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บทคัดย่อ: เนือ้สตัว์และผลติภณัฑ์จากสตัว์ท่ีปนเปือ้นเชือ้จลุชีพก่อโรคหรือมาจากแหลง่ผลติท่ีไมถ่กูสขุลกัษณะ 
อาจก่อให้เกิดอนัตรายตอ่สขุภาพของผู้บริโภคได้ ความก้าวหน้าทางวิทยาการด้านการศกึษาโปรตีนในปัจจบุนัก่อให้
เกิดองค์ความรู้และการประยกุต์ใช้โปรตีโอมิกส์ ซึง่มีประโยชน์หลายประการตอ่วงการสตัวแพทย์สาธารณสขุโดยเฉพาะ
อยา่งย่ิงการยกระดบัมาตรฐานความปลอดภยัของเนือ้สตัว์ เชน่ ข้อมลูโปรตีโอมิกส์ของโปรตีนในเนือ้สตัว์หรือ
โปรตีนของเชือ้ก่อโรคท่ีมีการเปลี่ยนแปลงไปในบางสภาวะอาจน�าไปสู่การค้นพบตวับ่งชีท้างชีวภาพท่ีบ่งบอก
คณุลกัษณะของเนือ้หรือกลไกทางชีวเคมีท่ีเกิดขึน้ภายหลงัการฆา่ท่ีสง่ผลกระทบตอ่คณุภาพเนือ้ รวมทัง้โปรตีโอ
มิกส์ยังมีประโยชน์อย่างมหาศาลต่อการระบุชนิดของเชือ้จุลชีพท่ีปนเปือ้นมากับเนือ้สตัว์อยา่งมีความแมน่ย�า 
สะดวกและรวดเร็วชว่ยให้การเฝา้ระวงัและตรวจสอบเชือ้ก่อโรคท่ีมาจากเนือ้สตัว์และผลิตภณัฑ์จากเนือ้ได้อย่างมี
ประสทิธิภาพ ดงันัน้บทความปริทศัน์ฉบบันีจ้งึได้รวบรวมแนวคดิ ทฤษฎีท่ีเก่ียวข้องรวมทัง้ผลงานวิจยัใหมท่ี่แสดง
ให้เห็นความส�าคญัของโปรตีโอมิกส์และการประยกุต์ใช้โปรตีโอมิกส์เพ่ือยกระดบัมาตรฐานความปลอดภยัของ
เนือ้สตัว์และผลติภณัฑ์จากสตัว์
ค�ำส�ำคัญ เนือ้สตัว์ เชือ้ก่อโรคในอาหาร การแสดงออกของโปรตีน โปรตีโอม อาหารปลอดภยั

ABSTRACT: Pathogen-contaminated or non-hygiene meat and animal- origin products may be 
the cause of health hazard to the consumer. Recent advanced in protein study brings knowledge 
and application of proteomics which creates several aspects to the veterinary public health 
especially for the elevated the meat safety standard. For example, proteomics profiles of meat 
or foodborne pathogen under variation conditions leads to the discovery of biomarker which 
indicated meat characteristics or biochemical mechanism in post-mortem and resulted in meat 
quality. Moreover, the proteomics performs the greatly usefulness on meat-derived pathogen with 
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high precision, convenient, and rapid. This advantage facilitated the effective surveillance and 
investigation pathogens from meat and meat products. Therefore, this review article compiled 
concepts, theories, and novel research papers that illustrated the importance of proteomics and 
their application in order to improve the standard of meat safety animal- origin products.
Keyword: Meat, Foodborne pathogen, Protein expression, Proteome, Food safety

บทน�ำ

 เนือ้สตัว์เป็นแหล่งโปรตีนและสารอาหาร
ตา่งๆ ท่ีจ�าเป็นส�าหรับมนษุย์ในทกุภมิูภาคของโลก 
การควบคมุคณุภาพของเนือ้สตัว์จึงมีความส�าคญั
อย่างย่ิงตอ่ผู้บริโภคเนือ้และผลิตภณัฑ์จากเนือ้สตัว์ 
ซึง่จฑุารัตน์ (2555) ได้อธิบายให้เหน็วา่การควบคมุ
คณุภาพจ�าเป็นต้องบริหารจดัการให้ครอบคลมุทัง้
หว่งโซอ่ปุทานเนือ้สตัว์ เนือ้สตัว์ท่ีปนเปือ้นเชือ้จลุชีพ
ก่อโรคหรือมาจากแหล่งผลิตท่ีไม่ถูกสุขลักษณะ
ตัง้แตร่ะดบัฟาร์ม การขนสง่ การฆา่และแปรรูปเป็น
ผลิตภณัฑ์อาจก่อให้เกิดอนัตรายต่อสขุภาพของผู้
บริโภคได้ในการผลิตสัตว์เพ่ือบริโภคเนือ้จึงต้อง
ค�านึงถึงคุณภาพและความปลอดภัยของอาหารท่ี
เก่ียวข้องกบัเนือ้สตัว์หลายประการ เชน่ การปอ้งกนั
โรคตดิเชือ้ท่ีเกิดจากการบริโภคอาหาร (food-borne 
diseases) และโรคตดิตอ่ระหวา่งสตัว์สูค่น (zoonotic 
diseases) การปอ้งกนัโรคจากสตัว์สูค่นในกลุม่
พ นัก ง า น ใ น โ ร ง ฆ่ า สัต ว์ แ ล ะ โ ร ง ง า น แ ป ร รู ป
ผลติภณัฑ์จากสตัว์ รวมทัง้ปอ้งกนัการจ�าหนา่ยเนือ้
สตัว์ท่ีด้อยคณุภาพ มีการปนเปือ้นสารเคมีหรือมี
ลักษณะเป็นท่ีน่ารังเกียจไม่เหมาะแก่การบริโภค 
การตระหนกัถงึความปลอดภยัในการบริโภคอาหาร
ท�าให้ผู้ ผลิตอาหารจ�าเป็นต้องควบคุมระบบการ
ผลิตให้มีคุณภาพและได้มาตรฐานในทุกระดับ
ตัง้แตก่ารผลติในฟาร์มจนถงึโต๊ะอาหาร (from farm 
to table) ในชว่ง 2 ทศวรรษท่ีผา่นมาภายหลงัจากมี
การค้นพบล�าดบัจีโนมของมนษุย์ในปี ค.ศ. 2001 
ได้มีการปฏิวตัิความก้าวหน้าของการศกึษาด้านยีน
และโปรตีนตา่งๆในปศสุตัว์เกิดขึน้ตามมา ปัจจบุนั
วิธีการทางโปรตีโอมิกส์เป็นเคร่ืองมือท่ีช่วยตอบ
ค�าถามต่างๆเชิงชีววิทยาในด้านอาหารปลอดภัย
และประเด็นท่ีเ ก่ียวข้องกับสัตว์ได้เป็นอย่างดี 
(Almeida et al., 2015) เน่ืองจากภายใต้การตอบ
สนองทางชีววิทยาในแต่ละสภาวะนัน้สามารถเกิด
การเปลีย่นแปลงของโปรตีนได้หลายชนิด โปรตีโอมิกส์

จงึสามารถใช้ในการศกึษาโปรตีนได้นบัร้อยหรือพนั
ชนิดขึน้อยูก่บัโปรตีนท่ีแสดงออก นอกจากนีย้งัมี
ศกัยภาพในการศึกษาโปรตีนท่ีมีปริมาณน้อยมาก
ในระดบัเฟมโตโมล (femtomole)ได้ สามารถเตรียม
ตวัอยา่งได้งา่ยและใช้เวลาวิเคราะห์สัน้ (Flaudrops 
et al., 2015) โปรตีโอมิกส์จงึมีบทบาททางการ
วิทยาศาสตร์หลายสาขา เชน่ ด้านวิทยาศาสตร์ 
การเกษตร การแพทย์และสาธารณสขุ โดยเฉพาะมี
บ ท บ า ท ด้ า น ก า ร ค้ น พ บ ตัว บ่ ง ชี ท้ า ง ชี ว ภ า พ 
(biomarker) และระบชุนิดของเชือ้จลุชีพได้ด้วย 
matrix assisted laser desorption ionization 
(MALDI) biotyper ดงันัน้วตัถปุระสงค์ของบทความ
ปริทัศน์นีจ้ึงน�าเสนอผลงานวิจัยใหม่ท่ีชีใ้ห้เห็นถึง
ความส�าคัญของโปรตีโอมิกส์และการประยุกต์ใช้
เคร่ืองมือทางโปรตีโอมิกส์เพ่ือมาตรฐานความ
ปลอดภยัของเนือ้สตัว์

1. โปรตโีอมกิส์
 การแสดงออกของลกัษณะปรากฏเป็นผล
มาจากความผนัแปรของพนัธุกรรมและสิ่งแวดล้อม
ท่ีอยูร่อบๆตวั อยา่งไรก็ตาม ความผนัแปรของ
พันธุกรรมมักพบว่าก่อให้เกิดการเปลี่ยนแปลง
ปริมาณโปรตีน โครงสร้างโปรตีน ซึง่อาจสง่ผลตอ่
การท�างานร่วมกนัระหวา่งโปรตีนและโปรตีน รวม
ถึงการท�างานของโปรตีนท่ีมีความซบัซ้อนภายใน
กลไกทางชีว-โมเลกลุของของร่างกาย โปรตีโอมิกส์
เป็นการศึกษาแบบแผนโปรตีนทัง้หมดของเซลล์ 
เนือ้เย่ือ หรือของเหลวในร่างกาย ของสิง่มีชีวิตภาย
ใต้สภาวะหนึง่ๆ เชน่ กล้ามเนือ้ ตบั น�า้ลาย ซีร่ัมและ
น�า้ตา เป็นต้น ซึง่การศกึษาด้านโปรตีโอมิกส์เอง
เปรียบเสมือนสะพานเช่ือมระหว่างข้อมูลทาง
พนัธกุรรมท่ีอยูใ่นรูปของจีโนม (genome) และการ
ท�าหน้าท่ีของเซลล์(cell function) เข้าไว้ด้วยกนั แต่
อยา่งไรก็ตาม เม่ือปัจจยัทางสภาพแวดล้อมเปลี่ยน
ไปจะส่งผลให้เกิดการตอบสนองในระดบัโปรตีนท่ี
เปลีย่นไป ทัง้นีภ้ายใต้การตอบสนองในแตล่ะสภาวะ
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นัน้สามารถเกิดการเปลี่ยนแปลงของโปรตีนได้
หลายชนิด โปรตีโอมิกส์จงึสามารถใช้ในการศกึษา
โปรตีนได้นับร้อยหรือพันชนิดขึน้อยู่กับโปรตีนท่ี
แสดงออก ณ แตล่ะสภาวะ นอกจากนีย้งัมีศกัยภาพ
ในการศึกษาโปรตีนท่ีมีปริมาณน้อยๆในระดบัเฟม
โตโมลได้ ปัจจบุนัจงึมีการพฒันางานวิจยัทางด้าน
โปรตีโอมิกส์มากขึน้ท�าให้ทราบกลไกตา่งๆ ใน
ร่างกาย เพ่ือน�าไปประยกุต์ใช้ในด้านตา่งๆ ทัง้ในคน
และปศสุตัว์ วิธีการทางโปรตีโอมิกส์ท่ีศกึษากนัใน
ปัจจบุนัถกูจดัหมวดหมูอ่อกเป็น 6 ด้าน ได้แก่ การ
ศกึษาการแสดงออกของโปรตีน (expression 
proteomics) อนัตรกิริยาระหวา่งโปรตีน(protein–
protein interactions)การท�าหน้าท่ีของโปรตีน 
(functional proteomics) โปรตีนเชิงโครงสร้าง 
(structural proteomics) เหมืองโปรตีน (proteome 
mining) และการดดัแปลงโปรตีนหลงักระบวนการ
ถอดรหสั(post-translational modifications)
(Carbonaro, 2004)

2. โปรตโีอมกิส์กับควำมปลอดภยัทำงอำหำร
 ผู้บริโภคมีแนวโน้มตระหนกัถึงผลกระทบ
ตอ่สขุภาพและความเป็นอยูม่ากย่ิงขึน้เร่ือยๆ โดย
ในบริบทเดียวกนันี ้ บทบาทของคณุภาพของอาหาร
ท่ีมีตอ่สขุภาพนัน้ก�าลงัเป็นประเดน็ส�าคญั โดย
เฉพาะปัจจยัเก่ียวกบัแหลง่ท่ีมาของอาหารหรือการ
ปราศจากสารปนเปือ้นมีอิทธิพลต่อการตัดสินใจ 
การเฝ้าระวังและตรวจสอบเชือ้ก่อโรคท่ีมาจาก
อาหารอย่างรวดเร็วและมีความแม่นย�านัน้เป็นวิธีท่ี
มีประสิทธิภาพในการควบคมุและปอ้งกนัความเจ็บ
ป่วยอันเน่ืองมาจากการติดเชือ้ท่ีมาจากอาหาร 
(food-borne pathogen) แตอ่ยา่งไรก็ตามวิธีการ
ตรวจหาเชือ้จุลชีพตามวิธีการดัง้เดิมนัน้ใช้ระยะ
เวลานานและสิน้เปลืองแรงงาน ดงันัน้วิทยาการ
สมยัใหม่ท่ีก้าวหน้าอย่างโปรตีโอมิกส์จึงก้าวเข้ามา
มีบทบาทในการเพ่ิมประสิทธิภาพในการตรวจหา
เชือ้จลุชีพซึง่ลา่สดุนีมี้หลกัฐานท่ียืนยนัได้ว่าเชือ้ก่อ
โรคท่ีมาจากอาหารได้แก่ Salmonella 
typhimurium, Campylobacter jejuni, Listeria 
monocytogenes และ Escherichia coli ซึง่เป็น
เชือ้ก่อโรคท่ีมาจากอาหารท่ีมีอุบัติการณ์สูงสุด 
(Cook et al., 2012) สามารถจ�าแนกได้ด้วยการใช้
การวิเคราะห์โปรตีโอมิกส์ (Bassols et al., 2014) 

ทัง้นีก้ารศึกษาโปรตีโอมิกส์ของเชือ้ก่อโรคชนิด
ต่างๆ ท่ี มีสาเหตุมาจากอาหารมีหลากหลาย
วตัถปุระสงค์ ได้แก่ การศกึษาการปรับตวัของเชือ้
ก่อโรคตามสภาวะแวดล้อมตา่งๆ รวมทัง้การ
วิเคราะห์ปัจจัยก่อความรุนแรงของเชือ้ก่อโรค 
(virulence factor) และเครือขา่ยความสมัพนัธ์ของ
โปรตีนท่ีมีบทบาทในพยาธิก�าเนิดของโรค
 แบคทีเรีย Salmonella เป็นเชือ้ก่อโรคท่ี
พบได้บ่อยและอาจก่อให้ผู้ บริโภคเนือ้สัตว์ท่ีปน
เปือ้นเชือ้นีเ้กิดอนัตรายถงึชีวิตได้ การตรวจหาเชือ้
และจ�าแนกชนิดได้อย่างรวดเร็วจงึมีความส�าคญัใน
การเฝา้ระวงัการเกิดโรค Salmonellosis 
(McFarland et al., 2014)ก่อนหน้านีก้ารจ�าแนก 
Serotyping ของเชือ้ Salmonella พบวา่มีอยู่
มากกวา่ 2500 serovars และต้องใช้เวลาคอ่นข้าง
นาน แตอ่ยา่งไรก็ตามยงัมี Gekenidis (2014) ซึง่ได้
ใช้เทคนิคทางโปรตีโอมิกส์ท่ีเรียกวา่ MALDI TOF-
MS/MS (matrix assisted laser desorption/
ionization time-of-flight mass spectrometry) ใน
การจ�าแนกสกลุ(genus) และ ชนิด(species) ของ
เชือ้ Salmonella พบวา่มีความถกูต้องและรวดเร็ว
กวา่วิธีการดัง้เดมิ ซึง่เทคนิค MALDI TOF-MS/MS 
เป็นการตรึงโปรตีนหรือเปปไทด์กบัผลกึของ matrix 
และยิงแสงเลเซอร์ลงบนตวัอย่างโปรตีนให้เกิดการ
แ ต ก ตัว เ ป็ น ไ อ อ อ น แ ล้ ว เ ค ลื่ อ น ท่ี ไ ป ต า ม ท่อ
สญุญากาศท่ีมีสนามไฟฟา้ หากสารท่ีถกูยิงนัน้มี
มวลโมเลกุลน้อยจะเคลื่อนท่ีไปได้เร็วกว่าสารท่ีมี
มวลโมเลกุลมากและตกกระทบท่ีตัวตรวจจับ 
(detector) ระยะเวลาท่ีไอออนเคลื่อนท่ีไปจน
ตกกระทบท่ีตวัตรวจจบัเรียกวา่ time-of-flight 
(TOF) สามารถน�ามาวิเคราะห์น�า้หนกัโมเลกลุขอ
แตล่ะเปปไทด์ท่ีอยู่ในโปรตีนได้แล้วจงึเทียบกบัสาย
เปปไทด์ในฐานข้อมูลเพ่ือระบุชนิดของโปรตีน
ส�าหรับการจ�าแนกชนิดของเชือ้จลุชีพได้ นอกจากนี ้
ยงัมีรายงานของ McFarland et al. (2014)ท่ีใช้
เทคนิคทางโปรตีโอมิกส์ท่ีเรียกวา่ Liquid 
chromatography mass spectrometry (LC-MS) 
ในการจ�าแนกได้ถงึระดบั subspecies ซึง่เทคนิค 
LC-MS นีคื้อการแยกโปรตีนท่ีอยูใ่นสภาวะ
ของเหลวด้วยวิธี Liquid chromatography และเกิด
แหลง่ก�าเนิดไอออนแบบ electrospray ionization 
(ESI) ซึง่สามารถระบชุนิดของโปรตีนด้วยวิธี mass 
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spectrometry โดยมวลของสารจะถกูตรวจวดัด้วย 
mass analyzer ทัง้นีผ้ลลพัธ์ท่ีได้จากการวิเคราะห์
สามารถน�าไปใช้เปรียบเทียบในเชิงปริมาณได้จึงมี
ประโยชน์ในด้านการแสดงออกของโปรตีนใน
สภาวะท่ีแตกตา่งกนั (Becker and Bern, 2011) 
ตวัอยา่งเชน่การศกึษาของ Calhoun et al. (2010) 
โดยการวิเคราะห์โปรตีโอมิกส์เชิงเปรียบเทียบเพ่ือ
ศึกษาผลของกรดโพรพิโอนิกซึ่งนิยมใช้เป็นสาร
ถนอมคุณภาพอาหารและเมตาบอลิสมของเชือ้
แบคทีเรีย Salmonella พบวา่มีเชือ้ท่ีมีการปรับตวั
ตอบสนองตอ่สภาวะท่ีได้รับกรดโพรพิโอนิก โดยพบ
โปรตีนหลายชนิดท่ีมีความแตกตา่งกนั  ดงันัน้การ
วิเคราะห์โปรตีโอมิกส์เชิงเปรียบเทียบในเชือ้ท่ีตอบ
สนองต่อสภาวะท่ีเปลี่ยนแปลงไปจากสภาวะปกติ
ของเชือ้อาจน�าไปสูก่ารค้นพบปัจจยัก่อความรุนแรง
ชนิดใหม่ของเชือ้ชนิดนัน้และเป็นประโยชน์ต่อการ
ค้นคว้าแนวทางในการลดผลกระทบจากปัจจยัก่อ
ความรุนแรง
 Campylobacter spp. เป็นเชือ้แบคทีเรีย
แกรมลบท่ีเป็นสาเหตสุ�าคญัของการเกิดโรคอาหาร
เป็นพิษชนิดเฉียบพลนั ก่อโรคอจุจาระร่วง
เฉียบพลนัในมนษุย์ เป็นเชือ้ประจ�าถ่ินในล�าไส้ไก่
และสตัว์ปีก เชือ้ก่อโรคจะเจริญได้ดีท่ีอณุหภมิู 42 
องศาเซลเซียส ผู้ ป่วยได้รับเชือ้จากการบริโภค
อาหารท่ีมีการปนเปือ้น โดยเฉพาะเนือ้ไก่, เคร่ืองใน
ไก่, และเนือ้สกุร นอกจากนีย้งัพบเชือ้ดงักลา่วปน
เปือ้นในน�า้ น�า้นมดบินอกจากนีย้งัมีคณุสมบตัใิน
การปรับตัวต่อความการเปลี่ยนแปลงของสิ่ ง
แวดล้อมได้เป็นอย่างดีท�าให้เชือ้สามารถแบ่งตัว
เพ่ิมจ�านวนได้ดีแม้อยู่ในสภาวะท่ีมียาปฏิชีวนะ
ก็ตาม การวิเคราะห์โปรตีโอมิกส์จาก Outer 
membrane vesicle proteins ของเชือ้ 
Campylobacter jejuni พบโปรตีนหลายชนิดท่ีมี
บทบาทในการเ กิดอันตกริยาของเ ชื อ้และสิ่ ง
แวดล้อม ได้แก่ โปรตีนท่ีเก่ียวข้องกบัการใช้สาร
อาหาร การเกาะตดิและบกุรุกเข้ารวมทัง้โปรตีนท่ี
เก่ียวข้องกบักลไกการดือ้ยาปฏิชีวนะ (Watson et 
al., 2014)
 การวิเคราะห์โปรตีโอมิกส์เชิงเปรียบเทียบ
ของ extracellular proteins ของเชือ้ Clostridium 
perfringens type A และ type C  ด้วยการศกึษา

โปรตีนโดยใช้เทคนิค 2D gel electrophoresis และ 
MALDI TOF พบโปรตีนท่ีแตกตา่งไปจากแบคทีเรีย
แกรมบวกชนิดอ่ืนๆท่ีเคยมีรายงานมาก่อนหน้านี ้
ได้แก่ โปรตีน SagA, DnaK type molecular 
chaperone hsp70, และendo beta 
N-acetylglucosaminidase (Sengupta et al., 
2010) จากการค้นพบโปรตีนท่ีมีความแตกตา่งจาก
โปรตีนในเชือ้แบคทีเรียชนิดอ่ืนๆจึงท�าให้โปรตีน
กลุ่มนีมี้ศักยภาพในการน�าไปพัฒนาเป็นตัวบ่งชี ้
ทางชีวภาพตอ่ไป
 นอกเหนือจากการประยุกต์ใช้โปรตีโอ
มิกส์ในการวิเคราะห์ทางจุลชีววิทยาในด้านความ
ปลอดภยัทางอาหารแล้ว โปรตีโอมิกส์ยงัสามารถ
น�ามาประยุกต์ใช้กับการวิเคราะห์การตกค้างของ
สารเคมีโดยเฉพาะอย่างย่ิงสารเร่งการเจริญเติบโต
กลุม่เบต้าอะดรีเนอจิก อะโกรนิสต์ (β - Adrenergic 
Agonists)ถูกน�ามาใช้ปรับคุณภาพซากให้มีสีแดง
สวย มีไขมนัน้อย และมีประสทิธิภาพการใช้อาหาร
ดีขึน้ แตก่ลบัสง่ผลเสียตอ่สขุภาพของผู้บริโภคเม่ือมี
ปริมาณของสารดังกล่าวตกค้างในเนือ้สัตว์ใน
ปริมาณท่ีเกินระดบัก�าหนดอาจเป็นผลให้ผู้บริโภคมี
ความเสี่ยงในการเกิดมะเร็ง ซึง่ตามประกาศ
กระทรวงสาธารณสขุนัน้ก�าหนดให้อาหารทุกชนิด
ต้องตรวจไม่พบการปนเปือ้นสารเคมีกลุ่มเบต้าอะ
ดรีเนอจิก อะโกรนิสต์(ประกาศกระทรวง
สาธารณสขุ, 2546)  ทัง้นี ้ Della Donna et al. 
(2009) ได้พฒันาต้นแบบของการตรวจหาตวับง่ชี ้
ระดบัโมเลกุลเพ่ือตรวจหาสารเร่งการเจริญเติบโต
ชนิดตา่งๆ ได้แก่ 17β-estradiol (17βE), 
17β-testosterone (17βT) และ glyburide กบั 
androsterone ด้วยเทคนิค MALDI-TOF-MS 
proteomics พบวา่โปรตีนจากตวัอยา่งซีรัมซึง่มี
ขนาด 3–20 kDa มีศกัยภาพในการเป็นตวับง่ชี ้
ระดบัโมเลกลุได้ การค้นพบดงักลา่วนีเ้ป็นประโยชน์
ต่อการตรวจหาสารเร่งการเจริญเติบโตในระดบัต�่า
ท่ีตกค้างในเนือ้สตัว์และผลติภณัฑ์เนือ้สตัว์ได้

3. โปรตโีอมกิส์กับคุณภำพเนือ้สัตว์
 คณุภาพเนือ้สตัว์หมายถงึ ลกัษณะตา่งๆ
ของเนือ้สัตว์ท่ีเป็นท่ีต้องการของผู้ บริโภคในการ
เลือกซือ้ไปเป็นวตัถุดิบในการประกอบอาหารและ



KHON KAEN AGR. J. 46 (6) : 1123-1134 (2018).  1127

ผลติภณัฑ์ชนิดตา่งๆ ทัง้นีค้วามต้องการของผู้
บริโภคมีความแตกต่างกนัไปตามสภาพสงัคมและ
วฒันธรรม (Purslow, 2017) คณุลกัษณะตา่งๆของ
เ นื อ้สัต ว์ ท่ีผู้ บ ริ โภคมักให้ความส�าคัญในการ
พิจารณาเลือกซือ้ ได้แก่  ความนุม่ (tenderness) 
ความชุม่ฉ�่า (juiciness) กลิน่ (flavor) และสี (color) 
(Miller et al., 2001) ตวัชีว้ดัคณุภาพเนือ้นัน้มีปัจจยั
ต่างๆมากมายท่ีเป็นตวัก�าหนดเน่ืองจากผู้บริโภคมี
ความแตกตา่งของเชือ้ชาต ิสภาพทางเศรษฐกิจและ
สงัคม รวมทัง้ความเช่ือทางศาสนาอนัมีอิทธิพลตอ่
ตวัชีว้ดัด้านคณุภาพเนือ้ เทคโนโลยีหลายด้านถกู
น�ามาประยุกต์ใช้ในการค้นหาตวัชีว้ดัคณุภาพเนือ้
เพ่ือวตัถุประสงค์ด้านปรับปรุงคุณภาพของเนือ้ใน
ลกัษณะตา่งๆ ได้แก่ 
- การค้นหาตวัชีว้ดัโดยใช้เทคนิคด้านทรานสคริปโต
มิกส์ (transcriptomics, โปรตีโอมิกส์ (proteomics), 
ชีวสาร สนเทศ (bioinformatics) และชีวเคมี 
(biochemistry)
- การศกึษาเพ่ือให้เข้าใจบทบาทหน้าท่ีทางชีวิทยา
ซึง่เก่ียวข้องกบัลกัษณะความนุม่หรือสีของเนือ้
- การวิเคราะห์ความสมัพนัธ์ของตวัชีว้ดัและ
คุณลกัษณะของเนือ้โดยใช้ประชากรสตัว์ปริมาณ
มากร่วมกับวิธีการศึกษาท่ีให้ผลการวิเคราะห์ครัง้
ละมากๆ (high-throughput methods)
- การน�าเสนอสมการท�านาย
- การออกแบบการทดสอบทางอณชีูววิทยาเพ่ือ
ประเมินหรือท�านายคุณภาพทางประสาทสัมผัส
ของเนือ้เพ่ือใช้ในการประเมินท่ีฟาร์มเลีย้งสตัว์หรือ
โรงฆา่สตัว์ (Cassar-Malek and Picard, 2016)
 โปรตีโอมิกส์ถูกน�ามาใช้ในแง่การศึกษา
ความแตกตา่งของโปรตีน ณ สภาวะตา่งๆเพ่ือให้
ทราบถึงองค์ความรู้ด้านโปรตีนท่ีจะช่วยน�าไปใช้ใน
การปรับปรุงคณุลกัษณะของเนือ้ในด้านตา่งๆ เชน่ 
การศกึษาของ Xu et al. (2009) ได้เปรียบเทียบโปร
ตีโอมิกส์จากเนือ้สกุรพนัธุ์ 2 สายพนัธุ์ ได้แก่ พนัธุ์
ลาร์จไวท์ และเหมยซาน ซึง่มีลกัษณะเดน่ประจ�า
พนัธุ์ คือ พนัธุ์ลาร์จไวท์ มีอตัราการเจริญเตบิโตดี 
ให้เนือ้ท่ีมาก สว่นพนัธุ์เหมยซานมีไขมนัแทรกใน
กล้ามเนือ้มาก เนือ้มีสีแดงสด ซึง่การวิเคราะห์โปรตี
โอมิกส์โดยใช้ 2D  gel electrophoresis และ mass 
spectrometry ได้ผลพบโปรตีนท่ีมีความแตกตา่ง

ของโปรตีนจ�านวน 25 ต�าแหนง่ ซึง่มีจ�านวน 14 
ต�าแหนง่ท่ีสามารถระบชุนิดของโปรตีนได้ และ
จ�าแนกออกโปรตีนเหลา่นีอ้อกเป็นกลุม่ๆตามหน้าท่ี
ของโปรตีน ได้แก่ โปรตีนท่ีเก่ียวข้องกบัเมทาบอลิ
สมของพลงังาน ภมิูคุ้มกนั สภาวะเครียด และ 
myofibrillar filament ของกล้ามเนือ้ จากนัน้ได้ใช้
เทคนิค real time-PCR เพ่ือศกึษาการแสดงออก
ของ mRNA ในเชิงปริมาณ ท�าให้ทราบวา่สกุรพนัธุ์
เหมยซานมี filament ของกล้ามเนือ้แบบ IIa และ IIx 
fibers ในสดัสว่นท่ีสงู สว่นพนัธลุาร์จไวท์มีสดัสว่น
ของกล้ามเนือ้แบบ IIb ในสดัสว่นท่ีสงู ซึง่องค์ความ
รู้ท่ีได้เป็นประโยชน์ในการศึกษาด้านประสิทธิภาพ
การเจริญเติบโตและคณุภาพซากภาพรวมของการ
ศึกษาโปรตีโอมิกส์ท่ีเก่ียวข้องกับคุณลกัษณะของ
เนือ้สตัว์ ได้แสดงไว้ใน Table 1

3.1 โปรตโีอมกิส์กับควำมเครียดก่อนกำรฆ่ำ
และผลกระทบต่อคุณภำพเนือ้
 ลัก ษ ณ ะ ด้ อ ย คุณ ภ า พ ข อ ง เ นื อ้ บ า ง
ประการมีความสมัพนัธ์ความเครียดของสตัว์ก่อน
กระบวนการฆา่ (pre-slaughter stress) ซึง่สง่ผลก
ระทบตอ่คณุภาพของเนือ้ (Picard et al., 2010) 
ความเครียดของสตัว์ก่อนกระบวนการฆา่ อาจเกิด
จากการเปลี่ยนแปลงสถานท่ี การขนสง่สตัว์ ระยะ
เวลาในการขนสง่ การขนย้ายสตัว์ขึน้และลง ระยะ
เวลาในการพกัสตัว์ก่อนฆา่ และความเครียดท่ีเกิด
ขึน้จากกลิน่ท่ีไมคุ่้นเคย เสียงร้องของสตัว์ตวัอ่ืน 
กรงขงัท่ีหนาแนน่ รวมทัง้การปฏิบตัท่ีิทารุณอาจ
เป็นปัจจัยท�าให้สตัว์เกิดความเครียดส่งผลให้เกิด
การสญูเสียน�า้หนกัตวั มีการศกึษาพบวา่
ความเครียดในขัน้ตอนการพกัสตัว์ก่อนการฆ่านัน้
จะสง่ผลตอ่คณุภาพเนือ้ของสกุรมากท่ีสดุ (Warriss 
et al., 2003) และการเปลี่ยนแปลงของคณุลกัษณะ
ของเนือ้ตา่งท่ีเกิดขึน้ได้แก่ การเกิดเนือ้ซีดและเหลว 
(Pale soft exudative; PSE) หรือการเกิดเนือ้มีสี
คล�า้และแห้งแข็ง (Dark firm dry; DFD) เป็นต้น 
ความเครียดส่งผลให้เกิดกระบวนการไกลโคไลซิส
ของกล้ามเนือ้ โดยทัว่ไปกระบวนการไกลโคไลซสิ
จะเกิดอย่างรวดเร็วในสัตว์ท่ีมีชีวิตเน่ืองมาจาก
อิทธิพลจากฮอร์โมนคอร์ติซอลท่ีถูกกระตุ้ นจาก
สภาวะท่ีเกิดความเครียดหรือการออกก�าลังกาย 
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โดยกระบวนการไกลโคไลซิสจะส่งผลให้เกิดการ
สลายไกลโคเจนท่ีกล้ามเนือ้แล้วเปลี่ยนเป็นกรด
แลกตกิ ซึง่พบวา่หากสตัว์ใช้ระยะเวลาในการขนสง่
นานหรือถูกกักในคอกพักสัตว์นานเกินโดยอด
อาหารนานเ กินไปไปจะส่งผลให้ ร่างกายน�า
ไกลโคเจนท่ีสะสมในกล้ามเนือ้มาใช้เป็นพลงังาน
ท�าให้มีไกลโคเจนท่ีสะสมในกล้ามเนือ้ลดลง ดงันัน้
การพกัสตัว์ท่ีนานเกินไปจะสง่ผลให้เกิด DFD ได้ 
(Costa et al., 2002)ส�าหรับสกุรท่ีมีเวลาพกัสตัว์
น้อย หรือการท่ีสกุรท่ีไมคุ่้นเคยกนัมาอยูร่วมกนัใน
คอกพักสัต ว์ท� า ใ ห้ เ กิดการต่อสู้ ส่ งผลใ ห้ เ กิด
ความเครียด ท�าให้เกิดการกระตุ้นการหลัง่ของ
ฮอร์โมนคอร์ติซอลจะส่งผลให้กระตุ้ นให้ เ กิด
กระบวนการไกลโคไลซิสเร็วขึน้ท�าให้เนือ้เกิดเป็น
ลกัษณะ PSE ได้ (วิพิชญ์, 2553)
รายงานของ Franco et al., (2015) ศกึษาความ
แตกตา่งระหวา่งตวัอยา่งเนือ้ DFD และเนือ้ปกติท่ี
ไมใ่ช ่ DFD พบการเปลี่ยนแปลงรูปแบบโปรตีน
ทัง้หมด (proteome) ในกล้ามเนือ้ longissimus 
thoracis ท่ีเช่ือมโยงกบัสภาวะเครียดก่อนการฆา่
ของโค ซึง่การศกึษานีใ้ช้การแยกโปรตีนแบบ 2 มิต ิ
และจ� าแนกชนิดของจุด โปร ตีน ท่ี ไ ด้ โดยการ
วิเคราะห์  Mass spectrum (LC-MS/MS and 
MALDI TOF/TOF MS) ในตวัอยา่งเนือ้ DFD เม่ือ
เปรียบเทียบกบัเนือ้ปกตท่ีิไมใ่ช ่ DFD มีจ�านวน
โปรตีนทัง้หมดท่ีแสดงออกแตกต่างกันอย่างมีนัย
ส�าคญัทางสถิติ 10 ชนิด กลุม่แรกจ�านวน 7 ชนิด
เป็นโปรตีนกลุ่ม ท่ีมีบทบาทในการเป็นโปรตีน
โครงสร้างและเก่ียวข้องกบัการหดตวัของกล้ามเนือ้ 
ได้แก่ myosin light chain จ�านวน 3 isoforms, 
skeletal myosin light chain จ�านวน 2 isoforms,  
troponin C type 2 และ cofilin-2 นอกจากนีย้งัมี
กลุม่ท่ีเป็นเอนไซม์ซึง่เก่ียวข้องกบัเมแทบอลซิมึ ของ
กล้ามเนือ้อีก 3 ชนิด คือ triosephosphate 
isomerase, ATP synthase และ beta-galactoside 
alpha-2, 6-sialyltransferase ความแตกตา่งในการ
แสดงออกของโปรตีนเหล่านีจ้ึงอาจใช้เป็นตวับ่งชี ้
ความเครียดก่อนการฆ่าและความเสี่ยงต่อการเกิด 
DFD ได้ 
 การด้อยคณุภาพของเนือ้ในลกัษณะ PSE 
นัน้มกัพบได้ในเนือ้สกุรโดยพบในสกุรสายพนัธุ์เปีย

แตรง (Pietrain) ซึง่มีการกลายพนัธุ์ (mutation) ของ
ยีน Ryr อยา่งไรก็ตามสามารถพบเนือ้ท่ีเป็นการ
ด้อยคณุภาพแบบ PSE-like ได้ในสตัว์ท่ีเกิด
ความเครียดก่อนการฆ่าเน่ืองจากเกิดการหลั่ง
ฮ อ ร์ โ ม น ค อ ร์ ติ ซ อ ล แ ล ะ แ ค ที โ ค ล า มี น 
(cathecholamine) เข้าสูก่ระแสเลือดท�าให้เกิดการ
สลายไกลโคเจนและปฏิกิริยาทางชีวเคมีท่ีเกิดขึน้
ตามมา Laville et al. (2009) ได้ศกึษาแบบแผนของ
โปรตีนโอมระหวา่งสกุรกลุม่ตา่งๆ ท่ีมีรูปแบบ
จีโนไทป์ของยีน Ryr ท่ีแตกตา่งกนั ได้แก่ 
nn(homozygous) Nn(heterozygous) ซึง่เป็นตวั
พาหะและ NN ท่ีไมใ่ชต่วัพาหะ พบวา่โปรตีนใน
กล้ามเนือ้สกุรจีโนไทป์ nn มีโปรตีนกลุม่ท่ีท�าหน้าท่ี
ในวิถีออกซเิดชนั (oxidative metabolic pathway) 
และกลุ่มท่ีมีคุณสมบัติเป็นสารต้านอนุมูลอิสระ
(antioxidants) ท่ีน้อยกวา่จีโนไทป์รูปแบบอ่ืนๆ แต่
กลับมีโปรตีนท่ีเป็นโปรตีนส่วนท่ีแตกหักมากกว่า
จีโนไทป์รูปแบบอ่ืนๆ รวมทัง้พบวา่มีโปรตีนกลุม่ 
small heat shock proteins และ myofibrillar 
proteins ในระดบัต�่าจงึเป็นเหตผุลท่ีอธิบายผลท่ี
เกิดขึน้กบักล้ามเนือ้เม่ือ pH ต�่าลง นอกจากนีย้งัมี
รายงานของ Huang et al. (2011) ซึง่ได้ศกึษา
ฟ อ ส โ ฟ โ ป ร ตี โ อ มิ ก ส์ ใ น เ นื อ้ สุก ร ท่ี เ ผ ชิ ญ กับ
ความเครียดก่อนการฆ่านัน้เม่ือจ�าแนกชนิดของ
โปรตีนท่ีได้พบวา่ ฟอสโฟโปรตีน (โปรตีนท่ีมีการ
เตมิหมูฟ่อสเฟตเข้าไป) สว่นใหญ่นัน้เก่ียวข้องกบั
เอนไซม์ตา่งๆ ในขัน้ตอนเมทาบอลสิมของ
ไกลโคเจนและบางชนิดเป็นโปรตีนท่ีตอบสนองต่อ
สภาวะเครียด การเมทาบอลสิมของ 
phosphocreatine โดยมีปฏิกริยา phosphorylation 
โปรตีนชนิดท่ีส�าคญั ได้แก่ pyruvate kinase และ 
triosephosphateisomerase-1 ท่ีแสดงความ
สมัพนัธ์กบัการลดลงของ pH ในกล้ามเนือ้ภายหลงั
การฆา่
3.2 โปรตโีอมกิส์กับกำรตรวสอบย้อนกลับ 
ในเนือ้สัตว์และผลิตภณัฑ์จำกเนือ้สัตว์
 วิกฤตการณ์อาหารปลอมปนเนือ้ม้าใน
อาหารในปี 2013 ท่ีผา่นมา ท�าให้นกัวิจยัตา่งๆ 
คิดค้นและพัฒนาเคร่ืองมือท่ีจะช่วยยืนยันหรือ
ตรวจสอบการปนเปือ้นหรือปลอมปนเนือ้สตัว์ชนิด
ตา่งๆ เพ่ิมขึน้อยา่งมาก เชน่ การตรวจสอบด้วย
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ข้อมลูดีเอน็เอเพ่ือจ�าแนกชนิดของสตัว์ ด้วยเทคนิค 
species specific -PCR  และตรวจสอบการปน
เปือ้นด้วยเทคนิค duplex หรือ multiplex PCR รวม
ถงึการพฒันาเทคนิคท่ีรวดเร็วมากขึน้ เชน่ qPCR 
melting curve และ High resolution melting real 
time PCR เป็นต้น อยา่งไรก็ตาม ปัจจบุนัมีการน�า
ใช้และพฒันาเทคนิคทางด้านโปรตีโอมิกส์เพ่ือเป็น
ทางเลือกหนึ่งในการศกึษาเก่ียวกบัความปลอดภยั
ในเนือ้สตัว์ เพ่ือการตรวจสอบการปลอมปน หรือ
การแทนท่ีเนือ้สตัว์ น�า้นม หางนม เจลาตนิ หรือ 
ผลผลติจากสตัว์อ่ืนๆ ท่ีไมใ่ชผ่ลติภณัฑ์ท่ีแท้จริง ซึง่
มีราคาถกูกวา่ และสง่ผลกระทบทางเศรษฐกิจและ
สขุภาพของผู้บริโภค ข้อดีของวิธีโปรตีโอมิกส์ คือ 
สามารถตรวจสอบไปยงัชนิด พนัธุ์ และเนือ้เย่ือของ
สตัว์ท่ีมีการปลอมปน เชน่ เนือ้ น�า้นม หรือ ไข ่
เป็นต้น สามารถระบชุนิดของโปรตีน ขนาดของ
โปรตีน (protein/peptide marker) หรือโปรตีน
โปรไฟล์ (whole protein profile) ตรวจสอบโปรตีน
ท่ีมีปริมาณน้อยๆ ได้ อีกทัง้โครงสร้างของโปรตีนมี
ความเสถียรกวา่โครงสร้างดีเอน็เอ (Buckley et al., 
2013;  Montowska and Pospiech, 2013) มีการ
พฒันาออกในรูปชดุ kit ส�าเร็จรูปออกมาจ�าหนา่ย 
เชน่ ชดุตรวจเนือ้สกุรหรือสิง่ปลอมปนในอาหารฮา
ลาล ด้วย enzyme-linked immunosorbent assay 
(ELISA) (test-stripe based) เพ่ือใช้ในการตรวจ
สอบเบือ้งต้น ก่อนยืนยนัผลทางห้องปฏิบตักิาร 
อยา่งไรก็ตามการใช้เทคนิค ELISA ยงัไมแ่มน่ย�า
มากนกั กรณีตรวจสอบในเนือ้สตัว์ท่ีมีการปนเปือ้น
หลายชนิด ขณะท่ี SDS-PAGE มีข้อจ�ากดั ทราบ
เพียงแคข่นาด แตไ่มท่ราบชนิดของโปรตีนและไม่
สามารถตรวจสอบโปรตีนท่ีมีปริมาณน้อยๆ ได้ (von 
Bargen et al., 2014) โดยเทคนิคท่ีนิยมใช้ได้แก่ 
two-dimensional sodium dodecyl sulfate-
polyacrylamide electrophoresis (2D SDS-
PAGE) และ mass spectrometry (MS) เป็นต้น 
โดย MS เป็นวิธีการท่ีรวดเร็ว สามารถทราบระบุ
ชนิดและขนาดของโปรตีน  สามารถแยกโปรตีนได้
ครัง้ละมากๆ วิธี Mass spectrometry  สามารถแบง่
ออกเป็น 2 วิธี ตามวิธีการแยกโปรตีน คือ วิธี Gel 
base เป็นแยกโปรตีนเบือ้งต้นด้วย เทคนิคอิเลก็โทร
โฟเรซสิ เชน่ 2D-PAGE ซึง่โปรตีนจะถกูแยกตาม

ขนาดและคา่ isoelectric point (pI)  ได้แก่ เทคนิค 
matrix assisted laser desorption ionization-time 
of flight mass spectrometry (MALDI-TOF-MS) 
และ วิธี Gel free เป็นอีกวิธีท่ีใช้ในการแยกเปปไทด์
หรือโปรตีน โดยไมต้่องตรวจสอบด้วยเจล สามารถ
น�าตวัอยา่งโปรตีนท่ีอยูใ่นรูปของเหลว มาผา่น
กระบวนการย่อยด้วยเอนไซม์ทริปซินได้เป็นสาย
เปปไทด์ แล้วน�าไปวิเคราะห์ตอ่ด้วย MS หรือตรวจ
สอบด้วย SDS-PAGE  ได้เลย เชน่ เทคนิค liquid 
chromatography–MS techniques (LC–MS), 
High-Performance Liquid Chromatography –
Tandem Mass Spectrometry (HPLC-MS/MS), 
Ultra-Performance Liquid Chromatography 
(UHPLC) และ liquid extraction surface analysis 
mass spectrometry (LESA-MS) (von Bargen et 
al., 2014; Montowska et al., 2014; Giaretta et 
al., 2013; Herrero et al., 2012)
นอกจากนีโ้ปรตีนหรือเปปไทด์ ท่ีใช้เป็นตวับง่ชีห้รือ
เคร่ืองหมายนัน้ (Protein/peptide marker) จะต้อง
มีการแสดงออกและล�าดบักรดอะมิโนท่ีแตกตา่งกนั
ในสตัว์แตล่ะชนิด สว่นใหญ่เป็นโปรตีนท่ีมีสว่นใน
การควบคมุการท�างานภายในเซลล์ เป็นไมโอไฟ
บริลลาร์โปรตีนซึ่งเป็นโปรตีนท่ีพบได้มากในกล้าม
เนือ้  โปรตีนท่ีท�าหน้าท่ีเป็นเอนไซม์ท่ีท�างานเก่ียว
การควบคมุเมแทบอลซิมึ และการตอบสนองตอ่
ภมิูคุ้มกนั เชน่ albumin, actin, myoglobin 
และtropomyosin ซึง่เป็นโปรตีนท่ีมีความทนตอ่
ความร้อน (Montowska et al., 2014) อยา่งไรก็ตาม 
โปรตีนเคร่ืองหมายท่ีนิยมใช้คือ ไมโอโกลบลิ 
myoglobin (Mb) เป็นโปรตีนท่ีมีขนาดเลก็ มีขนาด
น�า้หนกัประมาณ 14–18 kDa พบในกล้ามเนือ้ลาย
และกล้ามเนือ้หวัใจ ท�าให้เนือ้สตัว์มีสีแดงหรือ
สีชมพ ู(Mancini and Hunt, 2005)  มีหน้าท่ีจบักบั
โมเลกลุออกซเิจน เพ่ือเก็บสะสมและขนสง่ไปยงัไม
โตคอนเดรียเพ่ือใช้ในปฏิกิริยาออกซเิดชัน่ โดยเม่ือ
ยอ่ยไมโอโกลบลิด้วยเอนไซม์ทริปซนิ สามารถแยก
ความแตกต่างระหว่างไมโอโกลบิลของสตัว์แต่ละ
ชนิดได้ เชน่ ในโคมีรูปแบบดงันี ้
HPSDFGADAQAAMSK ขณะท่ีในม้ามีรูปแบบ
เป็น HPGDFGADAQGAMTK (Giaretta et al., 
2013; Watson et al., 2015) นอกจากนีย้งัมีการ
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ศกึษาโปรตีนตวัอ่ืนๆ ท่ีมีศกัยภาพโดยมีความแตก
ตา่งระหวา่งชนิดสตัว์คอ่นข้างสงู ได้แก่ โปรตีนท่ีท�า
หน้าท่ีควบคมุ HSP27 และ H-FABP และโปรตีนท่ี
ท�าหน้าท่ีเป็นเอนไซม์ในกระบวนการเมแทบอลิซึม 
ได้แก่ ATP synthase, cytochrome bc-1 subunit 
1 troponin I (TnI), enolase3, L-lactate 
dehydrogenase (LDH), triose-phosphate 
isomerase (TPI )และ alpha-ETF (Montowska 
and Pospiech, 2013)
 การใช้วิธีทางโปรตีโอมิกส์สามารถตรวจ
สอบย้อนกลบัในผลติภณัฑ์ตา่งๆ เชน่ เนือ้ น�า้นม 
ชีส หางนม หรือแม้กระทัง่อาหารท่ีมีองค์ประกอบ
ด้วยกนัหลายชนิด เชน่ ซอส เป็นต้น Ultra-
Performance Liquid Chromatography โดยใช้ไม
โอโกลบลิเป็นเคร่ืองหมาย สามารถตรวจสอบพบ
สดัสว่นเนือ้สกุรตอ่เนือ้โคท่ีระดบั  5% (25 mg/500 
mg) และสามารถตรวจสอบสดัสว่นเนือ้ม้าตอ่เนือ้
โคท่ีระดบั 0.1% (0.50 mg/0.50 g) (Giaretta et al., 
2013; Di Giuseppe et al., 2015)  จ�าแนกความ
แตกต่างระหว่างเนือ้โคและสุกรท่ีผสมอยู่ในซอส
เนือ้ โดยสกดัโปรตีน และน�าไประบชุนิดและขนาด
ของเปปไทด์ด้วยวิธี Mass spectrometry  ซึง่
สามารถตรวจพบเปปไทด์ท่ีมีความจ�าเพาะกบัเนือ้
สกุรและเนือ้โคได้ สามารถตรวจพบปริมาณของ
เปปไทด์ของเนือ้โคและสกุรท่ีระดบั 0-100% โดย
เปปไทด์ดงักลา่ว เป็นองค์ประกอบของ alpha 
2-collagen chain
 นอกจากนีเ้ทคนิคทางโปรตีโอมิกส์ยัง
สามารถใช้ในการตรวจสอบคุณภาพอาหารชนิด
อ่ืนๆ นอกเหนือจากเนือ้สตัว์แล้ว Camerini  et al. 
(2016) ตรวจสอบการแทนท่ีชีส (Italian ricotta 
cheese) ท่ีท�าจากน�า้นมกระบือ แพะหรือแกะด้วย
หางนมโค (cow whey) โดยใช้เปปไทด์ท่ีมีความ
จ�าเพาะ จ�านวน 3 ชนิด คือ  b-LGB C-terminal 
peptide (trypsin), b-LGA and b-LGB (118–140) 
peptide (trypsin) และ a-LA (33–55) peptide 
(AspN) ในการบง่ชี ้ ด้วยเทคนิค MALDI-TOF-MS 
และ LC–MS ผลการศกึษาพบวา่วิธีการดงักลา่ว
สามารถตรวจพบการแทนท่ีหางนมโคลงในชีสจาก
น�า้นมกระบือ แพะ และแกะ ท่ีระดบัต�่าสดุเทา่กบั 
5%  เชน่เดียวกบั Di Girolamo et al. (2014)ใช้

เทคนิค MALDI-TOF MS Fingerprinting ในการ
ตรวจสอบการปลอมปนน�า้นมแพะและน�า้นมลา 
ด้วยจากการใช้น�า้นมจากโค กระบือ และแกะ โดย
อาศยัความแตกต่างของโปรตีนโปรไฟล์ของโปรตีน
ในน�า้นมของสตัว์แตล่ะชนิด ซึง่สามารถตรวจพบ
การปลอมปนน�า้นมจากสัตว์ชนิดอ่ืนลงในน�า้นม
แพะและน�า้นมลาท่ีระดบัต�่าสดุเทา่กบั 5%  ขณะท่ี 
Motta et al. (2014) ตรวจสอบการปลอมปนหางนม
ในน�า้นมด้วยเทคนิค LC-MS โดย 
Caseinomacropeptide (CMP) เป็นตวับง่ชีท้าง
ชีวภาพ เน่ืองจาก CMP เป็นโปรตีนท่ีหลัง่ออกมา
จาก chymosin ในกระบวนการผลติชีส ซึง่พบได้ใน
หางนมเทา่นัน้ ซึง่หากตรวจพบ CMP จะสามารถ
บอกได้ว่าน�า้นมนัน้ๆมีการเติมหางนมลงไปหรือไม ่
โดยวิธีการดงักลา่วสามารถตรวจสอบการปลอมปน
ท่ีระดบัต�่าสดุ 1 µg mL-1 และปริมาณต�่าสดุ 5.0 µg 
mL-1

สรุป

 โปรตีโอมิกส์เป็นการศึกษาแบบแผน
โปรตีน ซึง่มี 6 ด้าน ได้แก่ 1) การศกึษาการ
แสดงออกของโปรตีน 2) อนัตรกิริยาระหวา่งโปรตีน 
3) การท�าหน้าท่ีของโปรตีน 4) โปรตีนเชิงโครงสร้าง 
5) เหมืองโปรตีน และ 6) การดดัแปลงโปรตีนหลงั
กระบวนการถอดรหสั ข้อมลูโปรตีโอมิกส์ถกูน�ามา
ใช้ในการวิเคราะห์ความปลอดภยัของอาหาร การ
วิเคราะห์การตกค้างของสารเคมีกลุ่มเบต้าอะดรี
เนอจิกอะโกรนิสต์ รวมถงึการเพ่ิมประสทิธิภาพใน
การตรวจหาเชือ้จลุชีพด้วยเทคนิคทาง MALDI 
TOF-MS/MS และ Liquid chromatography mass 
spectrometry (LC-MS) ท�าให้การตรวจหาเชือ้
จลุชีพมีความถกูต้องรวดเร็ว และสามารถจ�าแนก
เชือ้จลุชีพได้ในระดบั subspecies นอกจากนัน้โปร
ตีโอมิกส์ของโปรตีนในเนือ้สัตว์เป็นตัวบ่งชีท้าง
ชีวภาพท่ีบง่บอกคณุลกัษณะของเนือ้หรือกลไกทาง
ชีวเคมีท่ีเกิดขึน้ภายหลังการฆ่าท่ีส่งผลกรทบต่อ
คณุภาพเนือ้ โดยใช้การจ�าแนกชนิดของจดุโปรตีน
โครงสร้างและเก่ียวข้องกบัการหดตวัของกล้ามเนือ้ 
และเอนไซม์ท่ีเก่ียวข้องในกระบวนการเมแทบอลิ
ซมึ ของกล้ามเนือ้เพ่ือการบง่ชีถ้งึความเครียดก่อน
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การฆา่และความเสี่ยงตอ่การเกิด DFD และการ
ด้อยคณุภาพแบบ PSE และในปัจจบุนัยงัมีการ
พัฒนาเทคนิคทางด้านโปรตีโอมิกส์เพ่ือเป็นทาง
เลือกหนึ่งในการศึกษาเก่ียวกับตรวจสอบการ
ปลอมปน หรือการแทนท่ีเนือ้สตัว์และผลติภณัฑ์
จากสตัว์ ซึง่สามารถตรวจสอบชนิด พนัธุ์ และ
เนือ้เย่ือของสตัว์ท่ีมีการปลอมปนได้ โดยอาศยัชนิด 
ขนาดของโปรตีน (protein/peptide marker) และ/
หรือโปรตีนโปรไฟล์ (whole protein profile) ซึง่
สามารถให้ผลตรวจได้ถูกต้องแม้ว่าจะมีการปน
เปือ้นของโปรตีนเพียงเลก็น้อย
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