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บทคัดย่อ 

  ปัจจุบันได้มีการน าวิทยาศาสตร์และเทคโนโลยีโอมิกส์ (omics sciences and technology) ได้แก่ จีโนมิกส์ 
(genomics) ทรานสคริปโตมิกส์ (transcriptomics) โปรตีโอมิกส์ (proteomics) และเมตาโบโลมิกส์ (metabolomics) 
มาประยุกต์ใช้ในการศึกษาวิจัยทางด้านการเกษตรและอาหาร (foodomics) รวมทั้งการศึกษาด้านจุลชีววิทยาของ
ผลิตภัณฑ์อาหารหมัก (fermented food) ในบทความวิชาการนี้จึงขอเสนอรูปแบบของการประยุกต์ใช้เทคโนโลยี
ดังกล่าว เพ่ือศึกษาองค์ประกอบและพลวัตของประชากรจุลินทรีย์และชีวโมเลกุลในผลิตภัณฑ์นมเปรี้ยวคีเฟอร์ ซึ่งเป็น
ผลผลิตจากกิจกรรมทางเมตาบอลิซึมของจุลินทรีย์กล้าเชื้อผสม (mixed culture fermentation) ระหว่างแบคทีเรีย
กรดแลคติก แบคทีเรียกรดอะซีติก และยีสต์ โดยมีวัตถุประสงค์เพ่ือให้เกิดความเข้าใจในลักษณะแบบองค์รวม (holistic 
approach) ครอบคลุมตั้งแต่ระดับโครงสร้างของสารพันธุกรรมและหน้าที่ของยีนทั้งหมดในจีโนม การแสดงออกของยีน
และการสังเคราะห์โปรตีนเพื่อตอบสนองต่อการเปลี่ยนแปลงของสภาวะแวดล้อมและความเครียดจากปัจจัยต่างๆ ใน
ระหว่างกระบวนการหมัก ปฏิสัมพันธ์ระหว่างประชากรจุลินทรีย์ที่อยู่ร่วมในระบบอาหารเดียวกัน รวมทั้งกิจกรรมทาง 
เมตาบอลิซึมเพ่ือย่อยสลายสารอาหารที่เป็นองค์ประกอบในน้ านมและการสังเคราะห์สารเมตาบอไลต์ที่ส่งผลต่อสมบัติ
ทางกายภาพ ทางเคมี คุณภาพทางประสาทสัมผัส คุณค่าทางโภชนาการ สมบัติเชิงหน้าที่ และความปลอดภัยของ
ผลิตภัณฑ์ ซึ่งก่อให้เกิดการพัฒนาองค์ความรู้ใหม่ด้านวิทยาศาสตร์และเทคโนโลยีการอาหารในยุคหลังการส ารวจจีโนม 
หรือ “Post Genomic Era” ที่จ าเป็นต้องอาศัยการบูรณาการของนักวิจัยที่มีความเชี่ยวชาญระหว่างศาสตร์ใน
หลากหลายสาขาเข้าด้วยกัน 
 
ค าส าคัญ: ผลิตภัณฑน์ม จีโนมกิส์ ทรานสครปิโตมิกส์ โปรตีโอมิกส์ เมตาโบโลมิกส ์
 
1. นมเปรี้ยวคีเฟอร์ 
  คีเฟอร์ หรือ เคเฟอร์ (kefir) หมายถึง นมเปรี้ยว 
(fermented milk) ชนิดหนึ่ง คาดว่ามีต้นก าเนิดจาก
บริเวณทางตอนเหนือของเทือกเขาคอเคซัส (Caucasus) 
ตั้งแต่ในยุค 200 ปีก่อนคริสตกาล [1] มีรากศัพท์มาจากค า

ในภาษาตุรกี “keyif” หมายถึง “good feeling หรือ 
ความรู้สึกดี” ซึ่งสื่อความหมายถึงผลในเชิงสุขภาพต่อ
ผู้บริโภค [2] คีเฟอร์เป็นผลิตภัณฑ์ที่ได้จากกระบวนการ
หมักน้ านม เช่น นมวัว นมแพะ (ใช้ในผลิตภัณฑ์ดั้งเดิม) 
นมแกะ นมควาย นมม้า หรือนมอูฐ [3] โดยกิจกรรม
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ทางเมตาบอลิซึม (metabolic activity) ของแบคทีเรียกรด
แลคติก ได้แก่ Lactobacillus kefiri แบคทีเรียในสกุล 
Leuconostoc, Lactococcus และแบคทีเรียกรดอะซีติก
ในสกุล Acetobacter ร่วมกับยีสต์กลุ่มที่สามารถหมัก
น้ าตาลแลคโตส ได้แก่ Kluyveromyces marxianus และ
ยีสต์กลุ่ มที่ ไม่ สามารถหมักน้ าตาลแลคโตส ได้ แก่ 
Saccharomyces unisporus, Saccharomyces cerevisiae 
และ Saccharomyces exiguus [4] โดยจุลินทรีย์เชื้อผสม
ดังกล่าวอาศัยอยู่ร่วมกันแบบพ่ึงพา (symbiosis) ใน
โครงสร้างที่เกิดจากการรวมตัวของชั้นพอลิแซ็กคาไรด์ที่เชื้อ
แบคที เรี ยสร้ างและปล่ อยออกมาภายนอกเซลล์ 
(exopolysaccharide) ซึ่งประกอบไปด้วยน้ าตาลกลูโคส
และกาแลคโตส (อัตราส่วน 1:1) ร่วมกับโปรตีนเคซีนและ
ไขมันนม เรียกว่ า คี เฟอราน (kefiran) [2] ซึ่ งท าให้
จุลินทรีย์กล้าเชื้อผสม (mixed starter cultures) จับตัว
เป็นกลุ่มก้อนลักษณะเป็นเม็ดสีขาว มีความเหนียวและ
ยืดหยุ่น (gelatinous biomass) รูปร่างไม่แน่นอน คล้าย
ดอกกะหล่ า มีขนาดเส้นผ่านศูนย์กลางระหว่าง 2 ถึง 30 
มิลลิเมตร เรียกว่า เม็ดคีเฟอร์ (kefir grains) [2] (Figure 1) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figure 1. Physical appearance of fresh kefir grains 
available in Thai marketplace. Photo taken by 
Kanokorn Narasawat and Rangsarit Sangrungrawee 
at Department of Food Technology, Faculty of 
Science, Chulalongkorn University. 

 คีเฟอร์เริ่มมีการผลิตในระดับอุตสาหกรรมเป็น
ครั้งแรกช่วงปลายของศตวรรษที่ 19 ในสหภาพโซเวียต 
[2] ปัจจุบันการผลิตและการบริโภคคีเฟอร์เป็นที่นิยม
อย่างมากในกลุ่มประเทศยุโรปตะวันออก เยอรมนี และ
นอร์เวย์ อีกทั้งมีแนวโน้มการขยายตัวของตลาดอย่าง
ต่อเนื่องไปยังประเทศในทวีปแอฟริกา ญี่ปุ่น สหรัฐอเมริกา 
และประเทศในภูมิภาคตะวันออกกลาง [5] กระบวนการ
ผลิตคีเฟอร์ด้วยวิธีดั้งเดิม (traditional method) ท าได้
โดยการน าเม็ดคีเฟอร์ (ร้อยละ 2-10) ใส่ในน้ านมที่ผ่าน
กระบวนการให้ความร้อนเพ่ือฆ่าเชื้อเบื้องต้น บ่มใน
ภาชนะปิดที่อุณหภูมิประมาณ 20-25 องศาเซลเซียส 
เป็นระยะเวลา 18-24 ชั่วโมง จากนั้นกรองเพ่ือแยกเอา
เม็ดคี เฟอร์ออก ซึ่งเม็ดคีเฟอร์ดังกล่าวสามารถน า
กลับมาใช้หมักซ้ าได้ใหม่ [2] ส่วนการผลิตในระดับ
อุตสาหกรรมสมัยใหม่นิยมใช้กระบวนการหมักแบบ
รัสเซีย (Russian method) หรือแบบยุโรป (European 
method) และมีการน ากล้าเชื้อผสมพร้อมใช้ (direct-
vat-inoculation: DVI culture) ที่ผ่านการคัดเลือก
สายพันธุ์และเก็บรักษาในรูปแบบกล้าเชื้อแช่เยือกแข็ง 
(frozen culture) หรือท าแห้งแบบแช่เยือกแข็ง 
(freeze dried culture) มาใช้แทนเม็ดคีเฟอร์ เพ่ือให้
ได้ผลิตภัณฑ์ที่มีคุณภาพสม่ าเสมอและมีความปลอดภัย
ต่อผู้บริโภค [2, 6] ซ่ึงความหลากหลายของชนิดและสาย
พันธุ์จุลินทรีย์ที่เป็นองค์ประกอบของกล้าเชื้อ ปริมาณ
สัดส่วนกล้าเชื้อที่ใช้ต่อน้ านม ชนิดของน้ านมที่ใช้เป็น
วัตถุดิบและกระบวนการให้ความร้อน ตลอดจนระยะเวลา 
และสภาวะแวดล้อมในระหว่างกระบวนการหมัก นับเป็น
ปัจจัยส าคัญที่ส่งผลให้คุณภาพทางประสาทสัมผัสของ  
คีเฟอร์ที่ได้มีความแตกต่างกัน [6] โดยทั่วไปผลิตภัณฑ์
จะมีเนื้อสัมผัสเป็นของเหลวข้น สีขาวนวล มีความเป็น
กรดและกลิ่นเปรี้ยวจากกระบวนการหมักกรดแลคติก 
(lactic acid fermentation) และกรดอะซีติก (acetic 
acid fermentation) ซึ่งเป็นผลจากกิจกรรมทางเมตา
บอลิซึมของแบคทีเรีย มีกลิ่นแอลกอฮอล์และความซ่า
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เล็กน้อยจากก๊าซคาร์บอนไดออกไซด์ที่ เกิดขึ้นจาก
กระบวนการหมักโดยกิจกรรมทางเมตาบอลิซึมของยีสต์ 
(alcoholic fermentation) มีค่าความเป็นกรด-ด่างอยู่
ในช่วงระหว่าง 4.2-4.6 มีส่วนประกอบส าคัญโดยประมาณ 
ได้แก่ น้ า (ร้อยละ 89.0) ไขมัน (ร้อยละ 0.2-3.5 ขึ้นกับ
น้ านมที่ใช้เป็นวัตถุดิบ) โปรตีน (ร้อยละ 3.0) น้ าตาล 
(ร้อยละ 6.0) และเถ้า (ร้อยละ 0.7) [1] ซึ่งประกอบไป
ด้วยวิตามินและแร่ธาตุส าคัญที่มีอยู่ในน้ านม และมีค่า
ความเข้มข้นของกรดแลคติก เอทานอล และก๊าซ
คาร์บอนไดออกไซด์อยู่ในช่วงระหว่าง ร้อยละ 0.8-1.0 
โดยน้ าหนักต่อปริมาตร ร้อยละ 0.5-2.0 โดยน้ าหนักต่อ
ปริมาตร และร้ อยละ 0 . 08 -0 .20 โดยปริมาตร 
ตามล าดับ [1, 2] นอกจากนี้ยังมีสารเมตาบอไลต์ชนิด
ระเหยง่ายที่ให้กลิ่นรส (aroma volatile metabolite) 
ได้แก่ acetoin, acetaldehyde, diacetyl, acetic acid, 
propionic acid และ butyric acid เป็นต้น ซึ่งเป็น
ผลผลิตจากกิจกรรมทางเมตาบอลิซึมของจุลินทรีย์กล้า
เชื้อในระหว่างกระบวนการหมัก [7] 
  คี เฟอร์  เป็นผลิตภัณฑ์อาหารมีคุณค่าทาง
โภชนาการสูง ประกอบไปด้วยสารอาหารหลักจากน้ านม 
ได้แก่ โปรตีน และกรดอะมิโนจ าเป็น (lysine, isoleucine, 
phenylalanine, valine, threonine, methionine และ 
tryptophan) อีกทั้งยังอุดมไปด้วยแร่ธาตุ (calcium, 
magnesium, phosphorus และ potassium) และ
วิตามิน (A,  B1,  B2,  B5,  B6,  B9,  B12,  C และ K) ที่
จ าเป็นต่อร่างกาย [1] ซ่ึงมีรายงานว่า กิจกรรมการย่อยสลาย
โปรตีน (proteolytic activity) ของจุลินทรีย์กล้าเชื้อใน
ระหว่างกระบวนการหมักส่งผลให้ปริมาณกรดอะมิโนอิสระ 
(free amino acid) ในคีเฟอร์เพ่ิมสูงขึ้นเมื่อเทียบกับปริมาณ
ที่พบในน้ านมวัตถุดิบ [8] อีกทั้งน้ าตาลแลคโตสบางส่วนใน
น้ านมจะถูกย่อยด้วยเอนไซม์ β-galactosidase จาก
จุลินทรีย์  ท าให้ผู้ที่มีภาวะการย่อยแลคโตสผิดปกติ 
(lactose Intolerance) สามารถบริโภคผลิตภัณฑ์จาก
นมชนิดนี้ได้ [9] ประเด็นส าคัญอีกประการหนึ่ง คือ

แบคทีเรียกรดแลคติกและยีสต์ที่เป็นองค์ประกอบใน
เม็ดคีเฟอร์บางสายพันธุ์จัดเป็นจุลินทรีย์โพรไบโอติก 
(probiotics) หมายถึง จุลินทรีย์ที่มีชีวิตซึ่งเมื่อผู้บริโภค
ได้รับเข้าสู่ร่างกายในปริมาณที่เพียงพอจะท าให้เกิดผลที่
เป็นประโยชน์ต่อสุขภาพ [10] เช่น ปรับให้เกิดสภาวะ
สมดุลในระบบล าไส้ ลดความเสี่ยงในการติดเชื้อจาก
จุลินทรีย์ก่อโรค อาการท้องเสีย และมะเร็งล าไส้ ลด
ปริมาณคอเลสเตอรอลในเลือด ช่วยสร้างเสริมระบบ
ภูมิคุ้มกันให้กับร่างกาย เป็นต้น [1, 11] จากเหตุผล
ดังกล่าว คีเฟอร์จึงถูกจัดให้เป็นผลิตภัณฑ์ในกลุ่มอาหารเชิง
หน้าที่ (functional food) ซึ่งให้ประโยชน์หรือคุณสมบัติ
อ่ืนๆ ในด้านการส่งเสริมสุขภาพนอกเหนือจากคุณค่าทาง
โภชนาการขั้นพ้ืนฐาน [12] นอกจากนี้  มีรายงานว่า
แบคทีเรียกรดแลคติกในเม็ดคีเฟอร์บางสายพันธุ์สามารถ
สร้างสารยับยั้งการเจริญของจุลินทรีย์ก่อโรค (bacteriocin) 
เช่น Bacillus cereus, Escherichia coli, Listeria spp., 
Salmonella spp. และ Staphylococcus spp. ในอาหาร
ได้ [13] ส าหรับในประเทศไทย คีเฟอร์มีชื่อสามัญที่รู้จัก
กันโดยทั่วไปว่า “นมบัวหิมะ หรือ โยเกิร์ตบัวหิมะ 
(ทิเบต)” [14, 15] เป็นที่นิยมในกลุ่มผู้บริโภคอาหารเพ่ือ
สุขภาพ พบการผลิตในระดับครัวเรือนหรืออุตสาหกรรม
ขนาดเล็กในรูปแบบเครื่องดื่มเพ่ือสุขภาพ อย่างไรก็ตาม 
ข้อมูลการศึกษาทางวิทยาศาสตร์เกี่ยวกับแหล่งที่มาและ
ชนิดของจุลินทรีย์ที่เป็นองค์ประกอบในเม็ดคีเฟอร์ และ
ประโยชน์ในเชิงสุขภาพของผลิตภัณฑ์ดังกล่าวยังมีอยู่
ค่อนข้างจ ากัด [16, 17] คณะผู้เขียนจึงมีความสนใจที่
จะน าเสนอข้อมูลเกี่ยวกับการน าเทคโนโลยีสมัยใหม่ทาง
อณูชีววิทยา (molecular biology) มาประยุกต์ใช้เพ่ือ
ศึกษาผลิตภัณฑ์ดังกล่าว 
 
2. ความรู้เบื้องต้นเกี่ยวกับเทคโนโลยีโอมิกส ์
  ศานต์ และมยุรี (2560) อธิบายความหมาย
เบื้องต้นของวิทยาศาสตร์และเทคโนโลยีโอมิกส์ไว้ดังนี้ 
“ค าว่า “โอมิกส์” (~omics) มีรากศัพท์มาจากค าใน
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ภาษาละติน “~omne” ซึ่งหมายถึง ลักษณะโดยรวม 
หรือองค์ประกอบทั้งหมด ซึ่งได้ถูกน ามาใช้ เป็นค า
ต่อท้ายในภาษาอังกฤษ (suffix) ของเทคโนโลยีที่
เกี่ยวข้องกับการศึกษาองค์ประกอบโดยรวมของสารชีว
โมเลกุล (biomolecule) ตั้งแต่ระดับข้อมูลสาร
พันธุกรรม (genomics) การแสดงออกของยีนในระดับ
อาร์เอ็นเอ (transcriptomics) การสังเคราะห์โปรตีน 
(proteomics) รวมถึงการวิเคราะห์หาสารเมตาบอไลต์ 
(metabolomics) ทั้งหมดในสิ่งมีชีวิตหรือระบบชีวภาพ 
[18] ผลการศึกษาที่ได้จะอยู่ในรูปข้อมูลแบบแผนทางชีว
โมเลกุล (biomolecular profile) ได้แก่ ข้อมูลรหัส
พันธุกรรมทั้งหมด (genome) ข้อมูลการแสดงออกหรือ

การถอดรหั สของยี น เป็ น เ อ็ มอาร์ เ อ็ นเอทั้ งหมด 
(transcriptome) ข้อมูลการสังเคราะห์โปรตีน (proteome) 
และสารเมตาบอไลตท์ั้งหมด (metabolome) ของสิ่งมีชีวิต
หรือระบบชีวภาพชนิดใดชนิดหนึ่ง ภายใต้สภาวะใดสภาวะ
หนึ่ง ณ ช่วงเวลาใดเวลาหนึ่ง [18] โดยมีวัตถุประสงค์
เพ่ือให้เกิดความเข้าใจในกลไกเชิงหน้าที่และอันตรกิริยา
ระหว่างสารชีวโมเลกุลเหล่านั้น รวมทั้งหาความสัมพันธ์
ระหว่างข้อมูลแบบแผนทางชีวโมเลกุลดังกล่าวต่อ
ลักษณะปรากฏ (phenotype) หรือคุณลักษณะเฉพาะ 
(characteristics) ของสิ่งมีชีวิตหรือระบบชีวภาพนั้นๆ 
ภายใต้สภาวะที่สนใจในภาพรวม (holistic approach) 
[19]” [20] (Figure 2) 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figure 2. Schematic representation summarizing different ~omics techniques employed for the 
study of kefir grains and kefir milk targeting different levels of molecular interpretation. 
Information adapted from Sánchez et al. (2013) [29]. 
 
 คณะผู้ เขียนเดียวกันได้อภิปรายเพ่ิมเติมว่า 
“ปัจจุบันได้มีการน าเทคโนโลยีโอมิกส์มาประยุกต์ใช้ใน
การวิจัยทางด้านการเกษตรและอาหาร ท าให้เกิดการ
พัฒนารูปแบบการวิเคราะห์องค์ประกอบทางชีวโมเลกุล
ของระบบอาหาร เพ่ือให้ได้ข้อมูลในลักษณะแบบองค์
รวมที่เรียกว่า “foodomics” [21] โดย Cifuentes 
(2013) ได้ให้ค าจ ากัดความของ foodomics ว่าหมายถึง
การน าเทคโนโลยีโอมิกส์มาประยุกต์ใช้ในการวิจัยด้าน

การเกษตร อาหาร และโภชนาการ เพ่ือให้ได้ข้อมูลเชิงลึก
ที่เป็นประโยชน์ต่อผู้บริโภค ทั้งในเชิงคุณภาพของ
วัตถุดิบ การเปลี่ยนแปลงในระหว่างกระบวนการแปรรูป
และเก็บรักษาอาหาร สมบัติทางโภชนาการและการออก
ฤทธิ์ทางชีวภาพของสารอาหาร รวมทั้งระดับการ
ปนเปื้อนของสารพิษและความปลอดภัยของอาหาร 
[22]” [20]  
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  ส าหรับงานวิจัยด้ านผลิตภัณฑ์อาหารหมัก 
(fermented food) มีการน าเทคโนโลยีโอมิกส์มา
ประยุกต์ใช้เพ่ือศึกษาความหลากหลายของประชากร
จุลินทรีย์และพลวัต (microbial diversity and population 
dynamics) [23, 24] ปฏิสัมพันธ์ระหว่างจุลินทรีย์ใน
ระบบอาหารหมัก (microbial interaction) [25] การ
ตอบสนองต่อปัจจัยในระบบอาหารที่ท าให้เกิดความเครียด
ต่อเซลล์ (adaptive stress response) [26] บทบาทและ
กิจกรรมทางเมตาบอลิซึมของจุลินทรีย์ ในระหว่าง
กระบวนการหมัก การบ่ม และการเก็บรักษา ซึ่งส่งผล
ต่อการเปลี่ยนแปลงด้านสมบัติทางกายภาพ ทางเคมี 
คุณภาพทางประสาทสัมผัส และความปลอดภัยของ
ผลิตภัณฑ์ [23, 27] รวมทั้งผลจากการบริโภคผลิตภัณฑ์
อาหารหมักต่อการเปลี่ยนแปลงของประชากรจุลินทรีย์
ประจ าถิ่นในระบบทางเดินอาหารของมนุษย์ (human 
gut microbiota) [28, 29] และประโยชน์ในเชิงสุขภาพ
ด้านอ่ืนๆ ต่อผู้บริโภค [23, 30] ร่วมกับการประยุกต์ใช้
เทคโนโลยี ชี วสารสน เทศ (bioinformatics)  เ พ่ื อ
ประมวลผลข้อมูลและสามารถใช้ข้อมูลที่ ได้ สร้าง
แบบจ าลองทางคณิตศาสตร์ (predictive modeling) 
[31] ส าหรับคัดเลือกปรับปรุงสายพันธุ์จุลินทรีย์และ
ท านายคุณลักษณะที่ต้องการ ทั้งนี้ ผู้อ่านสามารถศึกษา
ข้อมูลเพ่ิมเติมเกี่ยวกับการประยุกต์ใช้เทคโนโลยีโอมิกส์
ในงานวิจัยด้านผลิตภัณฑ์อาหารหมัก ได้จากเอกสารอ้างอิง
ตามที่ระบุไว้ในเนื้อความข้างต้น 
 
3. การประยุกต์ใช้เทคโนโลยีจีโนมิกส์ในการศึกษา
ประชากรจุลินทรีย์ในคีเฟอร์ 
  จีโนมิกส์ (genomics) เป็นการศึกษาข้อมูลสาร
พันธุกรรมทั้งหมดหรือจีโนมของสิ่งมีชีวิตด้วยเทคโนโลยี
การวิเคราะห์ล าดับเบสขั้นสูง (high-throughput 
sequencing (HTS) technology) เพ่ือให้ทราบถึง
องค์ประกอบและโครงสร้างของสารพันธุกรรม ต าแหน่ง
และหน้าที่ของยีนทั้งหมดในจีโนม (functional genomics) 

เพ่ือวิเคราะห์ระบุต าแหน่งของยีนเครื่องหมาย (marker 
gene) ต่ อคุณลั กษณะหรื อลั กษณะปรากฏเฉพาะ 
(phenotype) รวมถึงการปรับตัวต่อสภาวะแวดล้อม 
(environmental adaptation) ความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการ 
(phylogenetics) และใช้ประกอบการพิสูจน์เอกลักษณ์
เพ่ือจ าแนกชนิด (genetic identification) ของสิ่งมีชีวิต 
[30] โดยจุลินทรีย์กล้าเชื้อในผลิตภัณฑ์อาหารหมักที่
ได้รับการวิเคราะห์หาล าดับเบสในจีโนมอย่างสมบูรณ์ 
(complete genome sequencing) เป็นชนิดแรก คือ 
แบคทีเรียกรดแลคติก Lactococcus lactis subsp. 
lactis IL1403 ที่ใช้เป็นกล้าเชื้อในกระบวนการผลิตเนยแข็ง 
[32] ซึ่งความก้าวหน้าของเทคโนโลยีการวิเคราะห์ล าดับเบส 
HTS โดยเฉพาะเทคโนโลยีการวิเคราะห์ล าดับเบสยุคใหม ่
(next generation sequencing: NGS) [33] ส่งผลให้
งานวิจัยทางด้านจีโนมิกส์มีการพัฒนาไปอย่างรวดเร็ว จนถึง
ปัจจุบัน (สิงหาคม 2560) ในระบบฐานข้อมูลออนไลน์ 
National Center for Biotechnology Information (NCBI) 
ของประเทศสหรัฐอเมริกา มีรายงานจ านวนจีโนมสมบูรณ์
ของจุลินทรีย์ (microbial complete genome sequence) 
ทั้งชนิดโปรคาริโอตและยูคาริโอตรวมกันทั้งสิ้น มากกว่า 
8,000 รายการ (www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/ 
microbes/) รวมทั้ง Lactobacillus kefiranofaciens ZW3 
ที่แยกได้จากเม็ดคีเฟอร์ของประเทศทิเบต [34] 
  อย่างไรก็ตาม จีโนมิกส์เป็นการวิเคราะห์ข้อมูล
สารพันธุกรรมในจีโนมของเซลล์หนึ่งเซลล์หรือสิ่งมีชีวิต
หนึ่งชนิดเท่านั้น จึงยังไม่ครอบคลุมจุลินทรีย์อีกเป็น
จ านวนมากในระบบธรรมชาติที่ไม่สามารถเพาะเลี้ยงใน
ห้องปฏิบัติการได้ (unculturable microorganism) 
[35] ดังนั้น จึงมีการพัฒนาเทคโนโลยี เมตาจีโนมิกส์ 
(metagenomics; meta = beyond) ซึ่งเป็นการ
วิเคราะห์ข้อมูลจีโนมของจุลินทรีย์ทั้งหมดที่เป็นสมาชิก
ในหนึ่งกลุ่มประชากรจุลินทรีย์ (microbial community) 
โดยวิธีการสกัดสารพันธุกรรมออกมาจากตัวอย่างที่
ต้องการศึกษาโดยตรง ซึ่งไม่ต้องผ่านกระบวนการคัดแยก 
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(isolation) และเพาะเลี้ยงเชื้อ (culture independent 
method) [35] ผลการวิเคราะห์ที่ได้จะอยู่ในรูปแบบ
ข้อมูลชนิด (taxonomic composition) และปริมาณ
สัมพัทธ์ (relative abundance) ของจีโนมจุลินทรีย์ที่
เป็นองค์ประกอบในตัวอย่างจากระบบธรรมชาติหรือ
สิ่งแวดล้อมดังกล่าว เรียกว่า ไมโครไบโอม (microbiome) 
[36] ทั้งนี้ มีการน าเทคโนโลยีดังกล่าวมาประยุกต์ใช้เพ่ือ
ศึกษานิเวศวิทยาของจุลินทรีย์ (microbial ecology) 
ในระบบอาหารหมัก รวมทั้งจุลินทรีย์ที่เป็นสาเหตุให้
อาหารเสื่อมเสีย (microbial food spoilage) ท าให้ได้
ข้อมูลเชิงลึกเ พ่ือพัฒนาองค์ความรู้ เกี่ยวกับความ
หลากหลายของประชากรจุลินทรีย์และพลวัตในระบบ
อาหารดังกล่าว [24, 36] 
  ปัจจุบันมีรายงานผลการศึกษาความหลากหลาย
ของประชากรแบคทีเรียและยีสต์ที่เป็นองค์ประกอบใน
เม็ดคีเฟอร์และผลิตภัณฑ์คีเฟอร์โดยใช้เทคโนโลยีจีโนมิกส์
เผยแพร่ในวารสารวิชาการอย่างต่อเนื่อง (Table 1) ผู้เขียน
จึงขอน างานวิจัยที่มีมุมมองในการศึกษาประชากรจุลินทรีย์
ในคีเฟอร์ที่แตกต่างกันมาสรุปเป็นตัวอย่างไว้ ณ ที่นี ้
  Chen และคณะ (2008) Kesmen และคณะ 
(2011) Leite และคณะ (2012) และ Garofalo และคณะ 
(2015) ศึกษาความหลากหลายของประชากรแบคทีเรีย
และยีสต์ในเม็ดคีเฟอร์และคีเฟอร์จากประเทศไต้หวัน ตุรก ี
บราซิล และอิตาลี ตามล าดับ โดยเปรียบเทียบระหว่าง
จ านวนสายพันธุ์แบคทีเรียและยีสต์ที่สามารถระบุได้จาก
การตรวจสอบด้วยเทคนิค culture-dependent ได้แก่ 
การคัดแยกเชื้อจุลินทรีย์บนอาหารเลี้ยงเชื้อ (media-
based isolation) และระบุชนิด (identification) โดย
อาศัยการทดสอบทางชีวเคมี (biochemical test) และ 
culture-independent method ได้แก่ polymerase 
chain reaction-based denaturing gradient gel 
electrophoresis (PCR-DGGE) และ pyrosequencing 
ซึ่งคณะผู้วิจัยได้อภิปรายและน าเสนอข้อมูลที่แสดงถึงข้อ
ได้เปรียบและข้อจ ากัดของวิธีการทั้งสองแบบ โดยเฉพาะ

เทคนิค culture-independent method ซึ่งก่อให้เกิด
องค์ความรู้ใหม่เกี่ยวกับการศึกษาด้านอนุกรมวิธานและ
ความหลากหลายของประชากรจุลินทรีย์ในคีเฟอร์ [37-40] 
  Dobson และคณะ (2011) ศึกษาความหลากหลาย
ของประชากรแบคทีเรียในเม็ดคีเฟอร์ และ คีเฟอร์จาก
ประเทศไอร์แลนด์ด้วยเทคนิค HTS โดยคณะผู้วิจัยพบ
ความแตกต่างระหว่างสัดส่วนของแบคทีเรียในตระกูล 
Firmicutes ที่ตรวจพบในเม็ดคีเฟอร์และคีเฟอร์ ณ ช่วงระยะ
อายุการหมักเดียวกัน นอกจากนี้ยังรายงานความแตกต่าง
ของประชากรจุลินทรีย์ระหว่างบริเวณภายในและพ้ืนผิว
ภายนอกของกลุ่มก้อนเม็ดคีเฟอร์อย่างชัดเจน [41] 
  Gao และคณะ (2013) ศึกษาข้อมลูเมตาจีโนมของ
แบคทีเรียในเม็ดคีเฟอร์ด้วยเทคนิค HTS โดยคณะผู้วิจัย
พบว่าแบคทีเรียกลุ่มหลักที่ตรวจพบได้จัดอยู่ ในสกุล 
Lactobacillus, Lactococcus และ Acetobacter และยัง
รายงานการตรวจพบแบคทีเรียในสกุล Shewanella, 
Acinetobacter, Pelomonas, Dysgonomonas, Weissella 
และ Pseudomonas เป็นครั้งแรกในเม็ดคีเฟอร์จาก
ประเทศทิเบต [42] 
  Marsh และคณะ (2013) น าเทคนิค HTS มา
ประยุกต์ใช้เป็นครั้งแรกในการศึกษาความหลากหลายของ
ประชากรยีสต์ในเม็ดคีเฟอร์ โดยผลการศึกษาแสดงให้เห็น
ว่าเชื้อในสกุล Kazachstania, Kluyveromyces และ 
Naumovozyma เป็นกลุ่มประชากรยีสต์หลักในเม็ดคี
เฟอร์จากประเทศไอร์แลนด์ [43] 
  Nalbantoglu และคณะ (2014) น าเทคนิค 
whole genome shotgun sequencing (WGS) มา
ประยุกต์ใช้เป็นครั้งแรกในการศึกษาข้อมูลเมตาจีโนม
ของแบคทีเรียในเม็ดคีเฟอร์จากประเทศตุรกี โดยพบว่า
เชื้อในสกุล Lactobacillus, Oenococcus, Enterococcus, 
Streptococcus, Pediococcus และ Leuconostoc 
เป็นกลุ่มประชากรแบคทีเรียกรดแลคติกชนิดหลัก อีก
ทั้งน าเสนอผลการวิเคราะห์เพ่ือระบุหน้าที่ (functional 
annotation) ของล าดับโปรตีนที่ประมาณการได้จาก
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การวิเคราะห์เมตาจีโนมดังกล่าว (predicted protein 
sequences) [44] 
  Zamberi และคณะ (2016) ศึกษาข้อมูลเมตาจีโนม
ของแบคทีเรียในเม็ดคีเฟอร์จากประเทศมาเลเซียด้วย
เทคนิค NGS (MiSeq) และเปรียบเทียบวิธีการประมวลผล
ข้อมูลที่ได้ด้วยชุดค าสั่งทางชีวสารสนเทศที่ใช้อัลกอริธึม 
(algorithm) แตกต่างกันเพ่ือสร้าง taxonomic tree 
นอกจากนี้ยังตรวจพบแบคทีเรียในสกุล Bacteroides 
ซึ่งไม่เคยมีรายงานการศึกษาพบมาก่อนในเม็ดคีเฟอร์ 
โดยคณะผู้ วิจัยอภิปรายถึงประสิทธิภาพของการ
ประยุกต์ใช้ เทคโนโลยี NGS ในการศึกษาประชากร

จุลินทรีย์ที่มีอยู่ปริมาณน้อยมากในระบบ ซึ่งไม่สามารถ
ตรวจพบได้ด้วย culture-independent method แบบ
อ่ืน [45] 
  Kalamaki และ Angelidis (2017) รายงานว่า
นอกจากเชื้อในสกุล Saccharomyces, Kluyveromyces, 
Debaryomyces, Pichia, Kazachstania และ Candida 
ซึ่งเป็นกลุ่มประชากรยีสต์หลักในเม็ดคีเฟอร์และคีเฟอร์
จากประเทศกรีซแล้ว คณะผู้วิจัยสามารถตรวจพบเชื้อ 
Pichia membranifaciens และ Candida zeylanoides 
ด้วยเทคนิค HTS ซึ่งยังไม่เคยมีรายงานการศึกษาพบ
ในคีเฟอร์มาก่อน [46] 

 
Table 1. Metagenome analysis of microbiota present in kefir grains and kefir milk. 

Analytical 
technique 

Type of 
sample 

Microbiota 
Referenc

e 
Pyrosequencin
g analysis 

Kefir 
grains 
(interior) 

Families: Bacteriodaceae, Bifidobacteriacea  Clostridiaceae, 
Enterobacteriaceae, Lactobacillaceae, Leuconostocaceae, 
Pasteurellaceae, Pseudomonadaceae, Streptococcaceae  

[41] 

 Kefir 
grains 
(exterior) 

Families: Bifidobacteriacea, Clostridiaceae, Lactobacillaceae,  
Pasteurellaceae, Streptococcaceae 

 

 Kefir milk: Families: Alcaligenaceae, Bacteriodaceae, Bifidobacteriacea,  
Clostridiaceae,  Enterobacteriaceae, Leuconostocaceae, Proteobacteria, 
Pseudomonadaceae, Ruminococcaceae, Streptococcaceae 

 

 Kefir 
grains 

Families (Genera): Aecetobacteraceae (Acetobacter),  Bifidobacteriacea 
(Bifidobacterium), Lactobacillaceae (Lactobacillus), Leuconostocaceae 
(Leuconostoc), Pseudomonadaceae (Pseudomonas),  Solirubrobacteraceae 
(Solirubrobacter), Streptococcaceae (Streptococcus, Lactococcus) 

[40] 

 Kefir 
grains 

Bacteria 
Families: Acetobacteraceae, Bacteroidaceae, Bifidobacteriaceae, Clostridiaceae, 
Enterococcaceae, Lachnospiraceae, Lactobacillaceae, Leuconostocaceae, 
Propionibacteriaceae, Rikenellaceae, Ruminococcaceae, Streptococcaceae 

[43] 
 

  Fungi 
Families: Bondarzewiaceae, Davidiellaceae, Debaryomycetaceae, 
Dermataceae, Dothioraceae, Ganodermataceae, Herpotrichiellaceae,  
Malasseziaceae, Pezizaceae, Phaffomycetaceae, Saccharomycetaceae, 
Teratosphaeriaceae, Tremellomycetes, Tricholomataceae, Valsaceae 
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Table 1 (Cont.) 
Analytical 
technique 

Type of 
sample 

Microbiota 
Referenc

e 
Pyrosequencin
g analysis 

Kefir milk Bacteria 
Families: Acetobacteraceae, Propionibacterineae, Lactobacillaceae, 
Leuconostocaceae, Streptococcaceae 

[43] 

  Fungi 
Families: Bondarzewiaceae, Davidiellaceae, Debaryomycetaceae, 
Dermataceae, Herpotrichiellaceae, Ganodermataceae, Malasseziaceae, 
Pezizaceae, Phaffomycetaceae, Pichiaceae, Saccharomycetaceae, 
Teratosphaeriaceae, Tremellomycetes, Tricholomataceae, Valsaceae, 
Wallemiomycetes 

 

 Kefir 
grains 

Whole genome sequencing 
Families (Genera): Enterococcaceae (Tetragenococcus), Lactobacillaceae 
(Lactobacillus, Pediococcus), Leuconostoccaceae (Oenococcus, 
Leuconostoc), Streptococcaceae (Lactococcus) 

[44] 

  16S rRNA gene 
Families (Genera): Enterococcaceae (Tetragenococcus), Lactobacillaceae 
(Lactobacillus, Pediococcus) 

 

 Kefir 
grains 

Bacteria 
Genera: Acetobacter, Fusobacterium, Lactobacillus, Porphyromonas, 
Streptococcus 

[39] 

  Fungi  
Genera: Dekkera, Hanseniaspora, Kazachstania, Saccharomyces 

 

Illumina 
sequencing 
analysis 

Kefir 
grains 

Genera:  Acetobacter, Acinetobacter, Dysgonomonas, Lactobacillus,  
Lactococcus, Leuconostoc, Pelomonas, Pseudomona, Shewanella, 
Streptococcus, Weissella 

[42] 
 

 Kefir 
grains 

Bacteria 
Families: Acetobacteraceae, Enterobacteriaceae, Enterococcaceae, 
Lactobacillaceae, Moraxellaceae, Pseudomonadaceae, Streptococcaceae  

[7] 
 

  Fungi  
Families: Dipodascaceae, Malasseziaceae, Mucoraceae, Pichiaceae, 
Saccharomycetaceae, Trichosporonaceae 

 

 
4. การประยุกต์ใช้เทคโนโลยีทรานสคริปโตมิกส์ใน
การศึกษากิจกรรมของจุลินทรีย์ในคีเฟอร์ 
  ทรานสคริปโตมิกส์ (transcriptomics) เป็น
การศึกษาการแสดงออกของยีนในระดับอาร์เอ็นเอ 
(RNA) ทั้งหมดหรือทรานสคริปโตม ได้แก่ mRNA rRNA 
tRNA รวมทั้ง non-coding RNA ของสิ่งมีชีวิตหรือ

ระบบชีวภาพชนิดใดชนิดหนึ่ง ซึ่งตอบสนองต่อสภาวะ
ใดสภาวะหนึ่ง ณ ช่วงเวลาใดเวลาหนึ่ง [47] โดยอาศัย
ความก้าวหน้าของเทคโนโลยีไมโครแอเรย์ (microarray) 
และ NGS ในรูปแบบของ RNA sequencing (RNA-seq) 
[47] ปัจจุบันมีการน ามาประยุกต์ใช้ในงานวิจัยด้าน
จุลชีววิทยาทางอาหาร เพ่ือให้ทราบถึงการตอบสนอง



วารสารเทคโนโลยีการอาหาร มหาวิทยาลัยสยาม ปีท่ี 13 ฉบับท่ี 1 มกราคม – มิถุนายน 2561 9 

* Corresponding author e-mail: sarn.s@chula.ac.th 
1 ภาควิชาเทคโนโลยีทางอาหาร คณะวทิยาศาสตร์ จุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย กรุงเทพมหานคร 
2 ศูนย์วิทยาศาสตร์โอมกิส์และชวีสารสนเทศ คณะวิทยาศาสตร์ จุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย กรุงเทพมหานคร 

ของจุลินทรีย์ต่อการเปลี่ยนแปลงของสภาวะแวดล้อม
และความเครียดจากปัจจัยต่ างๆ ภายนอกเซลล์ 
(environmental stress) ในระหว่างกระบวนการแปรรูป
และเก็บรักษาอาหาร ปฏิสัมพันธ์ระหว่างจุลินทรีย์ที่อาศัย
อยู่ ในระบบอาหารเดียวกัน เช่น ภาวะการแข่ งขัน 
(competition) หรือภาวะพ่ึงพา (symbiosis) ปฏิสัมพันธ์
ระหว่างจุลินทรีย์กับเจ้าบ้าน (host-microbe interaction) 
ทั้งในรูปแบบของเชื้อก่อโรคและโพรไบโอติก ความ 
สามารถในการรวมกลุ่มเซลล์ เกิดเป็นฟิล์มชีวภาพ 
(biofilm formation) และการแสดงออกของยีนที่
เกี่ยวข้องกับความรุนแรงในการก่อโรค (pathogenicity) 
เป็นต้น [27, 30] 
  งานวิจัยที่เกี่ยวข้องกับการประยุกต์ใช้เทคโนโลยี 
ทรานสคริปโตมิกส์ในผลิตภัณฑ์กลุ่มนมหมักยังมีจ านวนไม่
มากนัก เช่น ศึกษาการแสดงออกของยีนที่เกี่ยวข้องกับ
ปฏิสัมพันธ์เชิงบวก (proto-cooperation) ระหว่างจุลินทรีย์
กล้าเชื้อในระหว่างกระบวนการหมักโยเกิร์ต [48, 49] 
กระบวนการผลิตและบ่มเนยแข็ง [50-52] และศึกษาการ
แสดงออกของยีนในจุลินทรีย์โพรไบโอติก ภายใต้ภาวะที่
เซลล์ต้องเผชิญกับความเครียดในระหว่างกระบวนการหมัก 
[26] 
  ส าหรับคีเฟอร์ Mendes และคณะ (2013) รายงาน
ผลการศึกษาข้อมูลทรานสคริปโตมของ Lactobacillus 
delbrueckii subsp. bulgaricus และ Saccharomyces 
cerevisiae ซึ่งเป็นตัวแทนแบคทีเรียกรดแลคติกและยีสต์
ในกระบวนการหมักคีเฟอร์ โดยศึกษาปฏิสัมพันธ์ระหว่าง
จุลินทรีย์ทั้ งสองชนิดในระบบการหมักที่ปราศจาก
ออกซิเจนและมีน้ าตาลแลคโตสเป็นแหล่งคาร์บอนเพียง
ชนิดเดียวในอาหารเลี้ยงเชื้อ โดยพบว่าจุลินทรีย์ทั้งสองมี
การแสดงออกของยีนเพ่ือสร้างปฏิสัมพันธ์ในลักษณะ
พ่ึงพาต่อกัน เพ่ือใช้ประโยชน์จากความสามารถในการ
ไฮโดรไลซ์น้ าตาลแลคโตสของ L. bulgaricus และการ
สร้างก๊าซคาร์บอนไดออกไซด์ของ S. cerevisiae ในทาง
ตรงข้าม พบค่าการแสดงออกของยีนที่เกี่ยวข้องกับ lipid 

metabolism เพ่ิมสูงขึ้นใน L. bulgaricus ซึ่งคณะผู้วิจัย
อภิปรายว่าน่าจะสัมพันธ์กับภาวะการแข่งขันเพ่ือแย่งกรด
ไขมันในอาหารเลี้ยงเชื้อ หรืออาจจะเกี่ยวข้องกับการ
ตอบสนองของเซลล์แบคทีเรียต่อความเครียดจากเอทานอล
ทีย่ีสต์สร้างขึ้น [53] 
  Serafini และคณะ (2014) รายงานผลการศึกษา
ข้อมูลทรานสคริปโตมของแบคที เรี ยโพรไบโอติก 
Bifidobacterium bifidum PRL2010 เมื่อเจริญร่วมกับ
จุลินทรีย์เม็ดคีเฟอร์และเม่ือมีการเติมคีเฟอรานในระบบ
การหมัก โดยพบว่ายีนที่เกี่ยวข้องกับ glycan metabolism 
และกระบวนการสร้าง pili ของ B. bifidum PRL2010 มี
การแสดงออกเพ่ิมสูงขึ้น ซึ่งน่าจะส่งเสริมความสามารถใน
การเมตาบอไลซ์คีเฟอรานเพ่ือใช้เป็นแหล่งคาร์บอนในการ
เจริญ และเพ่ิมประสิทธิภาพในการยึดติดเยื่อบุผนังล าไส้
โฮสต์ของแบคทีเรียดังกล่าว [54]  
 
5. การประยุกต์ใช้เทคโนโลยีโปรตีโอมิกส์ในการศึกษา
โปรตีนในคีเฟอร ์
  โปรตีโอมิกส์ (proteomics) เป็นการศึกษา
ข้อมูลการสังเคราะห์โปรตีนทั้งหมดหรือโปรตีโอมของ
สิ่งมีชีวิตหรือระบบชีวภาพชนิดใดชนิดหนึ่ง ภายใต้สภาวะ
ใดสภาวะหนึ่งซึ่งเป็นผลจากการแสดงออกของยีน (gene 
expression) [55] โดยครอบคลุมการวิเคราะห์ล าดับ
กรดอะมิโนที่เป็นองค์ประกอบเพ่ือระบุโครงสร้างและ
จ าแนกชนิดของโปรตีนและเปปไทด์ (peptide) การศึกษา
หน้าที่และสมบัติของโปรตีน (functional analysis) 
การศึกษาปฏิสัมพันธ์ระหว่างโมเลกุลของโปรตีนด้วยกัน 
(protein-protein interaction) และการสังเคราะห์
โปรตีนเพื่อตอบสนองต่อสภาวะที่แตกต่างกัน (protein 
synthesis) [55] โดยความก้าวหน้าของเทคโนโลยีการ
แยกส่วนประกอบ (fractionation) และการวิเคราะห์
เพ่ือระบุชนิด (identification) ของโปรตีนในปัจจุบัน 
เช่น two-dimensional electrophoresis (2-DE), 
matrix-assisted laser desorption/ionization time- 
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of-flight mass spectroscopy (MALDI-TOF-MS), 
ultraperformance liquid chromatography electrospray 
ionization tandem mass spectrometry (UPLC–ESI–
MS/MS) และ liquid chromatography tandem 
mass spectrometry (LC-MS/MS) ส่งผลให้งานวิจัย
ด้านโปรตีโอมิกส์มีการพัฒนาไปอย่างรวดเร็ว [56] 
  ปัจจุบันมีการน าเทคโนโลยีโปรตีโอมิกส์มา
ประยุกต์ใช้เพ่ือศึกษาข้อมูลแบบแผนการสังเคราะห์
โปรตีนของจุลินทรีย์กล้า เชื้อและโพรไบโอติกใน
ผลิตภัณฑ์กลุ่มนมหมัก เช่น นมเปรี้ยว โยเกิร์ต คีเฟอร์ 
และเนยแข็ง [57] โดยการเปลี่ยนแปลงรูปแบบและ
ปริมาณของโปรตีน เช่น โปรตีนน าส่งสารเข้าออกจาก
เซลล์ (transport protein) เอนไซม์ (enzyme) และ
โปรตีนที่ เกี่ ยวข้องกับวิถี เมตาบอลิซึม (metabolic 
protein) ท าให้ทราบถึงกลไกการตอบสนองทางสรีรวิทยา
ของจุลินทรีย์ต่อความเครียดและการเปลี่ยนแปลงของ
สภาวะแวดล้อมในระหว่างกระบวนการหมักและเก็บ
รักษาผลิตภัณฑ์ โปรตีนที่เกี่ยวข้องกับสมบัติเชิงหน้าที ่
การสร้างสารพิษและความปลอดภัยของจุลินทรีย์ [56, 
58] รวมทั้งขยายขอบเขตการศึกษาไปในกลุ่มเปปไทด์ 
(peptidomics) ที่มีฤทธิ์ต้านจุลินทรีย์ (antimicrobial 
peptide) และเปปไทด์สายสั้นที่ มีฤทธิ์ทางชีวภาพ 
(bioactive peptide) ซึ่งเป็นผลผลิตที่ได้จากการย่อย
สลายโปรตีนในน้ านมของจุลินทรีย์ดังกล่าว [59, 60] 
  Yang และคณะ (2014) ศึกษาข้อมูลโปรตีโอม
ของตัวอย่างผลิตภัณฑ์นมหมักซึ่งเชื่อว่าเป็นคีเฟอร์และ
เนยแข็งชนิดอ่อนที่ขุดพบในหลุมฝังศพโบราณในช่วงยุค
ส าริดตอนต้น (early bronze age) (1440-1615 ปี
ก่อนคริสตกาล) ของพระจักรพรรดิเซี่ยวเหอ (Xiaohe) 
ในประเทศจีน โดยคณะผู้วิจัยรายงานการวิเคราะห์พบ
ข้อมูลโปรตีนที่เป็นองค์ประกอบจากน้ านมโคและแพะ
ในตัวอย่างผลิตภัณฑ์นมหมัก อีกทั้งสามารถตรวจพบ
โปรตีนจ าเพาะต่อเซลล์แบคทีเรียกรดแลคติก ยีสต์ และ
ราเส้นใย เพ่ือน ามาใช้ท านายระบุชนิดและประเมิน

ความหลากหลายของประชากรจุลินทรีย์ที่มีอยู่ ใน
ตัวอย่างผลิตภัณฑ์ในช่วงเวลาดังกล่าวได้ การประยุกต์ใช้
เทคโนโลยีโปรตีโอมิกส์ในงานวิจัยนี้นับเป็นก้าวส าคัญใน
การศึกษาบรรพชีวิน (microbial paleontology) และ
วิวัฒนาการของจุลินทรีย์ในผลิตภัณฑ์อาหารหมัก [61] 
  Ebner และคณะ (2015) เปรียบเทียบข้อมูล
โปรตีนสายสั้นและเปปไทด์ (peptide profile) ที่
เกิดขึ้นจากการย่อยสลายโปรตีนในน้ านมในระหว่าง
กระบวนการหมัก โดยกิจกรรมของจุลินทรีย์เม็ดคีเฟอร์
และกล้าเชื้อพร้อมใช้ คณะผู้วิจัยพบว่ามีเปปไทด์จ านวน 
236 ชนิด ที่พบได้ เฉพาะในผลิตภัณฑ์นมที่ ผ่ าน
กระบวนการหมักแล้วเท่านั้น ซึ่งเป็นเปปไทด์อนุพันธ์
ของ β-, αS1-, κ- และ αS2-casein ตามล าดับ อีกทั้ง
รู ป แ บ บ ช นิ ด แ ล ะ ป ริ ม า ณ ข อ ง เ ป ป ไ ท ด์ ที่ ไ ด้ มี
ความจ าเพาะต่อประเภทของกล้าเชื้อที่ใช้  โดยพบว่า
จุลินทรีย์ที่ เป็นองค์ประกอบในกล้าเชื้อพร้อมใช้ มี
ความสามารถในการย่อยสลายโปรตีนได้ดีกว่าจุลินทรีย์
เม็ดคีเฟอร์ นอกจากนี้ คณะผู้วิจัยรายงานว่าเปปไทด์
จ านวน 16 ชนิด ที่ตรวจพบในงานวิจัยนี้มีสมบัติการ
เป็น bioactive peptide [62] ซึ่งสอดคล้องกับงานวิจัย
ของ Dallas และคณะ (2016) ที่รายงานการพบ 
bioactive peptide จ านวน 25 ชนิด ที่เกิดจาก
กิจกรรมการย่อยสลายโปรตีนของแบคทีเรียในสกุล 
Lactobacillus ระหว่างกระบวนการหมักคีเฟอร์ [63] 
  Chen และคณะ (2017) ศึกษาการแสดงออก
ของโปรตีน (protein expression) ใน Lactobacillus 
kefiranofaciens M1 ที่แยกได้จากเม็ดคีเฟอร์ของ
ประเทศไต้หวัน โดยพิจารณาการสังเคราะห์โปรตีนที่
เกี่ยวกับกลไกการปกป้องเซลล์และตอบสนองต่อ
ความเครียดจากอุณหภูมิ สภาวะความเป็นกรด และ
เกลือน้ าดี ในอาหารเลี้ยงเชื้อ (in vitro) โดยคณะผู้วิจัย
พบว่ามีโปรตีน 27 ชนิด ที่เกี่ยวข้องกับกระบวนการเม
ตาบอลิซึมของคาร์โบไฮเดรต การรักษาสมดุลกรดเบส 
(pH homeostasis) โปรตีนตอบสนองต่อความเครียด



วารสารเทคโนโลยีการอาหาร มหาวิทยาลัยสยาม ปีท่ี 13 ฉบับท่ี 1 มกราคม – มิถุนายน 2561 11 

* Corresponding author e-mail: sarn.s@chula.ac.th 
1 ภาควิชาเทคโนโลยีทางอาหาร คณะวทิยาศาสตร์ จุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย กรุงเทพมหานคร 
2 ศูนย์วิทยาศาสตร์โอมกิส์และชวีสารสนเทศ คณะวิทยาศาสตร์ จุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย กรุงเทพมหานคร 

ในกลุ่ม chaperones และโปรตีนที่เกี่ยวข้องกับการ
แปลรหัส mRNA (translation) มีการแสดงออกเพ่ิม
สูงขึ้นในเซลล์แบคทีเรียได้รับความเครียดดังกล่าว [64] 
  Cavallero และคณะ (2017) รายงานผลการ 
ศึกษาโครงสร้างของ S-layer glycoprotein ในชั้น cell 
envelope ของ Lactobacillus kefiri ด้วยเทคโนโลยี
โปรตีโอมิกส์  ซึ่ งถือเป็นครั้ งแรกที่สามารถอธิบาย
คุณลักษณะทางชีวโมเลกุลของ N-glycan และการเกิด 
protein glycosylation ของโครงสร้างดังกล่าวของ
แบคทีเรียในสกุล Lactobacillus โดยนับเป็นข้อมูล
ส าคัญที่ช่วยพัฒนาองค์ความรู้เกี่ยวกับหน้าที่ทางชีวภาพ 
(biological function) ของโครงสร้างดังกล่าว ซึ่งมี
รายงานว่าเกี่ยวข้องกับปฏิสัมพันธ์แบบพ่ึงพาระหว่าง
เซลล์แบคทีเรีย Lactobacillus และยีสต์ในระบบ
นิเวศน์การหมักคีเฟอร์ ความสามารถในการต่อต้าน 
(antagonism) เซลล์ของจุลินทรีย์ก่อโรค ประสิทธิภาพ
ในการยึดติดเยื่อบุผนังล าไส้โฮสต์ และสมบัติการเป็น
ไพรไบโอติกของแบคทีเรียดังกล่าว [65]  
  Liu และคณะ (2017) ติดตามการเปลี่ยนแปลง
ของข้อมูล bioactive peptide ที่เป็นองค์ประกอบใน 
คีเฟอร์ เมื่อทดสอบในระบบจ าลองการย่อยอาหารที่
ต าแหน่งช่องปาก กระเพราะอาหาร และล าไส้เล็กของ
มนุษย์ (simulated human gastrointestinal model) 
โดยคณะผู้วิจัยรายงานว่าการท างานของเอนไซม์ย่อย
โปรตีนและน้ าดีในระบบจ าลองดังกล่าว ส่งผลให้จ านวน 
bioactive peptide ทีเ่ป็นอนุพันธ์จากการย่อยสลายเคซีน 
โดยเฉพาะอย่างยิ่งจาก β-casein ในคีเฟอร์มีปริมาณเพ่ิม
สูงขึ้น ซึ่งน่าจะส่งผลในเชิงประโยชน์ต่อสุขภาพของ
ผู้บริโภค [66] 
 
6. การประยุกต์ใช้เทคโนโลยีเมตาโบโลมิกส์ในการศึกษา
องค์ประกอบทางชีวเคมีในคีเฟอร์ 
  ศานต์ และมยุรี  (2560) อธิบายความหมาย
เบื้องต้นของเมตาโบโลมิกส์ไว้ว่า คือ “การศึกษาสารชีว

โมเลกุลขนาดเล็ก (โดยทั่วไปมีขนาดต่ ากว่า 1.5 กิโลดาลตัน) 
[67] เช่น กรดนิวคลีอิค นิวคลีโอไทด์ กรดอะมิโน เพปไทด์
สายสั้น กรดไขมัน น้ าตาล โอลิโกแซคคาไรด์  วิตามิน 
สารประกอบแอลกอฮอล์ สารประกอบคาร์บอนิล กรด
อินทรีย์ สารประกอบซัลเฟอร์ สารประกอบฟีนอลิก 
สารประกอบอะโรมาติก ไฮโดรคาร์บอน ฯลฯ ที่
สังเคราะห์โดยสิ่งมีชีวิตหรือเป็นองค์ประกอบของระบบ
ชีวภาพชนิดใดชนิดหนึ่ง [68] โดยมีวัตถุประสงค์เพ่ือ
รวบรวมข้อมูลชนิดและปริมาณของสารเมตาบอไลต์
ทั้งหมด หรือ เมตาโบโลม ทั้งสารที่สังเคราะห์อยู่ภายใน
เซลล์และสารที่หลั่งออกมาภายนอกเซลล์  ซึ่ง เป็น
ผลผลิตจากวิถีเมตาบอลิซึม (metabolic pathway) 
ของระบบชีวภาพนั้นๆ โดยเป็นผลมาจากการแสดงออก
ทางพันธุกรรมร่วมกับการปรับตัวเพ่ือตอบสนองต่อ
สภาวะแวดล้อม [69]” [20] และได้อภิปรายการ
ประยุกต์ใช้เทคโนโลยีดังกล่าว ในการศึกษาข้อมูลแบบ
แผนทางชีวโมเลกุลของน้ านมและผลิตภัณฑ์นมไว้อย่าง
ละเอียดในบทความวิชาการก่อนหน้านี้ [20]  
  ส าหรับคีเฟอร์ Hu และคณะ (2014) เปรียบเทียบ
ข้อมูลสารเมตาบอไลต์ชนิดระเหยง่ายทั้งหมด (volatile 
metabolite profile) โดยเรียกว่า “volatome” ที่ตรวจ
พบในผลิตภัณฑน์มเปรี้ยวที่มีการเติมจุลินทรีย์โพรไบโอติก 
โยเกิร์ต คีเฟอร์ และอาหารเลี้ยงเชื้อเหลวที่ใช้เพาะเลี้ยง
เชื้อ Saccharomyces cerevisiae บริสุทธิ์ โดยคณะผู้วิจัย
พบว่าข้อมูล volatome ของสารประกอบอินทรีย์ในกลุ่ม
เอสเทอร์ (esters) ที่เกิดจากกิจกรรมทางเมตาบอลิซึมของ
ยีสต์ ได้แก่ isopentyl acetate, ethyl hexanoate, ethyl 
octanoate, phenethyl acetate และ ethyl decanoate 
ในคีเฟอร์และอาหารเหลวที่ได้จากการเพาะเลี้ยงเชื้อ S. 
cerevisiae มีความคล้ายคลึงกัน และแตกต่างอย่างมี
นัยส าคัญกับผลิตภัณฑ์นมหมักชนิดอ่ืนที่ไม่มียีสต์เป็น
องค์ประกอบในประชากรจุลินทรีย์กล้าเชื้อ [70] ซึ่ง
สอดคล้องกับงานวิจัยของ Irigoyen และคณะ (2012) 
ที่รายงานว่าข้อมูลสารเมตาบอไลต์ชนิดระเหยง่าย
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ทั้งหมดที่ตรวจพบในคีเฟอร์ โดยเฉพาะสารประกอบใน
กลุ่ม amyl alcohol, ester และ free fatty acid มี
ความซับซ้อนมากกว่าผลิตภัณฑ์นมเปรี้ยวและโยเกิร์ต 
[71] ซึ่งคณะผู้วิจัยอภิปรายว่าน่าจะเป็นผลมาจาก
กิจกรรมทางเมตาบอลิซึมที่หลากหลายของจุลินทรีย์
กล้าเชื้อที่เก่ียวข้องในระหว่างกระบวนการหมัก 
  Walsh และคณะ (2016) และ Dertli และคณะ 
(2017) ประยุกต์ใช้เทคโนโลยีเมตาจีโนมิกส์ร่วมกับ
เมตาโบโลมิกส์ เพ่ือศึกษาความสัมพันธ์ระหว่างประชากร
จุลินทรีย์ที่เป็นองค์ประกอบในเม็ดคีเฟอร์และการสร้างสาร
เมตาบอไลต์ชนิดระเหยง่าย โดยคณะผู้วิจัยรายงานค่า
สหสัมพันธ์ (correlation) เชิงบวกระหว่างข้อมูลเมตาจีโนม
ของจุลินทรีย์และปริมาณสารเมตาบอไลต์ชนิดระเหยง่าย
ที่พบในคีเฟอร์ เช่น แบคทีเรียในสกุล Acetobacter กับ
ปริมาณของ acetic acid แบคทีเรียในสกุล Lactobacillus 
โดยเฉพาะ L. kefiranofaciens กับปริมาณของ carboxylic 
acids, esters และ ketones แบคทีเรียในสกุล Leuconostoc 
โดยเฉพาะ Leu. mesenteroides กับปริมาณของ 
acetic acid และ 2,3-butanedione และยีสต์ในสกุล 
Saccharomyces กับปริมาณของสารประกอบในกลุ่ม
เอสเทอร์ [7, 72] ซึ่งข้อมูลดังกล่าวจะเป็นพ้ืนฐานส าคัญ
ในการคัดเลือกกล้าเชื้อและควบคุมกระบวนการหมัก
เพ่ือให้ได้ผลิตภัณฑ์ที่มีกลิ่นรสจ าเพาะตามที่ต้องการใน
อนาคต 
 
7. บทสรุป 
  การน าความรู้ด้านวิทยาศาสตร์และเทคโนโลยี
โอมิกส์มาประยุกต์ใช้ในการวิจัยที่เก่ียวข้องกับผลิตภัณฑ์
นมเปรี้ยวคีเฟอร์ในปัจจุบัน อาศัยความก้าวหน้าของ
เทคโนโลยีการวิเคราะห์ล าดับเบสและเคมีวิเคราะห์ใน
รูปแบบ high-throughput ร่วมกับการประมวลผลและ
จัดการข้อมูลจ านวนมากด้วยเทคนิคทางชีวสารสนเทศ 
ซึ่ ง ได้ส่ง เสริมให้ เกิดการพัฒนารูปแบบการศึกษา
องค์ประกอบและพลวัตของประชากรจุลินทรีย์และชีว

โมเลกุลในผลิตภัณฑ์ดังกล่าว  ซึ่ งเป็นผลผลิตจาก
กิจกรรมทางเมตาบอลิซึมของจุลินทรีย์กล้าเชื้อผสม
ระหว่างแบคทีเรียกรดแลคติก แบคทีเรียกรดอะซีติก 
และยีสต์ โดยมีวัตถุประสงค์เพ่ือให้เกิดความเข้าใจใน
ลักษณะแบบองค์รวม ครอบคลุมตั้งแต่ระดับโครงสร้าง
ของสารพันธุกรรมและหน้าที่ของยีนทั้งหมดในจีโนม 
การแสดงออกของยีนและการสังเคราะห์โปรตีนเพ่ือ
ตอบสนองต่อการเปลี่ยนแปลงของสภาวะแวดล้อมและ
ความเครียดจากปัจจัยต่างๆ ในระหว่างกระบวนการ
หมัก ปฏิสัมพันธ์ระหว่างประชากรจุลินทรีย์ที่อยู่ร่วมใน
ระบบอาหารเดียวกัน รวมทั้งกิจกรรมทางเมตาบอลิซึม
เพ่ือย่อยสลายสารอาหารที่เป็นองค์ประกอบในน้ านม
และการสังเคราะห์สารเมตาบอไลต์ที่ส่งผลต่อสมบัติทาง
กายภาพ ทางเคมี คุณภาพทางประสาทสัมผัส คุณค่า
ทางโภชนาการ สมบัติเชิงหน้าที่ และความปลอดภัยของ
ผลิตภัณฑ์ ซึ่งก่อให้เกิดการพัฒนาองค์ความรู้ใหม่ด้าน
วิทยาศาสตร์และเทคโนโลยีการอาหารในยุคหลังการ
ส ารวจจีโนม หรือ “Post Genomic Era” ที่จ าเป็นต้อง
อาศัยการบูรณาการของนักวิจัยที่มีความเชี่ยวชาญ
ระหว่างศาสตร์ในหลากหลายสาขาเข้าด้วยกัน 
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