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บทคัดยอ 

การตรวจสอบยอนกลับมีความสําคัญมากใน
อุตสาหกรรมผลิตเนื้อสัตว ทําใหสามารถติดตามและ
ตรวจสอบผลิตภัณฑจากเนื้อสัตวในทุกขั้นตอนการผลิต 
ตลอดจนเปนการประกันคุณภาพผลิตภัณฑ อยางไรก็
ตามวิธีการตรวจสอบยอนกลับที่ใชอยูในปจจุบันยังมี
ขอจํากัด บทความครั้งนี้ไดนําเสนอแนวทางการใช 
อณูพันธุศาสตรในการตรวจสอบยอนกลับ ซึ่งเปนการ
วิเคราะหความผันแปรของดีเอ็นเอมาใชจําแนกสัตวและ
ผลิตภัณฑจากเนื้อสัตว ดีเอ็นเอมขีอดี คือ มีความจําเพาะ 
ไมมีการเปลี่ยนแปลงพบไดในทุกเซลล ทนตอความรอน
และมีความผันแปรระหวางตัวสัตว สายพันธุและชนิดของ
สัตว สามารถนําใชในการตรวจสอบยอนกลับดวยกันสาม
แนวทางคือ 1) จําแนกชนิดสัตวที่มีการแทนที่หรือ
ปลอมปนลงในเนื้อสัตวและผลิตภัณฑ โดยใชขอมูลความ
ผันแปรของดีเอ็นเอไมโทคอนเดรีย เชน ยีน cytochrome b, 
cytochrome oxidase I และ D-loop และออกแบบ 
universal primer รวมกับการใชเทคนิค real time PCR 
การตรวจสอบมคีวามรวดเร็วและไวตอการตรวจพบดีเอ็นเอ
ที่ปลอมปนในเนื้อสัตวและผลิตภัณฑ 2) จําแนกพันธุสัตว
เพื่อเปนการประกันคุณภาพผลิตภัณฑจากเนื้อสัตว โดย
ใชยีนควบคุมสีผิวและไมโครแซทเทลไลตมาใชในการ
ตรวจสอบ เนื่องจากสามารถแยกระหวางสัตวพันธุแท 
ลูกผสม และสายพันธุสังเคราะหได 3) จําแนกสัตวเปน
รายตัว โดยใชไมโครแซลเทลไลตหรือ Single Nucleotide 
Polymorphisms (SNPs) ในการตรวจสอบ ดังนั้นวิธี
อณูพันธุศาสตรเปนวิธีหนึ่งที่สามารถนํามาใชในการ 

ตรวจสอบยอนกลับในเนื้อสัตวและผลิตภัณฑเพื่อเพิ่ม
ประสิทธิภาพการผลิต และทําใหผูบริโภคเกิดความมั่นใจ
ในผลิตภัณฑ 
 
ABSTRACT 

Traceability is an important issue in the 
meat industry, since it can be used to track and 
trace back to the product during all stages of 
production, as a quality assurance in products. 
However, current traceability methods are limited. 
This article presents the approach of using genetic 
traceability to identify animals and meat products 
through DNA analysis. The advantages of using 
DNA analysis include: the specificity and, 
inalterability of DNA, the present of DNA in every 
cell, high-temperature resistance of DNA, and the 
variations among animal species. DNA analysis can 
be used to trace in three approaches: 1) Identify 
animal species substitution and adulteration in meat 
and meat product. By using mitochondrial DNA such 
as cytochrome b, cytochrome oxidase I gene and D-
loop and designing the universal primer with the use 
of real time PCR technique to be a rapid and 
sensitive method to detect meat substitution and 
adulteration. 2) Identify animal breed in order to 
certify animals and animal products. Coat color gene 
and Microsatellite DNA are often used, since they 
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can help discriminate between purebred and 
crossbred or synthesis breed. 3) Identify individual 
animal. Microsatellite DNA and Single Nucleotide 
Polymorphisms are used. Therefore, molecular 
genetic is an efficient method for the traceability of 
meat and meat products, in order to enhance the 
monitoring of production and giving consumers 
confidence in products. 
 
คําสําคัญ: ดีเอ็นเอ; การตรวจสอบยอนกลับ; ชนิดสัตว; 
พันธุสัตว; สัตวรายตัว  
Keyword: DNA; traceability; species; breed; 
individual 
 

บทนํา 
ผูผลิตและผูบริโภคมีความตื่นตัวและตระหนักถึง

ความปลอดภัยของอาหาร และคุณภาพของสินคาโดย
ผู บริ โภคมีความตองการที่ จ ะทร าบถึ งข อมู ลขอ ง
ผลิตภัณฑมากขึ้น เชน วันที่ผลิต วันหมดอายุ วัตถุดิบ 
และแหลงผลิต ขณะที่ผูผลิตมีการพัฒนาการผลิตอาหาร
ภายใตมาตรฐานตางๆ ที่เก่ียวของกับความปลอดภัยของ
อาหาร ที่ถูกใชในการจัดการดานความปลอดภัยในการ
ผลิตอาหารของอุตสาหกรรมอาหารตางๆ เชน Good 
Manufacturing Practice (GMP), Hazard Analysis and 
Critical Control Point (HACCP) และ Food Safety 
Management System (ISO 22000) แตระบบดังกลาว
ยังไมมีเพียงพอ เนื่องจากไมสามารถตรวจสอบยอนกลับ
ได  ห รื อ เ รี ย ก คืนสิ นค าที่ มี ปญห ากลับ ได อ ย า งมี
ประสิทธิภาพ  จะตองอาศัย วิธีการอื่ น เข ามาช วย 
(Meuwissen et al., 2003; Van der Vorst, 2006) ซึ่งการ
ตรวจสอบยอนกลับ (traceability) เปนวิธีหนึ่งที่ผูผลิต
นํามาใชในการเพิ่มศักยภาพดานความปลอดภัยทาง
อาหารในอุตสาหกรรมการผลิตเนื้อสัตว  European 
Commission (2002) ใหนิยามของการตรวจสอบ
ยอนกลับ คือ ความสามารถในการตรวจสอบและติดตาม 
อาหาร อาหารสัตว ผลิตอาหารสัตว หรือสวนที่เก่ียวของ 
มีจุดประสงคสําหรับการบริโภค ตรวจสอบได ในทุก
ขั้นตอน ไมวาจะเปนกระบวนการผลิตและการกระจาย
ของสินคา  ในปจจุ บันกลุมสหภาพยุโรปมีการออก

กฎหมายการนําเขาสินคา (EC (178/2002) ซึ่งสินคาทุก
ชนิดตองสามารถตรวจสอบยอนกลับไปยังแหลงที่มาของ
วัตถุดิบ อยางไรก็ตามบางประเทศยังไมออกกฎหมาย
บังคับใช แตมีการนําระบบการตรวจสอบยอนกลับมาใช 
เชน ประเทศอเมริกา ญี่ปุน และแคนนาดา ในขณะที่
ประ เทศไทยมีการ บัง คับใชพระราชบัญญัติความ
รับผิดชอบตอความเสียหายที่ เกิดขึ้นจากสินคาที่ไม
ปลอดภัย พ.ศ. 2551 โดยมีวัตถุประสงคเพื่อการคุมครอง
ที่เปนธรรมกับผูบริโภค โดยสามารถเรียกคาเสียหายที่
เ กิ ด จ า ก สิ น ค า ที่ ไ ม ป ล อ ด ภั ย จ า ก ผู ผ ลิ ต ไ ด 
(พระราชบัญญัติความรับผิดชอบตอความเสียหายที่
เกิดขึ้นจากสินคาที่ไมปลอดภัย พ.ศ. 2551, 2551) 

การตรวจสอบยอนกลับมีบทบาทสําคัญมากใน
อุตสาหกรรมผลิตเนื้อสัตว ซึ่งระบบตรวจสอบยอนกลับ
เปนตัวชวยในการจัดการขอมูลภายในระบบการผลิตสัตว
และผลิตอาหาร จากการรวบรวมขอมูลเก่ียวกับวิธีการ
ตรวจสอบยอนกลับที่ ใช อยู ใน วงการป ศุสัตว แล ะ
อุตสาหกรรมอาหารมี 3 วิธหีลัก คือ 1) วิธีการด้ังเดิมและ
ไมใชขอมูลชีวภาพ เชน การติดเบอรหู การสัก การ
บันทึกขอมูลสัตว รายตั วด วยคอมพิว เตอร  การใช 
electronic transponders (EID), radio frequency 
identification (RFID) และบารโคด 2) วิธีทางชีวเคมี ทํา
ไดโดยตรวจหาองคประกอบทางเคมีของสารประกอบ
อินทรีย เชน สารประกอบอะโรมาติกที่ทําใหเกิดกลิ่นโดย
ใช spectroscopy techniques (Alamprese et al., 2013) 
และวิธกีารตรวจหาโปรตีนหรือเปปไทดที่มีความจําเพาะ
ในเนื้อสัตวดวยเทคนิคตางๆ เชน enzyme linked 
immune sorbent assay (ELISA) อยางไรก็ตามวิธีการ
ดังกลาวยังมีขอจํากัดหลายประการ ทั้งการใชวิธีการ
ด้ังเดิมและไมใชขอมูลชีวภาพ ซึ่งมีความเสี่ยงตอการหลุด
สูญหายระหวางหวงโซการผลิต และไมสามารถติดตาม
ตัวสัตวจากโรงฆาไปยังกระบวนการกระจายสินคาได 
(Capoferri et al., 2005) สวนการตรวจสอบโปรตีนดวย
วิธี EILSA สามารถตรวจโปรตีนไดจากเนื้อเยื่อบางสวน
เทานั้น (Ayaz et al., 2006) 3) วิธีอณูพันธุศาสตรเปน
การตรวจสอบความผันแปรของดีเอ็นเอของตัวสัตว โดย
อาศัยเทคนิคทางพันธุศาสตรโมเลกุล เชน specific-PCR, 
multiplex PCR, po lymerase cha in  r eac t ion -
restriction fragment length polymorphism (PCR-
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RFLP), random amplified polymorphic DNA (RAPD) 
และไมโครแซลเทลไลต นํามาใชการจําแนกชนิดสัตว พันธุ
สัตว และสัตวรายตัว (Pereira et al., 2008) ซึ่งวิธีทาง 
อณูพันธุศาสตรมีขอดีกวา 2 วิธีที่กลาวมาขางตน คือ 
สามารถตรวจสอบดีเอ็นเอไดในทุกเซลล มีรูปแบบดีเอ็นเอ
ที่จํ า เพาะในสัตว แต ล ะตัว  ทนตอความรอนไดสู ง 
ตรวจสอบไดงายดวยวิธีทางหองปฏิบัติการ และสามารถ
ชวยเพิ่มประสิทธิภาพในการตรวจสอบยอนกลับดวยวิธี
ด้ังเดิม (Dalvit et al., 2007) ดังนั้นบทความครั้งนี้จึงได
นําเสนอแนวทางการใชวิธีอณูพันธุศาสตรเพื่อตรวจสอบ
ยอนกลับในเนื้อสัตวและผลิตภัณฑจากเนื้อสัตว 

 
เทคโนโลยอีณูพันธุศาสตรกับการตรวจสอบยอนกลับ
ในอุตสาหกรรมผลิตเนื้อสัตว 

อณูพันธุศาสตรเปนการศึกษาขอมูลพันธุกรรม
ของสิ่งมีชีวิต ที่ในปจจุบันมีการนําไปใชในงานดานตางๆ 
กันอยางแพรหลาย เชน การศึกษาความสัมพันธระหวาง
ดีเอ็นเอ หรืออารเอ็นเอ กับโรคผิดปกติทางพันธุกรรม 
และการตรวจสอบความเปนพอแมลูกในคน ซึ่งมีความ
แมนยําและนาเช่ือถือ รวมถึงการนําไปประยุกตใชในงาน
ทางปศุสัตวในการตรวจยีนที่ทําใหเกิดโรคทางพันธุกรรม
ในสัตว การคัดเลือกและปรับปรุงพันธุสัตว นอกจากนี้ยัง
ไดนํามาใชตรวจสอบความผันแปรของดีเอ็นเอ เพื่อใช
จําแนกชนิดสัตว พันธุสัตว หรือแมกระทั่งสามารถแยก
สัตวแตละตัวได ดังนั้นจึงไดมีการนําเอาเทคโนโลยี 
อณูพันธุศาสตรมาประยุกตใช เปนเครื่องมือในการ
ตรวจสอบยอนกลับในอุตสาหกรรมผลิต เนื้อสัตวใน
ปจจุบัน โดยสามารถแบงไดเปน 3 วิธีการหลักดังนี้ 
 
การตรวจสอบการแทนท่ีและปลอมปนเนื้อสัตวอ่ืน
ลงในผลิตภัณฑจากเนื้อสัตว 

การปลอมแปลงเนื้อสัตวชนิดอื่นในผลิตภัณฑ
อาหาร เปนการนําเนื้อสัตวชนิดอื่นที่มีราคาถูกมาแทนที่
หรือผสมลงในผลิตภัณฑ เพื่อลดตนทุนการผลิต เชน การ
นําเนื้อมามาแทนที่เนื้อโค หรือการปลอมปนเนื้อสุกรลงใน
ไสกรอกโค ปญหาเหลานี้ลวนกอใหเกิดผลเสียตอสุขภาพ
ของผูบริโภค ผิดหลักความเช่ือทางศาสนา กอใหสราง
ความเสียหายทางเศรษฐกิจ และยังเปนการกระทําที่ผิด
กฎหมาย (Cawthorn et al., 2013) ดังนั้นหากสามารถ

ตรวจสอบยอนกลับเพื่อยืนยันความถูกตองของชนิดสัตว
ในผลิตภัณฑได จะชวยเพิ่มความเช่ือมั่นใหกับผูบริโภค 
จึงไดมีการนําเอาวิธีอณูพันธุศาสตรที่มีความแมนยําสูง 
มาใช  โดยนิยมใชขอมู ลความผันแปรของดีเอ็นเอ 
ไมโทคอนเดรียมาเปน DNA barcode เพื่อใชการ
ตรวจสอบยอนกลับมากกวาการใชขอมูลความผันแปรของ
ดีเอ็นเอในนิวเคลียส ทั้งนี้เนื่องจากดีเอ็นเอไมโทคอนเดรีย
มีขอดี คือ 1) ในหนึ่งเซลลของสิ่งมีชีวิตจะมีจํานวนดีเอ็นเอ
ไมโทคอนเดรียหลายชุด ทั้งนี้ขึ้นอยูกับชนิดของเซลลนั้นๆ 
โดยทั่วไปมีประมาณ 100-100,000 ชุด ทําใหงายตอการ
เก็บดีเอ็นเอในผลิตภัณฑเนื้อสัตวที่มีอยูนอย เนื่องจาก
ผานการถูกทําลายดวยความรอน 2) ดีเอ็นเอไมโทคอนเดรีย
มีลําดับเบสแบบอนุรักษ (conserve region) จึงมีความ
ใกลชิดกันทางพันธุกรรมของสัตวในแตละชนิดสัตวสูง 
(Galimberti et al., 2013) ทําใหงายตอการออกแบบ 
universal primer เพื่อจําแนกสัตวไดพรอมกันหลายชนิด 
เทคนิคทางอณูพันธุศาสตรที่นํามาใชจําแนกชนิดสัตว และ
การปลอมปนเนื้อสัตวในผลิตภัณฑจากสัตว มีดวยกันมี
หลายเทคนิค เชน เทคนิค PCR, PCR-RFLP และ real 
ime PCR จาก Table 1 จะเห็นไดวาตําแหนงยีนบน 
ไมโทคอนเดรียมีความสามารถและประสิทธิภาพในการ
ตรวจสอบยอนกลับ เพื่อระบุชนิดของสัตว โดยสามารถ
ตรวจสอบไดทั้งเนื้อสดและผลิตภัณฑเนื้อแปรรูป เทคนิค 
multiple PCR, PCR-RFLP และ real time PCR เปน
เทคนิคที่มีประสิทธิภาพ สามารถตรวจสอบสัตวไดพรอม
กันหลายชนิด และสามารถตรวจสอบดีเอ็นเอผสม อีกทั้ง
ราคาไมแพง อยางไรก็ตามเทคนิค multiplex PCR ใชเวลา
ในการตรวจสอบนาน เนื่องจากตองตรวจสอบดีเอ็นเอดวย
การทํา gel electrophoresis สวน PCR-RFLP ผลการ
ตรวจสอบในรูปของดีเอ็นเอผสมยังไมแมนยาํ ในกรณีที่มดีี
เอ็นเอผสมปริมาณต่ํา (Girish et al., 2005) ขณะที่เทคนิค 
real time PCR สามารถตรวจสอบและทราบผลไดทันที 
แมมีความเขมขนของดีเอ็นเอที่ปลอมปนนอยกวา 1  
พิโครกรัม/ไมโครลิตร ซึ่งในปจจุบันเทคนิค melting curve 
analysis และ high resolution melt (HRM) real time PCR 
มีราคาไมแพงเมื่อเทียบกับเทคนิค Taq Man Real Time 
PCR ดังนั้นการใชเทคนิค melting curve analysis และ 
HRM real time PCR จึงเปนทางเลือกหนึ่งที่จะนําไปใชใน
การตรวจสอบการปลอมปนเนื้อสัตวลงในผลิตภัณฑ
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Table 1 Mitochondrial DNA for use genetic traceability in animal and animal product. 
Genes Techniques Species Samples LOD1/ References 
12S rRNA multiplex-PCR yak and cattle meat 0.1 ng (0.1%)  Yin et al., 2009 
Cyt b  SNP cattle and water buffalo meat 0.01pg (0.1%) Gupta et al. , 2011 
mtDNA 
 

specific real-time 
PCR (Taqman) 

cattle, pig, lamb, chicken, 
turkey, and ostrich 

meat 
 

0.03–0.80 pg Lopez-Andreo et al., 
2005 

mtDNA 
 

specific- PCR pig, horse, cat, or dog 
cattle, sheep, and goat 
meat 

meat 0.25ng (0.1%) Lhak and Arslan, 2007 

Cyt b  
 

multiplex-PCR 
 

cattle, pig, chicken, 
sheep, goat and horse 

meat 
 

0.1%. 
 

Matasunaga et al., 
1999 

Cyt b  
 

melting curve 
analysis 

cattle, pig, horse, and 
wallaroo 

meat 
 

0.4–0.04  pg 
 

Lopez-Andreo et al., 
2006 

COI 
 

PCR-RFLP 
(HpaII) 
 

cow, chicken, turkey, 
sheep, pig, buffalo, 
camel and donkey 

meat 
 

- Haider et al., 2012 

mtDNA specific PCR horse, donkey and pig product   (0.1%) ng Kesmen et al., 2007 
D-loop PCR-RFLP cattle, buffalo, sheep, 

goat, pig, duck, guinea 
fowl, turkey and quail 

product 1% Mane et al., 2012 

Cytb 
 

PCR-RFLP 
 

chicken, pig, cattle 
 

product 
 

0.25 mg 
 

Ong et al., 2007 
 

D-loop 
 

species-specific 
PCR 

cattle 
 

product 
 

1% 
 

Mane et al., 2009 
 

12S and 
18SrRNA 

high resolution 
melting (HRM) 

buffalo and mammals 
 

product 
 

0.1%. 
 

Sakaridis et al., 2013 

1/LOD= Limit of detection 
 
การจําแนกพันธุสัตวดวยวิธีอณูพันธุศาสตร 

นอกจากการปลอมปนสัตว ชนิดอื่ นลง ใน
ผลิตภัณฑจากเนื้อสัตวแลว ยังพบปญหาการแทนที่
เนื้อสัตวสายพันธุลูกผสมลงในผลิตภัณฑที่มาจากสัตว
สายพันธุแทหรือสายพันธุพื้นเมือง เชน การนําเนื้อสุกร
ลูกผสมมาแอบอางเปนเนื้อสุกรปาพันธุแท หรือการนํา
เนื้อไกลูกผสมมาแอบอางขายเปนเนื้อไกพื้นเมือง ซึ่งวิธี
อณูพันธุศาสตรมีความสามารถในการจําแนกสัตวพันธุแท
และสัตวสายพันธุลูกผสมได โดยสามารถใชขอมูลดีเอ็นเอ

ไมโทคอนเดรีย ดีเอ็นเอในนิวเคลียส และดีเอ็นเอไมโคร
แซลเทลไลตในการจําแนกพันธุสัตวได 

Asch et al. (2011) ไดศึกษาความผันแปรของดี
เอ็นเอไมโทคอนเดรียในสุกรเอเชียและสุกรสายพันธุยุโรป
ดวยเทคนิค multiplex single base extension และ
ตรวจหารูปแบบแอลลีลที่จําเพาะในสัตวแตละชนิดดวยวิธี 
deterministic approach ซึ่งพบตําแหนง SNP จํานวน 
15 จุด ที่มีความจําเพาะกับสุกรสายพันธุเอเชียและสุกร
สายพันธุยุ โรป สามารถใชจําแนกสายพันธุ สุกรได 
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นอกจากนี้ Alves et al. (2009) ไดศึกษาความผันแปร
ของดีเอ็นเอไมโทคอนเดรีย เพื่อใชในการจําแนกสุกรปา 
สุกรดูร็อค และสุกรไอรเบอเรียน เมื่อวิเคราะหจีโนม 
ไมโทคอนเดรีย พบวารูปแบบแอลลีลจําเพาะกับสุกรพันธุ
ไอรเบอรเรียน จํานวน 3 ตําแหนง (m.7998C>T, 
m.9111T>C, m.14719A>G) แตไมพบในสุกรดูร็อค และ
แอลลีลนี้มีความถี่สูงถึง 0.72 ซึ่งสามารถนําไปใชเปน
เครื่องหมายดีเอ็นเอ เพื่อบงช้ีและตรวจสอบผลิตภัณฑ
จากสุกรไอรเบอรเรียนแทได อยางไรก็ตามการศึกษา
ความผันแปรของดีเอ็นเอไมโทคอนเดรียเพื่อจําแนกพันธุ
สัตวนั้น สวนใหญจะพบความถี่ของแอลลีลในดีเอ็นเอไม
โทคอนเดรียคอนขางต่ํา มีความจําเพาะกับแหลงกําเนิด
ของสัตว เทานั้น และไมสามารถแยกความแตกตาง
ระหวางสัตวพันธุแท และสัตวลูกผสมได (Fajardo et al., 
2008; Scandura et al., 2008; Alves et al., 2009; 
Mutalib et al., 2012) เนื่องจากไมโทคอนเดรียมีการ
ถายทอดพันธุกรรมผานทางแมเทานั้น จึงมักนําไปใชใน
การตรวจสอบหาบรรพบุรุษ หรือพันธุสัตวตนกําเนิด (Wu 
et al., 2007; Alves et al., 2010) อยางไรก็ตามดีเอ็นเอ
ไมโทคอนเดรียยัง เหมาะสมในการนํามาใชสําหรับ
ตรวจสอบยอนกลับไปยังพันธุสัตวในบางกรณี เชน สุกร
สายพันธุไอรเบียเรียนของประเทศสเปนยอมใหมีการ
จําหนายสุกรลูกผสมที่มีแมเปนสุกรพันธุไอรเบอรเรียน 
และติดฉลากผลิตภัณฑดังกลาววาเปนสุกรพันธุไอร
เบียเรียนได (Alves et al., 2009) 

จากรายงานการศึกษาเก่ียวกับยีนควบคุมสีผิว
ในสุกร พบวายีนที่มีหนาที่หลักในการควบคุมสีผิวคือ ยีน 
MC1R (melanocortin receptor 1) และยีน KIT (v-kit 
Hardy Zuckerman4 feline sarcoma viral oncogene 
homology) สวนยีนอื่นมีอิทธิพลเพียงเล็กนอย โดยยีน 
MC1R เปนยีนควบคุมการสังเคราะห eumelanin (สีดํา
และสีน้ําตาล) และ phaeomelanin (สแีดงและสีเหลือง) ที่
เกิดขึ้นภายใน melanocyte ของสัตวเลี้ยงลูกดวยนม อยู
ในกําหนดของ Extension (E) locus ซึ่งมีดวยกัน 5 แอลลีล 
(E+, ED1, ED2, EP และ e) โดยแอลลีลที่แตกตางกันเปนผล
มาจากการเกิดกลาย ซึ่งสงผลใหสุกรมีสีผิวแตกตางกัน 
โดยสามารถใชจําแนกสุกรปา สุกรดูร็อค สุกรเหมยซาน 
สุกรลารจไวท และลูกผสมสุกรปาออกจากกันได (Kijas et al., 
1998) สวนยีน KIT มีหนาที่เ ก่ียวของกับการพัฒนา 

melanocyte การกลายของยีน  KIT เชน  การเกิด 
duplication และ deletion รวมกับการกลายบริเวณ splice 
ที่ตําแหนง intron 17, การเกิด duplication เพียงอยางเดียว
, การเกิด 4-bp deletion ที่ intron 18 สามารถนําไปใช
จําแนกความแตกตางระหวางสุกรผิวสีขาวและสุกรผิวสีขาว
จุดดําได (Okumura et al., 2008) ในการปรับปรุงพันธุสัตว
หากตองการใชยีนควบคุมสีผิวในการบงช้ีสายพันธุสัตวเพื่อ
ยืนยันและรับรองพันธุสัตว สามารถทําไดโดยการคัดเลือก
สัตว และตรวจสอบวามีแอลลีลที่จําเพาะตอสายพันธุนั้น 
และทําการเก็บแอลลีลนั้นคงไวใหมีการถายทอดไปทุกช่ัว
รุน ซึ่งทําใหสามารถนําแอลลีลนั้นไปใชในการตรวจสอบ
ยอนกลับได (Fontanesi et al., 2010) 

สําหรับเครื่องหมายไมโครแซลเทลไลต สวนใหญ
แลวนํามาศึกษาเก่ียวกับความใกลชิดทางพันธุกรรม และ
ความหลากหลายทางพันธุกรรมในสัตว ใชเปรียบเทียบ
ความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางกลุมประชากรสัตว
หรือพันธุสัตว เนื่องจากเครื่องหมายไมโครแซลเทลไลต มี
ความหลากหลายสูง จึงนํามาใชในการจําแนกพันธุสัตวได 
โดยการบันทึกชุดขอมูลของแอลลีลที่พบในสัตวแตละพันธุ 
นํามาคํานวณในรูปแบบของความนาจะเปนทีจ่ะพบแอลลลี
นั้น ที่มีความสัมพันธกับพันธุสัตว โดยใชสถิติเขามาชวย
ในการวิเคราะห เชน Dalvit et al. (2006) สามารถใช
เครื่องหมายไมโครแซลเทลไลต จํานวน 6 ตําแหนง ในการ
จําแนกโคพันธุพื้นเมืองในประเทศอิตาลีจํานวน 4       
สายพันธุ (Chianina, Marchigiana, Romagnola และ 
Piemontese) ได นอกจากนี้ยังมีรายงานการศึกษาเพื่อใช
ในการตรวจสอบยอนกลับ ไปยังสัตวสายพันธุสังเคราะห
หรือสัตวลูกผสม โดย Rodriguez-Ramirez et al. (2011) 
รายงานวาสามารถใชเครื่องหมายไมโครแซลเทลไลต 
จํานวน 7 ตําแหนงในการจําแนกโคสายพันธุแม็กซิกัน ซึ่ง
เปนสายพันธุสังเคราะหที่มีตนกําเนิดมาจากโคพันธุ 
Brangus and Charolais/Brahman ได  
 
การจําแนกสัตวรายตัวดวยวิธีอณูพันธุศาสตร 

การตรวจสอบยอนกลับนอกจากสามารถตรวจ
ติดตามสินคาจากผูผลิตไปยังผูบริโภค ยังตองสามารถ
ตรวจสอบยอนกลบัจากผูบริโภคไปยังแหลงผลิตไดอีกดวย 
โดยตองรวบรวมขอมูลตัวสัตวแตละตัวในแตละขั้นตอน
ภายใตหวงโซการผลิตเนื้อสัตว เพื่อใชในการตรวจสอบ



144 Thai J. Genet. 2014, 7(3) : 139–148  พิชญานิภา กลอมทอง และมนตชัย ดวงจินดา 

ยอนกลับถึงที่มาของผลิตภัณฑ ซึ่งวิธีอณูพันธุศาสตร
สามารถนํามาใชจําแนกสัตวรายตัวได โดยอาศัยขอมูล
ของลําดับนิวคลีโอไทด (A, T, C และ G) หรือยีนที่
แตกตางกัน (DNA profile) ภายในจีโนมสัตว ซึ่งมี
ความจําเพาะในสัตวแตละตัวและไมซ้ํากัน หรือใชเปน 
DNA profiling เพื่อจําแนกสัตวและผลิตภัณฑจากตัวสัตว
ในระดับรายตัวได การใชขอมูล DNA profile มีขอดีกวา
การใชเลขบารโคดคือ ไมมีการเปลี่ยนแปลง ไมมีการหลุด
สูญหาย และไมซ้ํากัน การตรวจสอบ DNA profile จะตอง
เก็บขอมูลตัวอยางดีเอ็นเอจากตัวสัตวแตละตัว (สามารถ
เก็บตัวอยางช้ินเนื้อหรือเลือด ในตัวสัตวมีชีวิต หรือเก็บ
ตัวอยางจากซากในระหวางขั้นตอนการแปรรูป) นํามา
วิเคราะหดวยเทคนิคทางอณูพันธุศาสตร หรือดีเอ็นเอ
เครื่องหมาย เชน RFLP, ไมโครแซลเทลไลต หรือ SNPs 
รวบรวมไวในฐานขอมูลรวมกับขอมูลพันธุประวัติและ
แหล งที่มาของตัวสัตว  ใช เปนขอมูลอ างอิ ง ในการ
ตรวจสอบยอนกลับ ซึ่งหากตองการตรวจสอบยอนกลับ
ผลิตภัณฑเนื้อสัตว ในกรณีเกิดความไมมั่นใจในผลิตภัณฑ
หรือเพื่อยืนยันผลิตภัณฑ สามารถทําไดโดยเก็บตัวอยาง
ช้ินเนื้อมาทําการสกัดดีเอ็นเอและตรวจสอบ DNA profile 
จากนั้นนํามาเปรียบเทียบขอมูลที่ตองการตรวจสอบกับ
ขอมูลดีเอ็นเออางอิง  วาตรงหรือไมตรงกับขอมูลใน
ฐานขอมูล หากพบวาตรงกับขอมูลใดๆ ในฐานขอมูลก็จะ
สามารถทราบถึงแหลงที่มาของผลิตภัณฑนั้นได 

อยางไรก็ตาม การตรวจสอบประสิทธิภาพของ
เครื่องหมายดีเอ็นตอการจําแนกสัตวรายตัวนั้น ทําโดย
วิเคราะหคาความนาจะเปนที่สัตวสองตัวจะมีแอลลีล
เดียวกันในเครื่องหมายตําแหนงเดียวกัน หรือที่เรียกวา 
matching probability (MP) เปนสถิติในการทดสอบ ซึ่ง
คาดังกลาวควรมีคานอย โดยหากตรวจสอบจากจํานวน
สัตวสี่พันตัว คา MP ควรมีคาในระดับ 10-6 (Dalvit et al., 
2007) จากรายงานการศึกษาการจําแนกสัตวรายตัวดวย
วิธีอณูพันธศาสตร ใน Table 2 จะเห็นไดวาการใช

เครื่องหมายดีเอ็นเอ SNPs และ ไมโครแซลเทลไลต มี
ประสิทธิภาพในการจําแนกสัตวรายตัว เนื่องจากมีคา MP 
ต่ํา อยางไรก็ตามทั้ง 2 วิธีมีขอจํากัด เชน เครื่องหมาย 
SNP มีคาใชจายสูงกวาเครื่องหมายไมโครแซลเทลไลต 
(Herraeza et al., 2005) และ เครื่องหมายไมโครแซลเทล
ไลตมีผลการศึกษาที่แตกตางกันในแตละหองปฏิบัติการ 
มีความไมสม่ําเสมอเพราะมีความแตกตางในการกําหนด
ขนาดของแอลลีล และอาจเกิดขอผิดพลาดในการกําหนด
ขนาด ยิ่งไปกวานั้นแมจะมีโปรแกรมสําเร็จรูปในการ
วิเคราะหเครื่องหมายไมโครแซลเทลไลต แตใชเวลานาน
ในการฝกบุคลากร และเนื่องจากเครื่องหมายไมโครแซล
เทลไลต ใชขอมูลจํานวนหลายตําแหนงในการตรวจสอบ 
(Fernandez et al., 2013) 

ในปจจุบันมีการนําวิธีอณูพันธุศาสตรมาใชใน
การตรวจสอบยอนกลับ เพื่อจําแนกสัตวรายตัวใน
อุตสาหกรรมผลิตเนื้อสัตวแลว ตัเชน ในประเทศแคนาดา 
บริษัทผูจําหนายเนื้อสัตวยี่หอ Maple Leaf นําการ
ตรวจสอบยอนกลับมาใชในผลิตภัณฑจากเนื้อสุกร โดย
เก็บขอมูลดีเอ็นของแมสุกรทุกตัวไวเปนฐานขอมูลสําหรับ
ใชเปนตัวอางอิง หากนําช้ินเนื้อมาตรวจสอบ DNA profile 
และผลการตรวจสอบตรงกับแมสุกรตัวใด จะทําให
สามารถตรวจสอบยอนกลับไปยังฟารมที่ผลิตได (Webb, 
2004) ประเทศนิวซีแลนด มีการนําตรวจสอบยอนกลับ
ดวยขอมูลดีเอ็นเอที่เรียกวา easiTraceTM มาใชในการ
ตรวจสอบยอนกลับในเนื้อแกะ โดยเก็บตัวอยางช้ินเนื้อ
แกะในระหวางกระบวนการชําแหละซาก นําช้ินเนื้อแกะ
แตละซากมาสกัดดีเอ็นเอ และวิเคราะหขอมูล DNA 
profile เก็บไวเปนฐานขอมูล หลังจากนั้นนําช้ินเนื้อแกะที่
สงไปตามตลาดกลับมาตรวจสอบยอนกลับ พบวามีความ
ถูกตองและแมนยํา (Shackell et al., 2001) นอกจากนี้มี
การพัฒนาโปรแกรม IdentiGEN ซึ่งเปนการจัดเก็บขอมูล
ดีเอ็นเอของพอแมพันธุ มาใชในการตรวจสอบยอนกลับ
และประกันคุณภาพของเนื้อสุกร (Loftus, 2005) เปนตน 
 

Table 2 Markers for individual identification and parentage test in animal species. 
DNA markers Number of marker  Match probability Species References 
SNP 44 2.73 x10-12 cattle Hara et al., 2010 
SNP 21 7x 10-9 pig Goffaux et al., 2005 
SNPlexTM 46 5.12·x10-9 pig Ballester et al., 2007 
Microsatellites 10 3.51x10-19 pig Kaul et al., 2001 
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การนําวิธีอณูพันธุศาสตรไปใชในการตรวจสอบ
ยอนกลับในเนื้อสัตวและผลิตภัณฑจากเนื้อสัตว 
ของประเทศไทย 

ป จ จุ บั นปร ะ เทศไทยมี การนํ า ร ะบบกา ร
ตรวจสอบยอนกลับมาใชในสินคาเกษตรและอาหาร 
โดยเฉพาะสินคาในเกรดพรีเมี่ยม เพื่อสรางมาตรฐาน
สินคาและรองรับการสงสินคาไปยังตางประเทศ เชน 
บริษัทในเครือเบทาโกรไดพัฒนาซอฟตแวรมาใชในการ
ตรวจสอบยอนกลับที่เรียกวา e-Traceability ใชเพื่อ
ประกันความปลอดภัยและคุณภาพอาหาร (Food Safety 
& Quality Assurance: FSQA) ทําใหกระบวนการผลิต
อาหารมีความปลอดภัยทั้งระบบ และมีขั้นตอนที่ เปน
มาตรฐานเดียวกัน สามารถตรวจสอบยอนกลับได 
บริษัท ซีพีเอฟ จํากัด มหาชน ไดนําระบบ RFID มาใช
งานในโรงงานชําแหละสุกร และติดตั้งตามสายการผลิต
ตางๆ (RFID Institute of Thailand, 2557) นอกจากนี้
ยังมีการนําเทคโนโลยีบนโทรศัพทมือถือสมารทโฟน คือ 
QR code โดยอาศัยรหัสมาตรฐานสากล มาชวยเพื่อ
เพิ่มประสิทธิภาพในการจัดการบริหารในสินคาเกษตร
และอาหาร ตลอดจนเพิ่มความสามารถในการตรวจสอบ
ยอนกลับ และติดตามแหลงกระจายสินคาไดตั้งแตผูผลิต
ถึงผูสงออก (จิรพร, 2556) เปนตน อยางไรก็ตามหาก
อุปกรณที่ใชตรวจติดตามดังกลาวเกิดการหลุดสูญหาย 
จะทําใหไมสามารถติดตามและตรวจสอบสินคากลับได
ขณะที่วิธีอณูพันธุศาสตรสามารถตรวจสอบยอนกลับได 
แม ว า เก ิดการหล ุดสูญหายของอ ุปกรณที ่ใช ต รวจ
ติดตาม โดยใชขอมูลดีเอ็นเอจากตัวสัตวหรือผลิตภัณฑ 
และสามารถตรวจสอบการปลอมปนเนื ้อสัตวอื ่นใน
ผลิตภัณฑ จําแนกสายพันธุสัตวและสัตวรายตัวได ใน
ปจจ ุบ ันสามารถส งต ัวอย าง ไปตรวจสอบได  ตาม
หองปฏิบัติการดานพันธุ ศาสตรของหนวยงานรัฐและ
ภาคเอกชน อยางไรก็ตามการจําแนกสัตวรายตัว มี
ความยุ งยากในการจัด เ ก็บขอมู ล  มีตนทุนสูงอาจ
เหมาะสมกับบริ ษัทขนาดใหญที่มีระบบการจัดการ 
ที่ ดี เพื่อใหระบบตรวจสอบยอนกลับมีประสิทธิภาพ
สูงสุด จึงใชวิธีอณูพันธุศาสตรรวมกับวิธีการตรวจสอบ
ย อนกลั บแบบ ด้ั ง เ ดิม  เ ช น  การ บั นทึ กข อมู ล ล ง
คอมพิวเตอร และการใช RFID  
 

บทสรุป 
การใชวิธีอณูพันธุศาสตรเปนอีกวิธีการหนึ่งที่

ชวยเพิ่มประสิทธิภาพในการตรวจสอบยอนกลับ สามารถ
ตรวจติดตามไดตลอดหวงโซการผลิตจากผูบริโภคไปยัง
แหลงผลิต ซึ่งวิธีอณูพันธุศาสตรสามารถนําไปใชในการ
ตรวจสอบการแทนที่และการปลอมปนเนื้อสัตวอื่นลงใน
ผลิตภัณฑเนื้อสัตว โดยใชขอมูลความผันแปรของดีเอ็นเอ
ไมโทคอนเดรีย ที่ตรวจสอบดวยเทคนิค real time PCR 
ซึ่งมีประสิทธิภาพสูงสุด ใชในการตรวจสอบจําแนกสาย
พันธุสัตว โดยใชขอมูลความผันแปรของยีนควบคุมสีผิว 
ไมโครแซลเทลไลทต  และดีเอ็นเอไมโทคอนเดรีย 
ตลอดจนนําไปใชในการจําแนกสัตวรายตัวโดยใชขอมูล
ความผันแปรของ ไมโครแซลเทลไลต หรือ SNPs การใช
ระบบตรวจสอบยอนกลับจําเปนตองมีการติดอุปกรณ
ตรวจติดตาม เพื่อเก็บขอมูลของสินคาทั้งหมดตั้งแตแหลง
ผลิตไปยังผูบริ โภค ทําใหมีตนทุนการผลิตสูง  การ
นําไปใชกับผลิตภัณฑหรือสินคาทั่วไปที่ไมใชที่สินคา
ระดับพรีเมี่ยม จะเปนการเพิ่มภาระใหแกผูบริโภค จึง
สามารถนําไปใชไดในสินคาที่มีมูลคาสูง อยางไรก็ตาม
การพัฒนาทางดานเทคโนโลยีทําใหอุปกรณการตรวจ
ติดตาม หรือการตรวจดวยวิธีอณูพันธุศาสตรมีราคาลดลง 
จึงมีความเปนไปไดในอนาคตที่จะมีการใชวิธีอณูพันธุ
ศาสตรมาใชในการตรวจสอบยอนกลับมากขึ้น  
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