินผลด้วยเทคนิคทางเคโมเมตริกซ์ เพ่ือระบุหาสารที่
สามารถใช้เป็นตัวบ่งชี้ทางชีวภาพ (potential biomarker) 
ส าหรับใช้ระบุอัตลักษณ์หรือตรวจสอบแหล่งที่มาของ
วัตถุดิบและส่วนผสม สัมพันธ์กับท าเลที่ตั้งทางภูมิศาสตร์
ของแหล่งผลิตในเขตพ้ืนที่เฉพาะ หรือกระบวนการแปรรูป
เฉพาะของผลิตภัณฑ์ รวมถึงการตรวจหาสารเมตาบอไลต์
ที่มีผลต่อความปลอดภัยของผู้บริโภคได้ [6] 
 
 

ความรู้เบื องต้นเกี่ยวกับเทคโนโลยีเมตาโบโลมิกส์ 
  ค าว่า “โอมิกส์” (~omics) มีรากศัพท์มาจากค า
ในภาษาละติน “~omne” ซึ่งหมายถึง ลักษณะโดยรวม 
หรือองค์ประกอบทั้งหมด ซึ่งได้ถูกน ามาใช้เป็นค าต่อท้าย
ในภาษาอังกฤษ (suffix) ของเทคโนโลยีที่ เกี่ยวข้องกับ
การศึ กษาองค์ประกอบโดยรวมของสารชี วโมกุล 
(biomolecule) ตั้งแต่ระดับข้อมูลทางพันธุกรรม (gene) 
การแสดงออกของยีนในระดับอาร์เอ็นเอ (transcript) การ
สังเคราะห์โปรตีน (protein) รวมถึงการวิเคราะห์หาสาร   
เมตาโบไลต์ (metabolite) ทั้งหมดในสิ่งมีชีวิตหรือระบบ
ชีวภาพ [1] (Figure 1) ผลการศึกษาที่ได้จะอยู่ในรูปข้อมูล
แบบแผนทางชีวโมเลกุล (biomolecular profile) ได้แก่ 
ข้อมูลรหัสพันธุกรรมทั้ งหมด (genome) ข้อมูลการ
แสดงออกหรือการถอดรหัสของยีนเป็นเอ็มอาร์เอ็นเอ
ทั้งหมด (transcriptome)  ข้อมูลการสังเคราะห์โปรตีน 
(proteome) และสารเมตาโบไลต์ทั้งหมด (metabolome) 
ของสิ่งมีชีวิตหรือระบบชีวภาพชนิดใดชนิดหนึ่ง ภายใต้
สภาวะใดสภาวะหนึ่ง [1] โดยมีวัตถุประสงค์เพ่ือให้เกิด
ความเข้าใจในกลไกเชิงหน้าที่และอันตรกิริยาระหว่างสาร
ชีวโมเลกุลเหล่านั้น รวมทั้งหาความสัมพันธ์ระหว่างข้อมูล
แบบแผนทางชีวโมเลกุลดังกล่าวต่อลักษณะปรากฏ 
(phenotype) หรือคุณลักษณะเฉพาะ (characteristics) 
ของสิ่งมีชีวิตหรือระบบชีวภาพนั้นๆ ภายใต้สภาวะที่สนใจ 
[7] 
  เมตาโบโลมิกส์ หรืองานวิจัยบางส่วนใช้ค าว่า 
การวิเคราะห์สารเมตาบอไลต์ (metabolite analysis) 
หรือ การรวบรวมข้อมูลสารเมตาบอไลต์ (metabolite 
profiling) เป็นศาสตร์หนึ่งในวิทยาศาสตร์และเทคโนโลยี
โอมิกส์  ที่ เน้นการศึกษาสารชีวโมเลกุลขนาดเล็ก 
(โดยทั่วไปมีขนาดต่ ากว่า 1.5 กิโลดาลตัน) [3] เช่น กรด
นิวคลีอิค นิวคลีโอไทด์ กรดอะมิโน เพปไทด์สายสั้น กรด
ไขมัน น้ าตาล โอลิโกแซคคาไรด์ ไวตามิน สารประกอบ
แอลกอฮอล์ สารประกอบคาร์บอนิล กรดอินทรีย์ สาร
ประกอบซัลเฟอร์ สารประกอบฟีนอลิก สารประกอบ  
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อะโรมาติกไฮโดรคาร์บอน ฯลฯ ที่สังเคราะห์โดยสิ่งมีชีวิต
หรือเป็นองค์ประกอบของระบบชีวภาพชนิดใดชนิดหนึ่ง 
[8] โดยมีวัตถุประสงค์เพ่ือรวบรวมข้อมูลชนิดและปริมาณ
ของสารเมตาบอไลต์ทั้งหมด หรือ เมตาโบโลม ทั้งสารที่
สังเคราะห์อยู่ภายในเซลล์ (intracellular) และสารที่หลั่ง
ออกมาภายนอกเซลล์ (extracellular) ซึ่งเป็นผลผลิตจาก
วิถีเมตาบอลิซึม (metabolic pathway) เพ่ือให้เกิดความ
เข้าใจแบบองค์รวม (holistic approach) ของระบบชีวภาพ
นั้นๆ โดยเป็นผลมาจากการแสดงออกทางพันธุกรรมร่วมกบั
การปรับตัวเพ่ือตอบสนองต่อสภาวะแวดล้อม [9] ในช่วง

เริ่มต้น เทคโนโลยีเมตาโบโลมิกส์ได้รับการพัฒนาขึ้น เพ่ือ
น ามาใช้ในงานวิจัยด้านวิทยาศาสตร์การแพทย์ เช่น การ
วิเคราะห์เพ่ือหาความสัมพันธ์ระหว่างเมตาโบโลมของ
ของเหลวชีวภาพ (biological fluid) เช่น เลือด ปัสสาวะ 
น้ าลาย สารคัดหลั่ง ที่ได้จากผู้ป่วยกับลักษณะทางพยาธิ
วิทยาที่เกี่ยวข้อง [9] ในปัจจุบัน การประยุกต์ใช้เทคโนโลยี
ดังกล่าวได้ขยายขอบเขตครอบคลุมไปยังศาสตร์สาขาอ่ืนๆ 
รวมทั้งการวิจัยด้านเกษตรศาสตร์ วิทยาศาสตร์การอาหาร 
และโภชนาการ เป็นต้น [10] 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Figure 1 The “omics” cascade depicting an integrated comprehensive approach combining 
genomics, transcriptomics, proteomics and metabolomics. The flow of information starting from 
gene to phenotype. Information adapted from Xu et al. (2014) [43]. 
 
 ความก้าวหน้าของเทคโนโลยีเคมีวิเคราะห์ในปัจจุบัน 
ช่วยให้สามารถวิเคราะห์จ าแนกชนิด (identification) และ
ตรวจหาปริมาณ (quantification) สารเมตาบอไลต์ที่เป็น
องค์ประกอบในระบบชีวภาพได้เป็นจ านวนมาก โดย
นักวิจั ยสามารถเข้าถึ งข้อมูลเหล่ านั้นได้จากระบบ
ฐานข้ อมู ลออนไลน์  เ ช่ น  ในฐานข้ อมู ล  Human 
metabolome database (HMDB) version 3.6 
(www.hmdb.ca) ได้แสดงรายละเอียดของสารเมตาบอไลต์
ที่ตรวจพบในร่างกายมนุษย์ไว้ถึง 41,993 ชนิด และใน
ฐานข้อมูล FooDB version 1.0 (www.foodb.ca) ได้แสดง

รายละเอียดของสารเมตาบอไลต์ที่ตรวจพบในอาหาร และ
สารเมตาบอไลต์ที่ใช้เป็นวัตถุเจือปนอาหารไว้ถึง 26,630 
ชนิด [11] โดยเทคนิคทางเคมีวิเคราะห์ที่นิยมน ามาใช้ใน
การศึกษาทาง   เมตาโบโลมิกส์ ได้แก่ นิวเคลียร์แมกเนติกเร
โซแนนซ์สเปกโทรสโกปี (nuclear magnetic resonance 
(NMR) spectroscopy) [12, 13] และ แมสสเปกโทรเมตรี 
(mass spectrometry: MS) ซึ่งนิยมใช้ร่วมกับเทคนิคการ
แยกสาร เช่น แก๊สโครมาโตรกราฟฟี/แมสสเปกโทรเมตรี 
(gas chromatography/mass spectrometry: GC/MS) 
หรือ ลิควิดโครมาโตกราฟฟี/แมสสเปกโทรเมตรี (liquid 
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chromatography/mass spectrometry: LC/MS) [14, 
15] โดยเทคนิคเหล่านี้มีข้อดี คือ สามารถวิเคราะห์สาร     
เมตาบอไลต์ แบบไม่จ าเพาะเจาะจง (non-targeted 
analysis) จึงสามารถลดขั้นตอนและความยุ่งยากในการ
เตรียมตัวอย่าง และมีความละเอียดสูงจึ งให้ ข้อมูล
ครอบคลุมชนิดของสารที่เป็นองค์ประกอบจ านวนมาก 
(high-throughput data) ในรูปแบบของเมตาโบโลม หรือ 
metabolite fingerprint [16] ซึ่งต้องอาศัยการประมวลผล
ด้วยเทคนิคทางเคโมเมตริกซ์  [4, 7] เพ่ือวิเคราะห์หา
รูปแบบความสัมพันธ์และเปรียบเทียบความแตกต่างของ
ข้อมูลเมตาโบโลมระหว่างกลุ่มตัวอย่าง ด้วยวิธีการวิเคราะห์
ทางสถิติหลายตัวแปร เช่น การวิเคราะห์องค์ประกอบหลัก 
(principal component analysis: PCA) หรือการวิเคราะห์
แบบจัดกลุ่ม (cluster analysis) [17] (Figure 2) ปัจจุบันได้

มีการบูรณาการข้อมูลเมตาโบโลมร่วมกับการสร้ าง
แบบจ าลองทางคณิตศาสตร์ (mathematical modeling) 
และชีวสารสนเทศ (bioinformatics) จะท าให้สามารถเข้าใจ
กระบวนการเมตาบอลิซึมของสิ่งมีชีวิตหรือระบบชีวภาพ 
ภายใต้การเปลี่ยนแปลงในสภาวะใดสภาวะหนึ่ง และสามารถ
จ าลองระบบพลวัต (dynamic) ดังกล่าวในคอมพิวเตอร์ (in 
silico) เพ่ือประโยชน์ในการท านายรูปแบบการเปลี่ยนแปลง 
(predictive modeling) ของวิถี เมตาบอลิซึม และการ
สลายตัวของสารเมตาบอไลต์ ที่จะเกิดขึ้นในสิ่งมีชีวิตหรือ
ระบบชี วภาพดั งกล่ าว ควบคู่ ไปกับการทดลองใน
ห้องปฏิบัติการได้ [7, 18] ทั้งนี้ ผู้อ่านสามารถศึกษาข้อมูล
เพ่ิมเติมเกี่ยวกับเทคโนโลยีเคมีวิเคราะห์และเทคนิคทางเคโม
เมตริกซ์ ที่น ามาประยุกต์ใช้ในงานวิจัยด้านเมตาโบโลมิกส์ 
ได้จากเอกสารอ้างอิงตามที่ระบุไว้ในเนื้อความข้างต้น 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figure 2 General workflow of the metabolomic-based analytical approach in the study of 
Settachaimongkon et al. (2014a, 2014b, 2015, 2016) [44-47]. 
 

 

การประยุกต์ใช้เทคโนโลยีเมตาโบโลมิกส์ในงานวิจัยด้าน
เกษตรและอาหาร 
  ปัจจุบันได้มีการน า เทคโน โลยี โอมิ กส์ มา
ประยุกต์ใช้ในการวิจัยทางด้านการเกษตรและอาหาร 

ท าให้เกิดการพัฒนารูปแบบการวิเคราะห์องค์ประกอบ
ทางชีวโมเลกุลของระบบอาหาร เพ่ือให้ได้ข้อมูลใน
ลักษณะแบบองค์รวมที่ เรียกว่า foodomics [2] โดย 
Cifuentes (2013) ได้ให้ค าจ ากัดความของ foodomics ว่า 
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หมายถึง การน าเทคโนโลยี จีโนมิกส์ ทรานสคริบโตมิกส์ 
โปรตีโอมิกส์ และเมตาโบโลมิกส์ มาประยุกต์ใช้ในการ
วิจัยด้านการเกษตร อาหาร และโภชนาการ เพ่ือให้ได้
ข้อมูลเชิงลึกที่เป็นประโยชน์ต่อผู้บริโภค ทั้งในเชิงคุณภาพ
ของวัตถุดิบ การเปลี่ยนแปลงในระหว่างกระบวนการแปร
รูปและเก็บรักษาอาหาร สมบัติทางโภชนาการและการ
ออกฤทธิ์ทางชีวภาพของสารอาหาร รวมทั้งระดับการ
ปนเปื้อนของสารพิษและความปลอดภัยของอาหาร [19] 
นอกจากนี้ ผลจากการบูรณาการข้อมูลที่ได้ ยังก่อให้เกิด
ศาสตร์แขนงย่อยในกลุ่ มวิทยาศาสตร์ โอมิกส์  เช่น 
การศึกษาผลของสารอาหารต่อการแสดงออกของยีนและ
วิถีเมตาบอลิซึมของเซลล์ เรียกว่า โภชนพันธุศาสตร์ 
(Nutrigenomics: nutrient + gene + omics) [20] 
โดยเฉพาะการน าเทคโนโลยีเมตาโบโลมิกส์มาใช้ศึกษา
องค์ประกอบทางชีวเคมีของวัตถุดิบทางการเกษตรและ
อาหาร (food metabolomics) แทนวิธีการวิเคราะห์แบบ
ดั้งเดิม เพ่ือให้เกิดความเข้าใจถึงข้อมูลเมตาโบโลมของ
วัตถุดิบและผลิตภัณฑ์อาหาร ตลอดทั้งการตรวจติดตาม
การเปลี่ยนแปลงของข้อมูลแบบแผนทางชีวโมเลกุล
ดังกล่าวในระหว่างกระบวนการผลิต การแปรรูป การเก็บ
รั กษา [5, 21] โดยสามารถจ าแนกงานวิ จั ยตาม
วัตถุประสงค์และการน าข้อมูลไปประยุกต์ใช้ได้เป็น (i) เพ่ือ

ระบุ อั ตลั กษณ์ ของอาหาร ( food authentication) 
สัมพันธ์กับท าเลที่ตั้ งทางภูมิศาสตร์ ของแหล่ งผลิต 
(geographic identity) และตรวจสอบแหล่ งที่ มาของ
ส่วนผสม (traceability) [6, 22] (ii) เพ่ือติดตามผลของ
กระบวนการแปรรูป เช่น การให้ความร้อน การท าแห้ง 
การหมัก การบรรจุ การเก็บรักษา ต่อการเปลี่ยนแปลงของ
ข้อมูลเมตาโบโลม ซ่ึงสัมพันธ์กับคุณค่าทางโภชนาการและ
คุณภาพทางประสาทสัมผัสของอาหาร [1, 5] (iii) เพ่ือ
ตรวจสอบการปลอมปน (adulteration) และการปนเปื้อน 
(contamination) ของสารพิษตกค้างทางการเกษตร 
ฮอร์โมน สารก่อภูมิแพ้ พืชหรือสัตว์ดัดแปลงพันธุกรรม 
วัตถุเจือปนอาหาร และจุลินทรีย์ก่อโรค (foodborne 
pathogen) ในอาหาร ซึ่งมีผลอย่างยิ่งต่อความปลอดภัย
ของผู้บริโภค [10, 14] และ (iv) เพ่ือระบุหาสารที่สามารถ
ใช้เป็นตัวบ่งชี้ทางชีวภาพ (biomarker) สัมพันธ์กับสมบัติ
ด้านการออกฤทธิ์ทางชีวภาพ (bioactive property) และ
โภชนบ าบัดของอาหาร (therapeutic property) [10, 23] 
(Figure 3) โดยผู้อ่านสามารถศึกษาข้อมูลเพ่ิมเติมเกี่ยวกับ
การประยุกต์ใช้เทคโนโลยีเมตาโบโลมิกส์ในงานวิจัยด้าน
เกษตรและอาหาร ได้จากเอกสารอ้างอิงตามที่ระบุไว้ใน
เนื้อความข้างต้น 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

Figure 3. Sources of metabolites constituting in food products and information obtained through a 
metabolomics-based analytical approach. Information adapted from Trimigno et al. (2015) [12] and 
Johanningsmeier et al. (2016) [21]. 
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การประยุกต์ใช้เทคโนโลยีเมตาโบโลมิกส์ใน
การศึกษาองค์ประกอบทางชีวเคมีในน ้านม 
  คุณภาพของน้ านมดิบนั้นสามารถพิจารณาได้
จากสมบัติทางกายภาพ องค์ประกอบทางชีวเคมี และ
สุขลักษณะทางจุลินทรีย์ของน้ านม โดยองค์ประกอบ
ดังกล่าวจะเป็นตัวก าหนดราคาที่ศูนย์รับน้ านมใช้
ประเมินเพ่ือรับซื้อน้ านมดิบจากเกษตรกร [24] หาก
พิจารณาเฉพาะองค์ประกอบทางชีวเคมี น้ านมจัดเป็น
ของเหลวชีวภาพ (biological fluid) ที่มีองค์ประกอบ
ค่อนข้างซับซ้อน ประกอบด้วยน้ า (ร้อยละ 87.1) โปรตีน 
(ร้อยละ 3.3) ไขมันหรือมันเนย (ร้อยละ 4.0) น้ าตาล
แลคโตส (ร้อยละ 4.6) แร่ธาตุ  ร้อยละ (0.7) กรด
อินทรีย์และสารประกอบอินทรีย์อ่ืนๆ (ร้อยละ 0.3) 
[24] และปริมาณองค์ประกอบหลักเหล่านี้ผันแปรโดย
ขึ้นอยู่กับปัจจัยหลายประการ เช่น สายพันธุ์ อายุ 
ระยะการให้นม สุขภาวะของแม่โค ฤดูกาล อาหารสัตว์ 
และวิธีปฏิบัติ ในการจัดการฟาร์มโคนม [25] ซึ่ ง
ความก้าวหน้าของเทคโนโลยีเมตาโบโลมิกส์ในปัจจุบัน 
ได้ช่วยให้สามารถวิเคราะห์จ าแนกสารเมตาบอไลต์ที่
เป็นองค์ประกอบย่อยในน้ านม ทั้งชนิดที่ระเหยง่าย 
(volatile) และชนิดที่ระเหยยาก (non-volatile) ได้
มากกว่า 200 ชนิด [26-28] โดยชนิดและปริมาณของ
สารเมตาบอไลต์เหล่านี้ผันแปรขึ้นอยู่กับปัจจัยต่างๆ 
ดังที่กล่าวมาแล้วขั้นต้นเช่นกัน [29-33] ถึงแม้ว่าจะ
เป็นองค์ประกอบที่มีอยู่ในปริมาณเพียงเล็กน้อย แต่ก็
มีความจ าเป็นที่จะต้องศึกษา เพราะมีผลโดยตรงต่อ
องค์ประกอบทางชีวเคมีและคุณภาพทางประสาท
สัมผัสของน้ านมและผลิตภัณฑ์นม 
  Lu และคณะ (2015) ศึกษาผลของความแปร
ผันทางพันธุกรรม (genetic variation) ในยีน DGAT1 
ซึ่ งท าหน้ าที่ ควบคุมการสร้ า ง เอนไซม์ที่ ใช้ ใน
กระบวนการสังเคราะห์ไตรกลีเซอไรด์ (triglyceride) 
จากไดกลีเซอไรด์ และ acyl-coenzyme A ต่อชนิด และ
ปริมาณสารเมตาบอไลต์ในน้ านมดิบ ด้วยเทคนิค 1H-

NMR โดยคณะผู้วิจัยพบว่า น้ านมดิบที่ได้จากแม่โค
พันธุ์โฮลส์ไตน์ที่มียีน DGAT1 ชนิด KK-genotype จะ
มีปริมาณ stomatin, sphingomyelin, choline และ 
carnitine สู งกว่าน้ านมดิบที่ ได้จากแม่ โคที่มียีน
ดังกล่าวชนิด AA-genotype แต่จะมีปริมาณ citrate, 
creatine, phosphocreatine, mannose-like sugar, 
glycerol-phosphocholine, acetyl sugar phosphate, 
uridine diphosphate (UDP)-related sugar และ 
orotic acid ต่ ากว่า ซึ่งคณะผู้วิจัยอภิปรายว่า น่าจะมี
สาเหตุมาจากความแตกต่างของชั้น stomatin-
sphingomyelin lipid ที่โครงสร้างของเซลล์เยื่อบุผิว
ของต่อมน้ านม (mammary epithelial cell) ในแม่
โคที่มีลักษณะจีโนไทป์ของยีน DGAT1 แตกต่างกัน 
[29] 
  Yang และคณะ (2016) ศึกษาเปรียบเทียบ
ข้อมูลเมตาโบโลมของน้ านมดิบที่ได้จากสัตว์เคี้ยวเอ้ือง 
(ruminants) ต่างชนิดและสายพันธุ์ ได้แก่ โคพันธุ์
โฮลส์ไตน์ โคพันธุ์เจอร์ซี ควาย จามรี และแพะ และ
น้ านมดิบที่ได้จากสัตว์ไม่เคี้ยวเอ้ือง (non-ruminants) 
ได้แก่ ม้า และอูฐ ด้วยเทคนิค LC/MS และ 1H-NMR 
โดยคณะผู้วิจัยพบว่า ปริมาณของ  choline, capric 
acid, succinic acid และ citrate สามารถใช้เป็นตัว
บ่งชี้ทางชีวภาพ เพ่ือจ าแนกน้ านมที่ได้จากโคพันธุ์
โฮลส์ไตน์ ออกจากน้ านมที่ได้จากโคพันธุ์เจอร์ซี และ
สัตว์ชนิดอ่ืนในงานวิจัยนี้ได้ อีกทั้งปริมาณของ valine, 
capric acid, succinic acid, carnitine, 3-(uracil-1-
yl)-L-alanine และ uridine สามารถใช้เป็นตัวบ่งชี้ทาง
ชีวภาพ เพ่ือจ าแนกความแตกต่างระหว่างน้ านมที่ไดจ้าก
โคพันธุ์โฮลส์ไตน์และน้ านมที่ได้จากแพะ คณะผู้วิจัยยัง
พบว่า ปริมาณของ leucine, valine และ pyruvate ใน
น้ านมที่ได้จากโคพันธุ์โฮลส์ไตน์มีค่าต่ ากว่าน้ านมที่ได้
จากสัตว์เคี้ยวเอ้ืองชนิดอ่ืน จากผลการวิเคราะห์วิถี      
เมตาบอลิ ซึ ม  (metabolic pathway analysis) ด้ วย
โปรแกรม MetaboAnalyst 3.0 คณะผู้วิจัยอภิปราย
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ว่า leucine และ isoleucine เป็นสารเมตาบอไลต์ที่
เป็นตัวบ่งชี้ทางชีวภาพต่อกระบวนการสังเคราะห์
โปรตีนในเซลล์เยื่อบุผิวของต่อมน้ านม ซึ่งสอดคล้อง
กับผลการวิเคราะห์ปริมาณโปรตีนในน้ านมที่ได้จากโค
พันธุ์โฮลส์ไตน์ ที่มีค่าต่ ากว่าน้ านมที่ได้จากโคพันธุ์
เจอร์ซี ควาย จามรี และแพะ นอกจากนี้ คณะผู้วิจัยยัง
พบข้อแตกต่างของปริมาณสารเมตาบอไลต์ที่เกี่ยวข้อง
กับการสังเคราะห์กรดไขมันไม่อ่ิมตัว (unsaturated 
fatty acid) ระหว่างน้ านมที่ได้จากโคพันธุ์ โฮลส์ไตน์ 
และน้ านมที่ได้จากสัตว์ไม่เคี้ยวเอ้ือง กล่าวคือ ตรวจ
พบปริมาณของ alpha-linolenic acid และ linoleic 
acid ในระดับค่อนข้างสูงในน้ านมที่ได้จากม้า และ
ตรวจพบปริ มาณของ oleic acid, clupanodonic 
acid, alpha-linolenic acid และ linoleic acid ใน
ระดับค่อนข้างสูงในน้ านมที่ได้จากอูฐ ซึ่งคณะผู้วิจัย
อภิปรายว่า น่าจะเป็นผลมาจากกิจกรรมของจุลินทรีย์
ประจ าถิ่ น (microbiota) ในระบบกระเพาะหมั ก 
(rumen) ซึ่งมีความแตกต่างกันระหว่างสัตว์เคี้ยวเอ้ือง
และสัตว์ไม่เคี้ยวเอ้ือง [32] 
  Antunes-Fernandes และคณะ  (2016 ) 
ศึกษาความสัมพันธ์ของชนิดอาหารหยาบ ได้แก่ พืช
อาหารหมัก จากหญ้า (grass silage) ข้าวโพด (corn 
silage) และของผสมหมักจากพืชทั้งสองชนิด ที่รวมอยู่
ในสูตรอาหารผสมในสัดส่วน (อาหารหยาบ ร้อยละ 80: 
อาหารข้น ร้อยละ 20) ต่อลักษณะการปล่อยแก๊สมีเทน 
(methane emission) ของแม่โคพันธุ์โฮลส์ไตน์ และ
ความผันแปรของปริมาณสารเมตาบอไลต์ชนิดที่ระเหย
ง่ายและระเหยยากในน้ านมดิบ ด้วยเทคนิค GC/MS 
และ 1H-NMR ตามล าดับ โดยคณะผู้วิจัยพบว่า สาร 
เมตาบอไลต์ชนิดระเหยง่าย ได้แก่ 1-heptanol-decanol, 
3-nonanone, ethanol tetrahydrofuran มีค่าสหสัมพันธ์ 
(correlation) เชิงบวกต่อความเข้ม (intensity) ของปริมาณ
แก๊สมีเทนที่แม่โคปล่อยออกมา ส่วนสารเมตาบอไลต์ชนิด
ระเหยยาก ได้แก่ acetoacetate, creatinine, ethanol, 

formate, methylmalonate และ N-acetylsugar A มีค่า
สหสัมพันธ์เชิงบวก แต่ uridine diphosphate (UDP)-
hexose B และ citrate มีค่าสหสัมพันธ์เชิงลบ ต่อ
ความเข้มของปริมาณแก๊สมีเทนที่แม่โคปล่อยออกมา โดย
คณะผู้วิจัยอภิปรายว่า UDP-hexose B เป็นสารมัธยันตร์ 
(intermediate) ในวิถีเมตาบอลิซึมของน้ าตาลแลคโตส 
และ citrate เป็นสารมัธยันตร์ในวัฎจักรเครบส์ 
(Krebs cycle) ซึ่งเป็นกระบวนการสร้างพลังงาน
ให้กับเซลล์ นั่นคือ ค่าสหสัมพันธ์เชิงลบของปริมาณ
สารเมตาบอไลต์ทั้งสองชนิด สามารถใช้เป็นตัวบ่งชี้
ทางชีวภาพต่อการลดลงของอัตราเมตาบอลิซึม 
(metabolic activity) ของเซลล์ในต่อมน้ านม นอกจากนี้ 
ยังให้ผลกระทบต่อเนื่องกับปริมาณไขมันและโปรตีนที่
ตรวจวัดได้ในน้ านม (per unit of fat- and protein-
corrected milk: FPCM) ด้วยเช่นกัน [30] 
  Tian และคณะ (2016) ศึ กษาผลของ
ความเครียดเนื่องจากความร้อน (heat stress) ในแม่โค
พันธุ์โฮลส์ไตน์ ต่อความผันแปรของชนิด และปริมาณ
สารเมตาบอไลต์ในน้ านมดิบ ด้วยเทคนิค LC/MS และ 
1H-NMR โดยคณะผู้วิจัยพบการเปลี่ยนแปลงอย่างมี
นัยส าคัญของปริมาณสารเมตาบอไลต์ในน้ านมถึง 53 
ชนิด ในแม่โคที่มีภาวะความเครียดเนื่องจากความร้อน 
โดยสารเมตาบอไลต์ดังกล่าว เกี่ยวข้องกับวิถีเมตาบอลิซึม
ของคาร์โบไฮเดรต กรดอะมิโน ไขมัน และมีสารบางชนิด
สังเคราะห์ขึ้นโดยกิจกรรมของจุลินทรีย์ในระบบกระเพาะ
หมักของแม่โค จากการประเมินผลการวิเคราะห์ทางสถิติ
หลายตัวแปร ร่วมกับการวิเคราะห์ปริมาณสารเมตาบอไลต์
ในเลือดของแม่โค คณะผู้วิจัยเสนอว่า การเปลี่ยนแปลง
ของปริมาณ lactate, pyruvate, creatine, acetone, ß-
hydroxybutyrate, trimethylamine, oleic acid, 
linoleic acid, lysophosphatidylcholine 16:0 และ 
phosphatidylcholine 42:2 ในน้ านม สามารถใช้เป็น
ตัวบ่งชี้ทางชีวภาพต่อภาวะความเครียดเนื่องจากความ
ร้อนในแม่โคได้ [31] 
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  Sundekilde และคณะ (2013) ศึกษาความ 
สัมพันธ์ของปริมาณเซลล์โซมาติก (somatic cell 
count: SCC) ต่อความผันแปรของชนิดและปริมาณ
สารเมตาบอไลต์ในน้ านมดิบ ที่ได้จากแม่โคพันธุ์โฮลส์
ไตน์และพันธุ์เจอร์ซี ด้วยเทคนิค 1H-NMR โดยเซลล์ 
โซมาติกเป็นกลุ่มของเซลล์เม็ดเลือดขาวที่ร่างกายสร้าง
ขึ้น เพ่ือตอบสนองต่อการอักเสบจากการติดเชื้อ
แบคทีเรียในเต้านม จึงใช้การตรวจนับจ านวนเซลล์
ดังกล่าว ในการประเมินสุขภาวะเบื้องต้นของโคท่ีเป็น
โรคเต้านมอักเสบ (mastitis) [34] ซ่ึงลักษณะทางพยาธิ
วิทยาเช่นนี้ ส่งผลกระทบต่อปริมาณโปรตีน ไขมัน และ
องค์ประกอบทางชีวเคมี อ่ืนๆ ในน้ านม [34] โดย
คณะผู้วิจัยพบว่า น้ านมดิบที่ได้จากแม่โคที่ตรวจพบ 
SCC ในปริมาณสูง (มากกว่า 720,000 เซลล์ต่อมิลลิลิตร) 
จะมี ปริ มาณของ lactate, butyrate, isoleucine, 
acetate และ ß-hydroxybutyrate ในระดับสูงตามไป
ด้วย แต่จะมีปริมาณของ lactose, hippurate และ 
fumarate ลงลดต่ ากว่าในน้ านมดิบที่ได้จากแม่โคที่
ตรวจพบ SCC ในปริมาณต่ า (ไม่เกิน 14,000 เซลล์ต่อ
มิลลิลิตร) ซึ่งคณะผู้วิจัยอภิปรายว่า น่าจะเป็นผลจาก
ภาวะการขาดสารอาหารและพลังงานที่เรียกว่า คีโตซิส 
(ketosis) ร่วมกับกิจกรรมของแบคทีเรียที่เป็นสาเหตุ
ของการติดเชื้อในเต้านม โดยเฉพาะ Staphylococcus 
aureus, Streptococcus uberis, Streptococcus 
dysgalactiae และ Escherichia coli  และการสูญเสีย
หน้าที่ของเซลล์เยื่อบุผิวของต่อมน้ านมที่ถูกท าลายโดย
แบคทีเรียเหล่านั้น [33] นอกจากนี้ Hettinga และคณะ 
(2008) สามารถจ าแนกชนิดของแบคทีเรียที่เป็นสาเหตุ
ของโรคเต้านมอักเสบตามลักษณะข้อมูลแบบแผนสารเม
ตาบอไลต์ ชนิ ดระเหยง่ าย (volatile metabolite 
profile) ที่เชื้อแต่ละชนิดสร้างข้ึนในน้ านม โดยใช้การ
วิเคราะห์ด้วยเทคนิค headspace GC/MS ร่วมกับการ
ประมวลผลด้วยวิธี artificial neural network [35] 

  Boudonck แล ะคณ ะ  ( 2 009 )  ศึ ก ษ า
เปรียบเทียบข้อมูลเมตาโบโลมของน้ านมดิบที่ได้จาก
ฟาร์มโคนมเกษตรอินทรีย์ (organic dairy farming) 
และฟาร์มโคนมที่มีระบบการจัดการฟาร์มแบบทั่วไป 
ด้วยเทคนิค LC/MS/MS และ GC/MS โดยคณะผู้วิจัย
สามารถตรวจวิเคราะห์สารเมตาบอไลต์ในน้ านมดิบ
ได้ถึง 223 ชนิด ด้วยเทคโนโลยีดังกล่าว และพบสารที่
สามารถใช้เป็นตัวบ่งชี้ทางชีวภาพ ได้แก่ tyrosine, 
isoleucine, mannose, glycerate, ribose, carnitine, 
butyrylcarnitine และ hippurate ซึ่ งมีปริมาณเพ่ิม
สูงขึ้นในน้ านมที่ได้จากฟาร์มโคนมเกษตรอินทรีย์ 
โดยเฉพาะ hippurate ซึ่งมีค่าสหสัมพันธ์เชิงบวกกับ
ปริมาณใยอาหาร (dietary fiber) ที่มีอยู่ในปริมาณสูง
กว่าอย่างมีนัยส าคัญ ในสูตรอาหารสัตว์ของฟาร์มโคนม
เกษตรอินทรีย์ แต่กลับพบว่า ปริมาณของ proline, 
trans-4-hydroxyproline, glucose 1-phosphate, 
ribose 5 - phosphate, glycerol 3 - phosphate 
และ glycerol 2-phosphate มีค่าลดลงในน้ านมที่ได้
จากฟาร์มโคนมเกษตรอินทรีย์ ซึ่งเมตาบอไลต์ดังกล่าว 
เป็นสารที่ผลิตได้จากวิถีเพนโตสฟอสเฟต (pentose 
phosphate pathway) โดยคณะผู้วิจัยเสนอว่า น่าจะมี
สาเหตุจากความแตกต่างในสูตรอาหารสัตว์ที่ใช้ในฟาร์ม
ทั้ งสองแบบ ซึ่ งส่ งผลกระทบโดยตรงต่อรูปแบบ
ประชากรและกิจกรรมของจุลินทรีย์ประจ าถิ่นในระบบ
กระเพาะหมักของแม่โค [26] นอกจากนี้ Erich และคณะ 
(2015) สามารถจ าแนกข้อมูลเมตาโบโลมของน้ านมดบิที่
ได้จากฟาร์มโคนมเกษตรอินทรีย์ ด้วยเทคนิค 1H-NMR, 
13C-NMR และข้อมูลไอโซโทปเสถียร (stable isotope 
data) ออกจากน้ านมดิบที่ได้จากฟาร์มโคนมแบบทั่วไป
ได้ [36] 
  ปัจจุบัน มีการน าเทคโนโลยีเมตาโบโลมิกส์มา
ประยุกต์ใช้ เพ่ือศึกษาข้อมูลแบบแผนทางชีวโมเลกุล
ของน้ านมมนุษย์หรือน้ านมแม่ (human breast milk) 
ด้วยเช่นกัน โดย Marincola และคณะ รายงานผล
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การศึกษาเมตาโบโลมของน้ านมแม่เป็นครั้งแรกในปี 
2012 ด้วยเทคนิค GC/MS และ 1H-NMR [37] Wu และ
คณะ (2016) ศึกษาการเปลี่ยนแปลงข้อมูลเมตาโบโลม
ของน้ านมแม่ในช่วงระยะการให้นม (lactation stage) 
ที่แตกต่างกัน ด้วยเทคนิค 1H-NMR โดยคณะผู้วิจัย 
พบว่า  ปริมาณของ lactose, choline, alanine, 
glutamate และ glutamine มีระดับเพ่ิมสูงขึ้น แต่
ว่าปริมาณของ glycerophosphocholine, citrate, 
phosphocholine และ N-acetyl glucosamine มี
ระดับลดลง ในช่วงท้ายของระยะการให้นม (31-87 
วัน หลังคลอด) [38] Sundekilde และคณะ (2016) ได้
ตีพิมพ์ผลงานวิจัยเกี่ยวกับการเปลี่ยนแปลงข้อมูลเมตา
โบโลมของน้ านมแม่ในช่วงระยะต่างๆ ของการให้นม
ด้วยเช่นกัน [39] Spevacek และคณะ (2015) ศึกษา
การเปลี่ยนแปลงข้อมูลเมตาโบโลมของน้ านมแม่ ในช่วง
ระยะเดือนแรกหลังคลอด โดยเปรียบเทียบปริมาณสาร
เมตาบอไลต์ 69 ชนิด ในน้ านมจากสตรีที่คลอดบุตรกอ่น
ก าหนดและตามก าหนดเวลา ด้วยเทคนิค 1H-NMR [40] 
Urbaniak และคณะ (2014) ศึกษาผลของการได้รับเคมี
บ าบัด (chemotherapy) ต่อการเปลี่ยนแปลงข้อมูลเม
ตาโบโลมของน้ านมในสตรีที่ป่วยเป็นโรคมะเร็งต่อม
น้ าเหลือง ด้วยเทคนิค GC/MS โดยคณะผู้วิจัยพบว่า 
การได้รับเคมีบ าบัดส่งผลให้ปริมาณของ arabinose, 
threitol, decanoic acid, myristic acid, 1-monopalmitin 
และ butanal ในน้ านมเพ่ิมสูงขึ้น [41]  Smilowitz และ
คณะ (2013) ศึกษาความผันแปรของชนิดและปริมาณ
สารเมตาบอไลต์ โดยเฉพาะกลุ่มโอลิโกแซ็กคาไรด์ ซึ่ง
เป็นสารที่มีปริมาณมากที่สุด เป็นอันดับ 3 ในน้ านมแม่ 
รองจากไขมันและแลคโตส โดยสาร เมตาบอไลต์กลุ่ม
ดังกล่าว มีความส าคัญอย่างยิ่งทางโภชนาการของทารก 
เนื่องจากเป็นสารที่ท าให้เกิดภาวะสมดุล (modulation) 
ของจุลินทรีย์ประจ าถิ่นในส าไส้ (gut microbiota) ซึ่ง
สามารถลดอุบัติการณ์และความรุนแรงของการติดเชื้อ
แบคทีเรียในระบบทางเดินอาหารของทารกได้ [42] 

การประยุกต์ใช้เทคโนโลยีเมตาโบโลมิกส์ในการศึกษา
องค์ประกอบทางชีวเคมีในผลิตภัณฑ์นม 
  ปัจจุบัน มีการน าเทคโนโลยีเมตาโบโลมิกส์มา
ประยุกต์ใช้ เพ่ือศึกษาข้อมูลแบบแผนทางชีวโมเลกุล
ของผลิตภัณฑ์นม เช่น นมพร้อมดื่ม นมผงสูตร
ดัดแปลงส าหรับทารก นมเปรี้ยว โยเกิร์ต เนยแข็ง โดย
งานวิจัยส่วนใหญ่ มีวัตถุประสงค์เพ่ือให้เกิดความ
เข้าใจถึงข้อมูลองค์ประกอบทางชีวเคมีแบบองค์รวม 
ตลอดจนกลไกการเปลี่ยนแปลงของข้อมูลเมตาโบโลม
ในผลิตภัณฑ์ดังกล่าว ที่เป็นผลมาจากกระบวนการแปร
รูป เช่น การให้ความร้อน การท าแห้ง หรือกิจกรรมของ
จุลินทรีย์กล้าเชื้อ (starter activity) ซึ่งมีบทบาทต่อการ
เปลี่ยนแปลงทางชีวเคมีในระหว่างกระบวนการหมัก 
(fermentation) การบ่ม (ripening) และช่วงอายุการ
เก็บ (shelf life) และส่ งผลโดยตรงต่อสมบัติทาง
กายภาพ คุณค่าทางโภชนาการ สมบัติเชิงหน้าที่ และ
คุณภาพทางประสาทสัมผัสของผลิตภัณฑ์  [1, 43] 
เนื่องจากผู้เขียนหลักมีประสบการณ์ด าเนินงานวิจัยที่
เกี่ยวข้องกับการประยุกต์ใช้เทคโนโลยีเมตาโบโลมิกส์ 
ในการศึกษาการเปลี่ยนแปลงของข้อมูลเมตาโบโลมใน
ผลิตภัณฑ์โยเกิร์ต โดยเน้นศึกษาผลของปฏิสัมพันธ์
ระหว่างจุลินทรีย์กล้าเชื้อ (starter interaction) [44] 
และการเปลี่ยนแปลงของชนิด และปริมาณสารเมตาบอไลต์ 
เมื่อมีการเติมแบคทีเรียกลุ่มโพรไบโอติกส์ (probiotics) 
สายพันธุ์ต่างๆ เพ่ือเป็นสารเสริมสมบัติเชิงหน้าที่ [45-
47] จึงขอยกตัวอย่างงานวิจัยในผลิตภัณฑ์ดังกล่าวมา
อภิปรายไว้ ณ ที่นีด้้วย 
  Settachaimongkon และคณะ ( 20 14a) 
ศึกษาปฏิสัมพันธ์ระหว่างจุลินทรีย์กล้าเชื้อโยเกิร์ต โดย
ทดสอบผลของการได้รับประโยชน์ร่วมกัน (proto-
cooperation) ระหว่าง Lactobacillus delbrueckii 
subsp. bulgaricus และ Streptococcus thermophilus 
สายพันธุ์ชนิดที่สร้างเอนไซม์โปรตีเอส (proteolytic 
strain) และไม่สร้างเอนไซม์โปรตีเอส (non-proteolytic 
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strain) ต่อการเปลี่ยนแปลงทางชีวเคมีในน้ านมระหว่าง
กระบวนการหมัก โดยวิเคราะห์การเปลี่ยนแปลง
ปริมาณสารเมตาบอไลต์ชนิดระเหยง่าย 35 ชนิด และ
ระเหยยาก 43 ชนิด ด้วยเทคนิค headspace GC/MS 
และ 1H-NMR ตามล าดับ โดยคณะผู้ วิ จั ยพบว่ า 
ปฏิสัมพันธ์เชิงบวกระหว่าง L. delbrueckii subsp. 
bulgaricus และ S. thermophilus สายพันธุ์ชนิดที่ไม่
สร้างเอนไซม์โปรตีเอส ส่งผลท าให้อัตราการเจริญของ
จุลินทรีย์ทั้งสองชนิด การสร้างกรดแลคติกในนม (milk 
acidification) การสร้างสารเมตาบอไลต์ชนิดระเหยง่ายที่
ให้กลิ่นรสเฉพาะ (aroma volatile metabolite) ได้แก่ 
acetaldehyde, dimethyl sulfide, 2-butanone, 
diacetyl, 2,3-pentanedione, acetoin, 3-pentanol, 
2-hydroxy-3-pentanone, acetic acid, butyric acid 
และ hexanoic acid รวมทั้งสารเมตาบอไลต์ชนิด
ระเหยยาก ได้ แก่  lactate, pyruvate, formate, 
succinate และ free amino acids ซึ่งเป็นผลผลิตจาก
กระบวนการหมักกรดแลคติกและการย่อยสลาย
โปรตีน เพ่ิมขึ้นอย่างมีนัยส าคัญในระหว่างกระบวนการ
หมัก นอกจากนี้ ยังสามารถจ าแนกความแตกต่างของ
ข้อมูลเมตาโบโลมของผลิตภัณฑ์โยเกิร์ตที่ได้จากการ
หมักด้วยกล้าเชื้ อต่ างชนิดกัน ด้วยเทคนิคการ
วิเคราะห์ทางสถิติหลายตัวแปรได้อย่างชัดเจน [44] 
  ผลงานวิจัยของ Settachaimongkon และคณะ 
(2014b) แสดงให้เห็นผลกระทบจากการเติมแบคทีเรีย
โพรไบโอติกส์ต่อการเปลี่ยนแปลงข้อมูลเมตาโบโลมของ
ผลิตภัณฑ์โยเกิร์ต โดยคณะผู้วิจัยศึกษาผลจากการเติม
แบคที เรียโพรไบโอติกส์  สายพันธุ์  Lactobacillus 
rhamnosus GG แ ล ะ  Bifidobacterium animalis 
subsp. lactis BB12 ร่วมกับจุลินทรีย์กล้าเชื้อโยเกิร์ต (L. 
delbrueckii subsp. bulgaricus และ S. thermophilus) 
ต่อการเปลี่ยนแปลงของชนิดและปริมาณสารเมตาบอไลต์
ในผลิตภัณฑ ์ด้วยเทคนิค headspace GC/MS และ 1H-
NMR ผลการศึกษาแสดงให้เห็นว่า การเติมแบคทีเรีย

โพรไบโอติกส์ทั้งสองสายพันธุ์ ไม่ส่งผลต่อการสร้างกรด
และการสร้างสารเมตาบอไลท์ชนิดระเหยง่ายที่ให้กลิ่น
รสหลัก ได้แก่ acetaldehyde, diacetyl, acetoin, 
2,3-pentanedione, acetone, 2-butanone และ 
acetic acid ในผลิตภัณฑ์โยเกิร์ต อย่างไรก็ตาม 
กิจกรรมของแบคทีเรียโพรไบโอติกส์สายพันธุ์  L. 
rhamnosus GG มีผลต่อปริมาณของสารเมตาบอไลท์
ชนิดระเหยยาก โดยเฉพาะท าให้สารในกลุ่ม organic 
acids และ free amino acids มีระดับเพ่ิมสูงขึ้นอย่างมี
นัยส าคัญ ในช่วงการเก็บผลิตภัณฑ์ไว้ที่ อุณหภูมิ 4 
องศาเซลเซียส เป็นระยะเวลา 4 สัปดาห์ นอกจากนี้  
Settachaimongkon และคณะ (2015, 2016) ทดสอบ
เตรียมกล้าเชื้อแบคทีเรียโพรไบโอติกส์สายพันธุ์ L. 
rhamnosus GG, B. animalis subsp. lactis BB12 และ 
Lactobacillus plantarum WCFS1 ภายใต้ สภาวะ
ความเครียด ด้วยการควบคุมค่าความเข้มข้นของเกลือ 
(NaCl) และค่าความเป็นกรด-ด่าง (pH) ที่ระดับต่ ากว่า
ท าให้ตาย (sub-lethal stress) ในถังหมัก (fermenter) 
ก่อนน ามาเติมร่วมกับจุลินทรีย์กล้าเชื้อโยเกิร์ต โดย
ศึกษาผลต่อของสภาวะที่ใช้ในการเตรียมกล้าเชื้อ
ดังกล่าว ต่ออัตราการมีชีวิตรอด (viability) และกิจกรรม
ของจุลินทรีย์ (microbial activity) ดังกล่าว ซึ่งจะมี
ผลโดยตรงต่อการเปลี่ยนแปลงข้อมูลเมตาโบโลมของ
ผลิตภัณฑ์ โดยคณะผู้วิจัยพบว่า ปริมาณของ acetic 
acid, acetoin, 2-butanone, ethanol 1-methoxy-
2-propanol, 2-methyl-1-butanol, 3-methyl-2-
butenal, 3 - methyl-butanoic acid, 2 - methyl-
propanoic acid และ sulfur compounds มีระดับ
เพ่ิมสูงขึ้น ซึ่งเป็นตัวบ่งชี้ทางชีวภาพต่อการตอบสนอง
ของแบคทีเรียโพรไบโอติกส์ภายใต้สภาวะความเครียด 
(adaptive stress response) ที่ใช้เตรียมกล้าเชื้อ ซึ่ง
คณะผู้วิจัยอภิปรายว่า การเพ่ิมขึ้นของสารเมตาบอไลต์
เหล่านี้ เกี่ยวข้องกับเมตาบอลึซึมของ pyruvate และ 
amino acids ซึ่งเป็นหนึ่งในกลไกการตอบสนองทาง
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สรีรวิทยาเพ่ือรักษาสมดุลของเซลล์ (homeostasis) 
[48] นอกจากนี้ คณะผู้วิจัยสามารถแยกความแตกต่าง
ของข้อมูลเมตาโบโลมของผลิตภัณฑ์โยเกิร์ตที่หมักโดย
ใช้เชื้อแบคทีเรียโพรไบโอติกส์สายพันธุ์แตกต่างกัน 
หรือสายพันธุ์เดียวกันที่ผ่านการเตรียมกล้าเชื้อด้วย
สภาวะที่แตกต่างกัน รวมทั้งผลิตภัณฑ์ที่มีระยะอายุ
การเก็บแตกต่างกันได้ โดยใช้เทคนิคการวิเคราะห์ทาง
สถิติหลายตัวแปร [45-47] 
  นอกจากนี้ ยังมีการน าเทคโนโลยีเมตาโบโลมิกส์ 
มาประยุกต์ใช้เพ่ือศึกษาองค์ประกอบทางชีวเคมีใน
ผลิตภัณฑ์นมชนิดอ่ืน โดย Scano และคณะ (2016) 
ศึกษาเปรียบเทียบข้อมูลเมตาโบโลมระหว่างผลิตภัณฑ์
นมสูตรดัดแปลงส าหรับทารก (infant formula milk) 
และน้ านมแม่ ด้วยเทคนิค GC/MS ซึ่งคณะผู้วิจัยตรวจ
พบว่า ปริมาณของ malic acid, glucose, fructose, 
galactose, และ mannitol มีระดับสูงกว่าในนมสูตร
ดัดแปลงส าหรับทารก นอกจากนี้ สามารถใช้ orotic 
acid และ isomaltulose เป็นตัวบ่งชี้ทางชีวภาพ 
โดยสามารถตรวจพบสารเมตาบอไลต์ดังกล่าว ได้เฉพาะ
ในนมสูตรดัดแปลงส าหรับทารกท่ีน ามาศึกษาเท่านั้น 
[49] Pisano และคณะ (2016) ศึกษาเปรียบเทียบ
ข้อมูล เมตาโบโลม ระหว่างผลิตภัณฑ์ เนยแข็ ง      
มอสซาเรลลา (Mozzarella cheese) ที่ผลิตจาก
น้ านมโคและน้ านมควาย ด้วยเทคนิค GC/MS โดย
คณะผู้วิจัยพบว่า threonine, serine, valine, orotic 
acid และ urea สามารถใช้เป็นตัวบ่งชี้ชีวภาพส าหรับ
เนยแข็งมอสซาเรลลาที่ผลิตจากน้ านมควายได้ [50] 
Pogacic และคณะ (2016) รายงานผลการใช้จุลินทรีย์
กล้าเชื้อในกลุ่ม Lactobacillus spp. และ Leuconostoc 
spp. 18 สายพันธุ์ ต่อลักษณะข้อมูลแผนแบบสาร   
เมตาบอไลต์ชนิดระเหยง่ายที่มีผลต่อกลิ่นรสเฉพาะ 
ในระหว่างกระบวนการบ่มเนยแข็งเป็นระยะเวลานาน 5 
สัปดาห์ ด้วยเทคนิค GC/MS โดยคณะผู้วิจัย พบว่า L. 
rhamnosus และ L. paracasei มีบทบาทในการ

สร้างสารให้กลิ่นรสชนิด diacetyl, acetoin, acids 
และ esters ส่วน Leuconostocs spp. มีบทบาทใน
การสร้างสารให้กลิ่นรสในกลุ่มของ alcohols และ esters 
โดยปริมาณของ diacetyl, 2-butanol, ethyl acetate, 3-
methylbutanol, 3-methylbutanoic acid แ ล ะ  2-
methylbutanoic acid มีค่าความผันแปรในช่วงกว้างมาก
ที่ สุ ด ส าหรับกลุ่ มจุลินทรีย์กล้ าเชื้อที่น ามาใช้ ใน
การศึกษา [51] Consonni และ Cagliani (2008) ศึกษา
เปรียบเทียบข้อมูลเมตาโบโลมของผลิตภัณฑ์เนยแข็งพาร์
มีซาน (Parmesan cheese) ทีม่ีระยะเวลาการบ่มแตกต่าง
กัน และเปรียบเทียบข้อมูลเมตาโบโลมของผลิตภัณฑ์เนย
แข็ งดั งกล่ าวกับเนยแข็ งที่ ผลิ ตจากเขตพ้ืนที่ อ่ื น 
(geographical discrimination) โดยการวิเคราะห์ปริมาณ
สารเมตาบอไลต์  29 ชนิ ด ด้ วยเทคนิ ค 1H-NMR  
คณะผู้วิจัยพบว่า สามารถใช้ปริมาณของ leucine, 
isoleucine, lactate, butanoate และ acetate เป็นตัว
บ่งชี้ทางชีวภาพ เพ่ือระบุตัวอย่างเนยแข็งพาร์มีซานที่มี
ระยะอายุการบ่มสั้นแค่ 14 เดือน และจะตรวจพบ 
threonine ในปริมาณสูงในเนยแข็งดังกล่าว ที่มีระยะอายุ
การบ่มนาน 30 เดือน นอกจากนี้ สามารถใช้ปริมาณของ 
threonine, valine, proline, glutamate, lysine, alanine, 
serine, arginine และ citrulline เป็นตัวบ่งชี้ทางชีวภาพ 
เพ่ือจ าแนกเนยแข็ง พาร์มีซานที่ผลิตในประเทศอิตาลี 
ออกจากผลิตภัณฑ์เนยแข็งชนิดอ่ืนๆ ที่ผลิตในกลุ่ม
ประเทศยุโรปตะวันออกได้ [52] 
 
บทสรุป 
  การน าเทคโนโลยีเมตาโบโลมิกส์มาใช้ศึกษา
องค์ประกอบทางชีวเคมขีองอาหารแทนวิธีการวิเคราะห์
แบบดั้งเดิม มีวัตถุประสงค์เพ่ือรวบรวมข้อมูลในรูปแบบ
การวิเคราะห์สารเมตาโบไลต์โดยรวม หรือเมตาโบโลม 
ซึ่งเปรียบเสมือนลายพิมพ์ระดับโมเลกุลของตัวอย่างนั้น 
โดยความก้าวหน้าของเทคโนโลยีดังกล่าว ช่วยให้
สามารถวิ เคราะห์จ าแนกสารเมตาบอไลต์ ที่ เป็น
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องค์ประกอบย่อยในน้ านมได้มากกว่า 200 ชนิด ซึ่ง
รูปแบบชนิดและปริมาณของสารเมตาบอไลต์เหล่านี้ มี
ความผันแปรขึ้นอยู่กับสายพันธุ์ อายุ ระยะการให้นม 
สุขภาวะของแม่โค ฤดูกาล อาหารสัตว์ และวิธีปฏิบัติใน
การจัดการฟาร์มโคนม โดยข้อมูลที่ได้ช่วยพัฒนาองค์
ความรู้ใหม่เพ่ือให้เกิดความเข้าใจถึงข้อมูลแบบแผนทาง
ชีวโมเลกุลของน้ านมดิบ และกลไกการเปลี่ยนแปลงของ
สารเมตาบอไลต์เหล่านั้นในระหว่างกระบวนการแปรรูป
เป็นผลิตภัณฑ์นม เช่น การให้ความร้อน การท าแห้ง 
การหมัก การบรรจุ การเก็บรักษา ซึ่งเกี่ยวข้องกับสมบัติ
เชิงหน้าที่และคุณภาพทางประสาทสัมผัสของผลิตภัณฑ์ 
อีกทั้งสามารถประยุกต์ใช้ข้อมูลดังกล่าว ร่วมกับการ
ประเมินผลด้วยเทคนิคทางเคโมเมตริกซ์ เพ่ือระบุหาสาร
เมตาบอไลต์ที่สามารถใช้เป็นตัวบ่งชี้ทางชีวภาพ ส าหรับ
ใช้ระบุอัตลักษณ์หรือตรวจสอบแหล่งที่มาของวัตถุดิบ
และส่วนผสม สัมพันธ์กับท าเลที่ตั้งทางภูมิศาสตร์ของ
แหล่งผลิตในเขตพ้ืนที่เฉพาะหรือกระบวนการแปรรูป
เฉพาะ ซึ่งในอนาคต ข้อมูลแบบแผนทางชีวโมเลกุลที่ได้
จากเทคโนโลยีเมตาโบโลมิกส์จะเป็นพ้ืนฐานส าคัญ เพ่ือ
ใช้ในการศึกษาออกแบบและพัฒนาผลิตภัณฑ์นมให้มี
ทั้งสมบัติเชิงหน้าที่และคุณภาพทางประสาทสัมผัส
ตามที่ต้องการ รวมถึงสามารถพัฒนาให้ได้ผลิตภัณฑ์ที่
เหมาะสมต่อผู้บริโภคเฉพาะกลุ่มตามความต้องการทาง
โภชนาการทีแ่ตกต่างกันได้ 
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