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นางวริษา  สินทวีวรกุล : การประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุกรรมของลักษณะการใหนํ ้านมของ
โคนมลูกผสมโฮลสไตน-ฟรีเชียนโดยใช MULTIPLE-TRAIT MODEL และ RANDOM
REGRESSION TEST DAY MODEL ดวยวิธ ี RESTRICTED MAXIMUM LIKELIHOOD
(REML)
(ESTIMATION OF GENETIC PARAMETERS OF MILK PRODUCTION FOR CROSSBRED
HOLSTEIN-FRIESIAN USING MULTIPLE-TRAIT AND RANDOM REGRESSION TEST
DAY MODEL BY RESTRICTED MAXIMUM LIKELIHOOD [REML]) อาจารยที่ปรึกษา :
รศ.ดร.พงษชาญ  ณ ลํ าปาง, 75 หนา, ISBN 974-533-230-5

ขอมูลลักษณะการใหน้ํ านมของโคนมลูกผสมโฮลสไตน-ฟรีเชียนจากฟารมโคนมของ
เกษตรกรที่อยูภายใตการดูแลของสหกรณโคนมมวกเหล็กจ ํานวน 40 ฟารม และฟารมขององคการ
สงเสริมกิจการโคนมแหงประเทศไทยระหวางป พ.ศ. 2543-2544 จํ านวน 857 ตัวรวม 6,245 บันทึก
ทํ าการศึกษาและเปรียบเทียบการประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุกรรมดวย single-trait lactation
model (STLM), multiple-trait lactation model (MTLM) และ random regression test day model
(RRTDM) โดยวิธ ี restricted maximum likelihood (REML) ดวยขอมูล 2 ชุดคือขอมูลชุดที ่ 1 มี
เฉพาะขอมูลของแมโคที่ใหนมครั้งแรก และขอมูลชุดที ่ 2 เปนขอมูลของแมโคท้ังหมดท่ีทํ าการเก็บ
บันทึกขอมูล

อัตราพันธุกรรมของปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส
ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และ
เปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันในขอมูลทั้ง 2 ชุดที่ไดจากทั้ง 3 model มีคาอยูระหวาง 0.30-0.43,
0.22-0.60, 0.28-0.61, 0.16-0.67, 0.20-0.61, 0.22-0.40, 0.31-0.58, 0.12-0.46 และ 0.32-0.68 ตาม
ลํ าดับ ความคลาดเคล่ือนมาตรฐานของคาอัตราพันธุกรรมท่ีประมาณไดจาก RRTDM ในทุก
ลักษณะที่ศึกษามีคาตํ่ ากวา STLM และ MTLM

genetic and phenotypic correlation ระหวางลักษณะปริมาณนํ ้านม ปริมาณไขมัน ปริมาณ
โปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมันมีคาเปนบวกอยูระหวาง 0.57-0.98 genetic
and phenotypic correlation ของลักษณะปริมาณนํ ้านม กับลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นต
โปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันมีคาเปนลบอยูระหวาง –0.53 ถึง
-0.007 genetic and phenotypic correlation ระหวางลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน
เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันมีคาเปนบวกอยูระหวาง 0.01-0.84 การคัด
เลือกเพื่อปรับปรุงลักษณะปริมาณน้ํ านมใหเพิ่มสูงขึ้นจะมีผลกระทบตอลักษณะเปอรเซ็นตองค
ประกอบน้ํ านมมีผลท ําใหเปอรเซ็นตองคประกอบน้ํ านมลดลง
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จากการใช RRTDM ประเมินพันธุกรรมของโคไดผลลัพธเปน model ที่ทํ าใหทราบการ
เปลี่ยนแปลงของคุณคาการผสมพันธุตลอดระยะการใหนม และไดกราฟคุณคาการผสมพันธุของโค
แตละตัวที่แตกตางกัน ท ําใหทราบความคงทนของการใหนม และจุดสูงสุดของการใหนมซึ่งชวย
เพิ่มขอมูลในการคัดเลือก จากความสัมพันธของล ําดับสัตวที่ไดจากการประมาณคาคุณคาการผสม
พันธุระหวางการใช STLM, MTLM และ RRTDM ในขอมูลทั้ง 2 ชุดและทั้งของพอพันธุและแม
พันธุมีคาอยูในชวง 0.51-0.91 แสดงใหเห็นวาการใช RRTDM ในการประเมินคุณคาการผสมพันธุ
สัตวใหผลของการจัดล ําดับสัตวคลายคลึงกับการใช STLM และ MTLM ซึ่งเปน model ที่ใชในการ
ประเมินพนัธุกรรมโคนมในปจจุบัน ดังน้ันจากผลการศึกษาสามารถสรุปไดวา RRTDM สามารถใช
ในการประมาณคาอัตราพันธุกรรมและการประเมินคุณคาการผสมพันธุแทนที ่STLM และMTLM
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โปรแกรมที่ใชในการประมวลผล ใหความรู และใหก ําลังใจมาโดยตลอด
-คุณสุทธิศักดิ์  แกวแกมจันทร ฟารมองคการสงเสริมกิจการโคนมแหงประเทศไทย และ

เกษตรกรผูเลี้ยงโคนมทั้ง 40 ฟารม ท่ีกรุณาเอ้ือเฟอใหขอมูลเพ่ือใชในการศึกษาคร้ังน้ี
-ภาควิชาสัตวศาสตร มหาวิทยาลัยขอนแกน ที่ใหความอนุเคราะหสถานที่ในการดํ าเนิน

การวิจัย
-พี่ นอง และเพื่อนรวมสถาบัน และตางสถาบันที่เปนกํ าลังใจ โดยเฉพาะ คุณสุภาวดี

มานะไตรนนท ที่ชวยเก็บขอมูลและใหก ําลังใจ
-ผูชวยศาสตราจารยจรูญ สินทวีวรกุล ที่ใหโอกาสและก ําลังใจในการศึกษามาโดยตลอด
 ทายน้ีขอกราบของพระคุณบิดา มารดา ที่ใหการเลี้ยงดูอบรม และสงเสริมการศึกษาเปน

อยางดีตลอดมาจนท ําใหผูวิจัยประสบความส ําเร็จในการศึกษา

 วริษา  สินทวีวรกุล
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บทที ่1
บทนํ า

ความสํ าคัญของปญหา
การปรับปรุงพันธุโคนมของประเทศไทยเนนการปรับปรุงพันธุกรรมของลักษณะการให

น้ํ านมเพื่อใหโคมีการผลิตน้ํ านมเพิ่มขึ้นเปนหลัก แตใหความส ําคัญตอการปรับปรุงพันธุกรรมของ
ลักษณะองคประกอบน้ํ านมนอยมาก ลักษณะองคประกอบน้ํ านมเปนลักษณะหนึ่งที่บงชี้ถึงคุณภาพ
ของน้ํ านม เน่ืองจากปจจุบันในการรับซ้ือน้ํ านมมีการพิจารณาไขมัน โปรตีน หรือของแข็งไมรวม
ไขมัน (solid not fat, SNF) รวมกับการใหราคาตามปริมาณนํ ้านม ถานํ้ านมที่มีคุณภาพตํ ่ากวาเกณฑ
มาตรฐานที่ตลาดรับซื้อก ําหนดราคานมก็จะลดลงเชนกัน จากรายงานการศึกษาของสมภพ (2539) 
และสุทธิศักดิ์ และคณะ (2544) พบวาลักษณะเปอรเซ็นตองคประกอบนํ ้านมเชน ไขมันนม และ
ของแข็งไมรวมไขมันของน้ํ านมจากศูนยรวมนมตาง ๆ ขององคการสงเสริมกิจการโคนมแหง
ประเทศไทย (อ.ส.ค.) เขตภาคกลางตั้งแตป 2539-2542 มีแนวโนมลดลงทุกป โดยเฉพาะลักษณะ
เปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันมีการลดต่ํ ากวาเกณฑมาตรฐานตามกฎหมายก ําหนด จากการที่นํ ้า
นมมีลักษณะเปอรเซ็นตองคประกอบน้ํ านมต่ํ ากวาเกณฑมาตรฐานที่กฎหมายกํ าหนดทํ าให
เกษตรกรตองสูญเสียรายไดเพราะโรงงานแปรรูปนํ ้านมดิบไดน ําลักษณะองคประกอบนํ้ านมเหลานี้
มาใชในการประเมินราคาน้ํ านม นอกจากนี้ยังท ําใหมีการสูญเสียเงินตราออกนอกประเทศเน่ืองจาก
ทางโรงงานแปรรูปน้ํ านมดิบตองนํ าเขานมผงเพื่อปรับคุณภาพน้ํ านมใหไดมาตรฐานตามกฏหมาย
กํ าหนด

การปรับปรุงโคนมเพื่อเพิ่มผลผลิตการใหน้ํ านมและปรับปรุงคุณภาพน้ํ านมใหดีขึ้นทํ าได
โดยการปรับปรุงสภาพแวดลอมและการปรับปรุงพันธุกรรม การปรับปรุงพันธกุรรมของลกัษณะ
การใหน้ํ านมของแมโคนมเปนการเพิ่มความสามารถในการใหน้ํ านมโดยการปรับปรุงท่ีพันธุกรรม
ของตัวสัตวเองซึ่งเปนวิธีการปรับปรุงลักษณะที่ถาวร สามารถถายทอดผลการปรับปรุงพันธุไปยัง
รุนตอไปได ลักษณะการใหนํ ้านมเปนลักษณะเชิงปริมาณ (quantitative traits) ถูกควบคุมดวย gene
หลายคู ในการปรับปรุงพันธุตองอาศัยแผนการปรับปรุงพันธุ (breeding plan) ที่ประกอบดวย 2
ระบบ ที่ส ําคัญคือ ระบบการคัดเลือก และระบบการผสมพันธุ ซึ่งมีความจํ าเปนตองทราบคา
พารามิเตอรทางพันธุกรรมตาง ๆ เชน อัตราพนัธุกรรม (heritability, h2) สหสัมสัมพันธระหวาง
ลักษณะตาง ๆ ทางพันธุกรรมและทางปรากฏ (genetic and phenotypic correlations) และคุณคาการ
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ผสมพันธุ (breeding value) เพื่อใชในการวางแผนการคัดเลือก และการผสมพันธุใหเปนไปตามเปา
หมายของการปรับปรุงลักษณะที่ตองการ ทํ าใหสามารถวางแผนการคัดเลือกและการผสมพันธุได
อยางถูกตองและมีประสิทธิภาพ

ความแมนยํ าของคาพารามิเตอรทางพันธุกรรมขึ้นอยูกับวิธีการประมาณคาองคประกอบ
ความแปรปรวน (variance componente) และ model ที่ใชในการวิเคราะห การประมาณคาองค
ประกอบความแปรปรวนดวยวิธ ีRestricted maximum likelihood (REML) เปนวิธีการที่นิยมใชใน
ปจจุบัน สวน model ท่ีใชในการประมาณคาองคประกอบความแปรปรวนของลักษณะการใหผล
ผลิตน้ํ านม ในปจจุบันประเทศตาง ๆ ไดมีการปรับเปลี่ยนการประเมินพันธุกรรมโคนมจากเดิมที่ใช
คาประมาณการใหผลผลิตนํ ้านม 305 วันโดยใชผลผลิตของแตละวันทดสอบเปนขอมูลพ้ืนฐานของ
ระบบการประเมินพันธุกรรมแทน จึงมีการนํ า Test day model (TDM) ซึ่งเปน model สํ าหรับขอมูล
ที่มีลักษณะเปนแบบวันทดสอบโดยตรงมาใชในการประเมินพันธุกรรมแทนที ่ 305-day lactation 
model (305DLM) TDM ดีกวา 305DLM เพราะมีการพิจารณาอิทธิพลสภาพแวดลอมไดอยางถูก
ตองมากกวา (Jamrozik and Schaeffer, 1997) เนื่องจาก TDM เปน model ที่มีการรวมปจจัยตาง ๆ ที่
มีอิทธิพลตอผลผลิตวันทดสอบที่เฉพาะเจาะจงในแตละวันทดสอบ (Jamrozik et al., 1997a)

วิธีการประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุกรรมและประเมินพันธุกรรมของโคในประเทศ
ไทยหนวยงานตาง ๆ ทั้งภาครัฐและเอกชนที่เกี่ยวของกับงานดานการปรับปรุงพันธุโคนมยังคงใช
ผลผลิตน้ํ านมปรับ 305 วันในการวิเคราะห ซึ่งคาผลผลิตนํ ้านมปรับ 305 วันที่ใชในประเทศไดมา
จากรวบรวมบันทึกขอมูลของโคนมท่ีวันทดสอบตาง ๆ โดยทํ าการเก็บและทดสอบตัวอยางนํ ้านม
ของแมโครายตัวโดยเฉลี่ยเดือนละครั้งซึ่งตองใชเวลาและเสียคาใชจายในการด ําเนินการสูง การใช
ผลผลิตน้ํ านมที่ 305 วันในการประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุกรรมและประเมินพันธุกรรมของ
โคจึงเปนการใชประโยชนจากขอมูลที่ไดไมคุมคากับเวลาและคาใชจาย และแมโคบางตัวที่มีขอมูล
ไมครบจะไมถูกนํ ามาวิเคราะห ท ําใหเกิดการสูญเปลาของการเก็บบันทึกขอมูล ดังนั้นในการศึกษา
คร้ังนี้จึงมุงเนนเพื่อหา model ที่มีความเปนไปไดและเหมาะสมในการนํ าไปใชประมาณคาพารา
มิเตอรทางพันธกุรรมและเพือ่ใชในการประเมินพนัธุกรรมโคนมของประเทศไทย กอใหเกิดการใช
ประโยชนของขอมูลที่มีอยูใหเกิดประสิทธิภาพและประโยชนสูงสุด และทํ าใหทราบถึงสภาพ
การณทางพันธุกรรมของลักษณะการใหน้ํ านมและองคประกอบของนํ้ านมเพ่ือชวยในการวางแผน
การปรับปรุงพันธุของลักษณะการใหน้ํ านมของโคนมของประเทศไทยไดอยางถูกตองและมีประ
สิทธิผล ซึ่งจะเปนประโยชนอยางมากในการพัฒนาและปรับปรุงพันธุโคนมของประเทศ ชวยเพิ่ม
ศักยภาพการผลิตและพัฒนาอุตสาหกรรมการเลี้ยงโคนมของประเทศไทยใหมีความกาวหนา ท ําให
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คุณภาพน้ํ านม และปริมาณน้ํ านมของประเทศมีการเปลี่ยนแปลงที่ดีขึ้นและเปนผลดีตอเศรษฐกิจ
ของเกษตรกรผูเล้ียงโคนม
วตัถุประสงคการวิจัย

1. เพื่อประมาณและเปรียบเทียบคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะการใหน้ํ านมที่ศึกษาจาก 
model การใหผลผลิต 305 วัน (305-day lactation model, 305DLM) แบบ single-trait lactation 
model (STLM) และ multiple-trait lactation model (MTLM) กับ Model วันทดสอบ (test day 
model, TDM) แบบ random regression test day model (RRTDM) โดยวิธ ี Restricted Maximum 
Likelihood

2. เพ่ือประมาณคา genetic and phenotypic correlation ของลักษณะการใหนํ้ านม
3. เพื่อศึกษาผลการประเมินทางพันธุกรรม และเปรียบเทียบผลของล ําดับสัตว (ranking)

ดวยความสัมพันธของล ําดับสัตวที่ไดจาก 305-day lactation model แบบ single-trait lactation
model และ multiple-trait lactation model กับ test day model แบบ random regression test day
model

ลักษณะการใหนํ ้านมที่ท ําการศึกษาประกอบดวย 9 ลักษณะดังนี้คือ ปริมาณน้ํ านม ปริมาณ
ไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน เปอรเซ็นตไขมัน
เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน
สมมติฐานของการวิจัย

คาพารามิเตอรทางพนัธุกรรมของลกัษณะปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน
ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นต
แลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันที่ประมาณไดจากแตละแบบหุนมีความแตกตางกัน
ขอบเขตการวิจัย

การวิจัยคร้ังน้ีเปนการประมาณและเปรียบเทียบคาประมาณพารามิเตอรทางพันธุกรรมของ
ลักษณะการใหน้ํ านมของโคนมลูกผสมโฮลสไตน-ฟรีเชียนจากพันธุประวัติของฟารมโคนมของ
เกษตรกรที่อยูภายใตการดูแลของสหกรณโคนมมวกเหล็กจ ํานวน 40 ฟารม และฟารมขององคการ
สงเสริมกิจการโคนมแหงประเทศไทยโดยขอมูลดังกลาวเปนบันทึกการใหนํ ้านมของแมโคพันธุลูก
ผสมโฮลสไตนฟรีเชียนต้ังแตป พ.ศ. 2543-2544 เปนระยะเวลา 1 ป โดยการศึกษาลักษณะการใหนํ ้า
นมไดแกปริมาณนํ ้านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไข
มัน เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน  เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน
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ประโยชนที่คาดวาจะไดรับ
1. ทํ าใหทราบสถานภาพทางพันธุกรรมของลักษณะการใหน้ํ านมที่ทํ าการศึกษาจากคา

พารามิเตอรทางพันธุกรรมเพื่อนํ าไปใชเปนขอมูลพื้นฐานในการวางแผนการคัดเลือก และผสม
พันธุโคนมไดอยางถูกตองและมีประสิทธิภาพ

2. จากผลการศึกษาท ําใหทราบความเปนไปไดในการใชเลือกใช model ที่มีความเหมาะสม
เพื่อใชในการประมาณคาพารามิเตอรและการประเมินพันธุกรรมของโคนมของประเทศไทย ซึ่ง
เปนการเพิ่มความถูกตองและแมนยํ าของคาประมาณพารามิเตอรทางพันธุกรรม และการประเมิน
พันธุกรรมของโคนมของประเทศ
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บทที ่2
ปริทัศนวรรณกรรม และงานวิจัยท่ีเก่ียวของ

การประมาณคาองคประกอบความแปรปรวนทางพันธุกรรม (estimation of genetic 
(co)variance component)

ในการปรับปรุงพันธุสัตววัตถุประสงคหลักของการวิเคราะหขอมูลเพื่อประมาณคาความ
สามารถทางพนัธุกรรมของสตัว และประมาณคาพารามิเตอรทางพนัธุกรรม (Liu et al., 2001) คา
พารามิเตอรทางพันธุกรรมเปนเครื่องชี้วัดวามีความแปรปรวนและมีการถายทอดทางพันธุกรรมของ
ลักษณะปริมาณเปนอยางไร การวิเคราะหองคประกอบความแปรปรวนและนํ าคาที่ไดประมาณคา
พารามิเตอรทางพันธุกรรม การประมาณคาองคประกอบความแปรปรวนจึงมีความสํ าคัญมากเพราะ
ทํ าใหนักปรับปรุงพันธุสัตวทราบลักษณะทางพันธุกรรม (Van Tassell et al., 1995) คาประมาณ
พารามิเตอรทางพันธุกรรมสามารถใชในการวางแผนการปรับปรุงพันธุสัตว และการวิเคราะหแนว
โนมของพันธุกรรม และการใหผลผลิตไดอยางมีประสิทธิภาพ (Harville and Callanan, 1990 ; 
Searle, 1971) คาประมาณพารามิเตอรที่มีคุณสมบัติที่ดีเกิดไดจากการเลือกใช model ที่เหมาะสมกับ
ลักษณะขอมูล และการเลือกใชวิธีการประมาณคาที่มีประสิทธิภาพเหมาะสมกับคุณสมบัติและ
ลักษณะของขอมูล

วิธีการประมาณคาองคประกอบความแปรปรวนมีการพัฒนาจากวิธีการที่มีขอกํ าหนดเกี่ยว
กับขอมูลมากซึ่งงายในการคํ านวณแตขาดคุณสมบัติที่ดีของคาประมาณ เปนวิธีที่มีขอก ําหนดเกี่ยว
กับขอมูลนอยลงซึ่งการคํ านวณมีความยุงยากมากขึ้นแตมีความเหมาะสมกับธรรมชาติของขอมูล
ทางพันธุกรรมและขอมูลที่มีการสูญหายมาก และใหคาประมาณที่มีคุณสมบัติของคาประมาณที่ดี
วิธีการประมาณคาองคประกอบความแปรปรวนมีหลายวิธีเชน Analysis of Variance (ANOVA), 
REML  , Gibbs Sampling และ Method R เปนตน (Duangjinda et al., 2001b)

การประมาณคาองคประกอบความแปรปรวนโดยวิธี REML
REML เปนวิธีการประมาณคาองคประกอบความแปรปรวนที่นิยมใชกันอยูในปจจุบัน       

(Miztal, 1999b) เนื่องมาจากสามารถขจัดอคติอันเนื่องมาจากการคัดเลือก (Graser et al., 1987)
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การใชวิธ ี ANOVA มี assumption ของขอมูลที่ใชพอพันธุตองไมมีความสัมพันธทางเครือญาติ
เพราะจะท ําใหคาประมาณที่ไดจากขอมูลเหลานี้มีอคต ิ(biased) REML จึงถูกพัฒนาเพื่อใชประมาณ
คาองคประกอบความแปรปรวนในกรณีขอมูลที่มีการคัดเลือก เพราะการประมาณองคประกอบ
ความแปรปรวนโดยวิธีน้ีตองการเพียง assumption ของการกระจาย (distribution) ของขอมูลเทานั้น
โดยขอมูลมีการสมมติวามีการกระจายแบบ multivariate normal (Meyer et al., 1989) และท ําการ 
maximized เฉพาะสวนของ likelihood function ซึ่งเปนอิสระกับปจจัยคงที ่โดยประเมินคาปจจัยคง
ที่ดวยวิธ ี generalized least-squares (Patterson and Thomson, 1971) REML ไดรับการพัฒนา
สํ าหรับวิธีการค ํานวณซํ ้า (iterative) ซึ่งเหมาะส ําหรับ Mixed model equation (MME) และสามารถ
ใชความสัมพันธของสัตวรวมค ํานวณดวย (Mohiudin, 1993) วิธ ีREML ไดรับการพัฒนาเพ่ือใชรวม
กับการประเมินพันธุกรรมของสัตวโดยวิธ ี Best Linear Unbiased Prediction (BLUP) โดยเฉพาะ
อยางยิ่งใน Animal model (Meyer et al., 1989) Dempster et al. (1977) เสนอ Expectation-
Maximization algorithm (EM) ซึ่งในการค ํานวณตองการเพียง first derivative ของ likelihood 
function ที่ตองการประเมินผลของคาประมาณอยูในรูป quadratics solution วิธีการนี้คาประมาณจะ
เขาสู parameter space ชา แต convergence ดี (Meyer, 1983)
model การใหผลผลิต 305 วัน และ model วันทดสอบ

model ที่ใชในการประมาณคาองคประกอบความแปรปรวนเพื่อการประมาณคาพารา
มิเตอรทางพันธุกรรมของโคนมสามารถแบงตามลักษณะขอมูลที่ใชวิเคราะหได 2 แบบคือ 
305DLM และ TDM การเลือกใช model ใดในการวิเคราะหตองพิจารณาจากลักษณะและคุณสมบัติ
ของขอมูลที่บันทึก

model การใหผลผลิต 305 วัน
รูปแบบขอมูลท่ีใชในการวิเคราะห 305DLM คือผลผลิตรวมใน 305 วัน การค ํานวณผล

ผลิตการใหน้ํ านม 305 วันไดมาจากการรวมขอมูลของผลผลิตวันทดสอบ 7-10 คร้ัง อิทธิพลตาง ๆ 
ที่มีผลกระทบตอผลผลิตแตละวันทดสอบถูกเฉลี่ย มีการใชอิทธพิลของฝูง-ป-ฤดูกาลคลอดอธบิาย
อิทธิพลสภาพแวดลอมที่มีผลกระทบตอการใหนํ้ านม 305 วัน 305DLM ที่นิยมใชไดแก STLM, 
MTLM และ repeatability model เปนตน

Single-trait Lactation Model (STLM)
STLM เปน model ซึ่งทํ าการวิเคราะหลักษณะครั้งละลักษณะเปน model ที่นิยมใช

ในการประมาณและประเมินพันธุกรรมของสัตวมาต้ังแตอดีตจนถึงปจจุบันดวยรูปแบบของ sire 
model, dam model และ animal model animal model เปน model ที่นิยมใชในการประมาณคาองค
ประกอบความแปรปรวนเพราะชวยเพิ่มความแมนยํ าในการประมาณคา และเปนที่ยอมรับของนัก
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ปรับปรุงพันธุสัตว animal model เปน model ซึ่งประกอบดวยอิทธิพลแบบสุมของสัตวที่มีบันทึก 
และพิจารณาองคประกอบความแปรปรวนแบบบวกสะสม animal model มีการใชกันอยางกวาง
ขวางเปนที่ยอมรับในการปรับปรุงพันธุ (Liu et al., 2001)

Multiple-trait Lactation Model (MTLM)
โดยปกติการพิจารณาลักษณะตาง ๆ ในโคนมจะมีมากกวา 1 ลักษณะ เพราะ

ลักษณะที่มีผลตอก ําไรหรือรายไดมีหลายลักษณะ เชนลักษณะการใหผลผลิต ลักษณะรูปทรง และ
ความตานทานตอโรค เปนตน MTLM เปน model ซึ่งทํ าการวิเคราะหต้ังแต 2 ลักษณะขึ้นไปพรอม
กัน โดยใชประโยชนจากความสัมพันธระหวางลักษณะทางพันธุกรรมและสภาพแวดลอมมาใชใน
การวิเคราะหรวม เชนการวิเคราะหลักษณะปริมาณนํ ้านม ไขมันและโปรตีนพรอมกัน (Jamrozik et 
al., 1997a) การวิเคราะหหลายลักษณะพรอมกัน (multivariate) ดีกวาการวิเคราะหครั้งละลักษณะ
(univariate) โดยเฉพาะกับลักษณะที่มีความสัมพันธกันโดยจะใหคาองคประกอบความแปรปรวน
ของความคลาดเคลื่อนนอยกวาการวิเคราะหครั้งละลักษณะ และชวยเพิ่มความแมนย ํา หรือเม่ือบาง
ลักษณะมีคาสังเกตสูญหาย และความสัมพันธทางพันธุกรรมและลักษณะปรากฏไมเทากันในสภาพ
เชนน้ีการใชการวิเคราะหหลายลักษณะพรอมกันความสัมพันธระหวางลักษณะถูกใชใหเปน
ประโยชน ทํ าใหทราบความสามารถทางพันธุกรรมของอีกลักษณะที่ไมมีขอมูลได ซึ่งในการ
วิเคราะหคร้ังละลักษณะไมสามารถทํ าได แตขอดอยของการวิเคราะหหลายลักษณะพรอมกันใน
การคํ านวณวิเคราะหมี computational cost สูงกวาการวิเคราะหครั้งละลักษณะ และมีความยุงยากใน
การท ํางานมากกวา (Schaeffer, 1999)

Test Day Model (TDM)
เนื่องจากการใช 305DLM ตองใชคาประมาณการใหผลผลิตนํ ้านม 305 วันในการวิเคราะห

ทํ าใหการประเมินพันธุกรรมของโคเกิดความคลาดเคลื่อนเพราะคาประมาณการใหผลผลิตน้ํ านม 
305 วันเปนคาที่ไดจากการค ํานวณขอมูลของผลผลิตวันทดสอบ 7-10 คร้ัง ผลผลิตของแตละวัน
ทดสอบของโคไดรับผลกระทบจากปจจัยตาง ๆ เชน พันธุ การจัดการฝูง อายุของการใหลูก เดือนท่ี
คลอดลูก วันใหนม สภาวะการตั้งทอง การรักษา และจ ํานวนคร้ังของการรีดนมตอวัน เปนตน การ
ใชคาประมาณการใหผลผลิตน้ํ านม 305 วัน มีการพิจารณาอิทธิพลของสภาพแวดลอมที่มีผล
กระทบตอคาประมาณการใหผลผลิตนํ ้านม 305 วันดวยอิทธิพลของ ฝูง-ป-ฤดูกาล ซึ่งการพิจารณา
เชนนี้จะมีความเหมาะสมถาหากปจจัยตาง ๆ ที่มีผลกระทบตอผลผลิตในแตละวันทดสอบเหมือน
กัน แตในความเปนจริงปจจัยตาง ๆ ที่มีผลกระทบตอผลผลิตในแตละวันทดสอบมีการเปลี่ยนแปลง 
ตัวอยางเชนในระหวางปแมโคอาจเปลี่ยนจากกลุมการจัดการเดิมไปอยูกลุมอ่ืนไดซึ่งขึ้นอยูกับ
ระดับของปริมาณน้ํ านมที่ให หรือโคอาจถูกรีดนม 3 คร้ังตอวันใน 4 วันทดสอบแรก แตวันทดสอบ
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ที่เหลืออาจถูกรีดนมเพียง 2 คร้ังตอวัน เปนตน (Jamrozik and Schaeffer, 1997) อิทธพิลของสภาพ
แวดลอมภายในการใหน้ํ านม 305 วันมักจะถูกมองขาม เม่ือนํ าคาการใหนํ ้านม 305 วันไปใชในการ
ประเมินพันธุกรรมจึงเปนเหตุใหประสิทธิภาพในการประเมินพันธุกรรมของโคดอยกวาการใชขอ
มูลวันทดสอบ (Wiggans and Goddard, 1997) จึงมีการนํ าขอมูลจากบันทึกวันทดสอบมาใช
วิเคราะหประมาณคาพารามิเตอรและประเมินพันธุกรรมของลักษณะการใหผลผลิตในโคนมแทนที่
การใหผลผลิตนํ ้านม 305 วัน (Ptak and Schaeffer, 1993 ; Reents et al., 1995a ; Reents et 
al.,1995b, Jamrozik et al., 1997b ; Schaeffer et al., 2000)

TDM เปน model สํ าหรับการวิเคราะหขอมูลที่มีลักษณะเปนแบบวันทดสอบ (ผลผลิตวัน
ทดสอบ) ของลักษณะการใหผลผลิตในโคนมโดยตรง รูปแบบขอมูลที่ใชในการวิเคราะหคือผล
ผลติวันทดสอบหน่ึง ๆ TDM มีความแมนย ํามากกวา model ท่ีใชกันมาในอดีตเพราะมีการพิจารณา
อิทธิพลสภาพแวดลอมไดอยางถูกตองมากกวา เนื่องจาก TDM เปน model ท่ีมกีารรวมปจจัยตาง ๆ 
ที่มีอิทธิพลตอผลผลิตวันทดสอบที่เฉพาะเจาะจงในแตละวันทดสอบ (Jamrozik et al., 1997a) เชน
กลุมการจัดการภายในฝูงของวันทดสอบ วันใหนม สภาวะการตั้งทอง การรักษา และจ ํานวนคร้ัง
ของการรีดนมในวันทดสอบ รวมอยูใน model เดียวกัน (Meyer et al., 1989 ; Pander et al., 1992 ; 
Van tassel et al., 1992 ; Ptak and Schaeffer, 1993 ; Jamrozik et al., 1997a ; Jamrozik and 
Schaeffer, 1997 ; Schaeffer, 1997 ; Veerkamp and Goddaed, 1998 ; Wiggans and Goddard, 1997; 
Swalve, 1998 ; Gengler et al., 1999a)

ปจจุบันความสนใจเกี่ยวกับการใชบันทึกวันทดสอบในการค ํานวณแทนที่การใชบันทึกการ
ใหนมดวยเหตุผล 3 ขอคือ 1.ระบบการบันทึกแตเดิมที่ปฏิบัติกันมามีคาใชจายสูง 2.เพื่อลดชวงหาง
ระหวางรุน การประเมินทํ าไดรวดเร็วดวยการใชบันทึกทดสอบวันที่ไดในเวลาที่แตกตางกัน และ 3 
การใชบันทึกการใหนม TDM มีความยืดหยุนสูง ไมตองมีการตอเติมบันทึก สามารถใชขอมูลได  
ทุก ๆ สวน (Swalve, 1998) ความสนใจใน TDM เพิ่มขึ้นทั่วโลกมีการประมาณคาพารามิเตอรทาง
พันธุกรรมและประเมินพันธุกรรมดวยผลผลิตวันทดสอบ โดยประเทศตาง ๆ ที่มีการปรับเปลี่ยนใช 
TDM ไดแกออสเตรเลียสหรัฐอเมริกา นิวซีแลนด และแคนาดา เปนตน (Schaeffer and Dekkers, 
1994, Reents et al., 1995a; Reents et al., 1995b ;Jamrozik and Schaeffer, 1997 ; Jamrozik et. al., 
1997b ; Jamrozik et al., 1997c; Ptak and Schaeffer, 1993; Schaeffer, 1997) จากการที่ TDM เปน 
model ของผลผลิตวันทดสอบโดยตรงซึ่งใชคาสังเกตวันทดสอบใน model ทางสถิติ ท ําใหจํ านวน
พารามิเตอรที่ทํ าการประมาณคาและจํ านวนของขอมูลใชในการวิเคราะหเพิ่มมากขึ้น สิ่งที่ตามมา
คือการปรับปรุงรูปแบบของ TDM ซึ่งถูกก ําหนดโดยตองคํ านึงถึงการคํ านวณ Model ทางสถิติ
สํ าหรับขอมูลวันทดสอบของผลผลิตน้ํ านมได fixed regression TDM (FRTDM) (Ptak and 
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Schaeffer, 1993; Reents et al., 1995) random regression TDM (RRTDM) (Schaeffer and Dekkers, 
1994; Jamrozik et al., 1997b; Jamrozik et al., 1997c ; Meyer and Hill, 1997 ; Schaeffer et al., 
2000) และ multiple trait TDM (MTTDM)( Wiggans and Goddard, 1997 ; Gengler et al.,1999)

FRTDM ใช animal model โดยพิจารณาคาสังเกตตาง ๆ ภายในการใหนมเปนคาสังเกตซํ้ า 
(Ptak and Schaeffer, 1993; Reents et al., 1995a) มีการพิจารณาระยะของการใหนมเฉพาะในสวน
อิทธิคงท่ีของ model สวนอิทธิพลพันธุกรรมสัตวแบบสุมใน model สํ าหรับแตละวันใหนม (day in 
milk, DIM) เปนคาคงที่ สมมติความแปรปรวนรวมระหวางวันทดสอบท่ีตอเน่ืองกันเทากับความ
แปรปรวนรวมระหวางวันทดสอบที่อยูไกลออกไป FRTDM ประกอบดวยตัวแปรรวมตาง ๆ เพ่ือ
อธิบายรูปรางของกราฟการใหนํ ้านมภายในกลุมยอยคงที่ของอาย ุและฤดูกาลที่เกิดลูก กลุมตาง ๆ ที่
อยูในระยะเวลาเดียวกันถูกกํ าหนดเปนโคทดสอบในวันเหมือนกันภายในฝูงเดียวกัน ซึ่งลดความ
แปรปรวนสวนที่เหลือ (residual variation) ไดมากกวาการใชฝูง-ป-ฤดูกาลของกลุมที่เกิดลูก 
FRTDM น้ีสมมุติรูปรางมาตรฐานของกราฟการใหน้ํ านมสํ าหรับโคทุกตัวในชั้นยอยอายุ-ฤดูกาล
เหมือนกัน และทํ าการประมาณคาอิทธิพลพันธุกรรมบวกสะสมของสัตวที่ตอบสนองแตกตางกัน
ดวยความสูงของเสนโคงเหลานี้ (Jamrozik and Schaeffer, 1997) จากการที่ FRTDM สมมุติใหอิทธิ
พลพันธุกรรมแบบสะสมคงที่ตลอดระยะการใหนม และไมไดรูปรางของกราฟการใหนมระหวาง
สัตวที่แตกตาง แตไดเฉพาะความแตกตางของรูปรางของกราฟการใหนมระหวางกลุมการจัดการ
เดียวกัน ซึ่งดูเหมือนวาไมเหมาะในการใชประโยชนจากขอมูลวันทดสอบ (Liu et al., 2001)

MTTDM (Wiggans and Goddard, 1997 ; Gengler et al.,1999a) เปน TDM ที่ท ําการ
วิเคราะหหลายลักษณะพรอมกัน การใชประโยชนของ MTTDM โดยการใหนม 305 วันทั้งหมด
เปนลักษณะที่แตกตางกัน แต MTTDM ไมไดรับนิยมใชในการวิเคราะหเพราะตองใชหนวยความ
จํ ามากในการค ํานวณ เน่ืองจากมีจํ านวนพารามิเตอรท่ีประมาณคามาก model มีความยุงยากซับซอน 
และตองใชหนวยความจ ํา และเวลามากในการค ํานวณ ทั้ง MTTDM  และ RRTDM สรางกราฟการ
ใหน้ํ านมส ําหรับสัตวแตละตัวตางกัน แต MTTDM มีจํ านวนพารามิเตอรสูงมาก การประมาณคา
พารามิเตอรจํ านวนมากตองใชเวลาในการคํ านวณมาก (ไมสามารถใชกับกลุมขอมูลที่มีขนาดใหญ
มาก) (Szyda and Liu, 1999)

Random Regression Test Day Model (RRTDM)
RRTDM (Schaeffer and Dekkerd, 1994 ; Jamrozik and Schaeffer,1997 ; Joanna

and Zengting, 1999 ; Jamrozik et al., 1997a) เปนการตอเติมจาก FRTDM ใน RRTDM อิทธิพล
พันธุกรรมสัตวแตละวันใหนมแตกตางกัน RRTDM เปน TDM ที่ประกอบดวยสมการการถดถอย
สุม (random regression function) โดยอิทธิพลของพันธุกรรมแบบบวกสะสม และอิทธิพลของ
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สภาพแวดลอมถาวรเปนฟงกชันของตัวแปรท่ีข้ึนกับเวลา (time-dependent function) ของการให
น้ํ านม (day in milk) (Jamrozik et al., 1997b ; Kettunen et al., 2000) RRTDM อธิบายความ
แปรปรวนและความแปรปรวนรวมในทุกวันใหนม และแยกกราฟการใหนํ ้านมส ําหรับอิทธิพลทาง
พันธุกรรมแบบบวกสะสมและอิทธิพลของสภาพแวดลอมถาวรของสัตวแตละตัว ซึ่งท ําใหรูปราง
ของกราฟการใหน้ํ านมของโคแตละตัวแตกตางกัน (Jamrozik et al., 1997a) กราฟการใหนมของโค
ของแตละตัวแบงตามกลุมของสมการการถดถอยของวันใหนํ ้านม 2 กลุมคือ สมการการถดถอยคงที่
สํ าหรับโคทุกตัวในกลุมยอยที่เหมือนกัน เชนตามภูมิภาค อายุเม่ือคลอดลูก และฤดูกาลคลอดลูก
เปนตน ใชอธิบายรูปรางทั่วไปของโค และสมการการถดถอยสุมของโคอธิบายพันธุกรรมที่เบี่ยง
เบนจากสมการการถดถอยสุม ซึ่งท ําใหโคแตละตัวมีรูปรางของกราฟการใหน้ํ านมในระดับของ
พันธุกรรมแตกตางกัน  (Meyer and Hill, 1997 ; Liu et al., 2001) ซึ่งสามารถอธิบายความแตกตาง
ของโคแตละตัวจากรูปรางและความสูงของกราฟการใหนํ ้านมของโค ซึ่งรวมทั้งความคงทนของ
การใหนม (Schaeffer and Dekker, 1994) เปนประโยชนในการท ําการวินิจฉัยเกี่ยวกับลักษณะของ
สัตวรายตัว แต RRTDM มีขอดอยคือเปน model ที่มีความซับชอนมากซึ่งท ําใหม ีcoputational cost
สูง การแปลผลคุณคาการผสมพันธุที่ไดจาก RRTDM มีความยุงยากมากกวา และไมสามารถใช
model นี้ไดถาประชากรไมมีขอมูลผลผลิตวันทดสอบ (Pool and Meuwissen, 1999)
คาประมาณอัตราพันธุกรรม

อัตราพันธุกรรมเปนสัดสวนของความแปรปรวนทางพันธุกรรมกับความแปรปรวนของ
ลักษณะปรากฏ (phenotype) คาอัตราพันธุกรรมของลักษณะตาง ๆ ในสัตวมีความผันแปรตามองค
ประกอบพันธุกรรมและสภาพแวดลอมของสัตวที่ท ําการศึกษา วิธีประมาณคา ลักษณะขอมูลที่
บันทึก และจ ํานวนขอมูล ทํ าใหรายงานการศึกษาเกี่ยวกับคาทางพันธุกรรมตาง ๆ มีความแตกตาง
กัน จากการตรวจเอกสารงานวิจัยสามารถสรุปและจํ าแนกตามลักษณะขอมูลที่ใชในการวิเคราะหดัง
น้ี

คาประมาณอัตราพันธุกรรมภายใตบันทึกผลผลิตการใหนม 305 วัน
คาประมาณอัตราพันธุกรรมของลักษณะการใหนํ้ านมภายใตบันทึกผลผลิตการใหนม 305 

วันจากการรวบรวมเอกสารสรุปในตารางท่ี 2.1 แบงออกเปน 3 กลุมคือ กลุมท่ีมีคาอัตราพันธุกรรม
ในระดับต่ํ า (ต่ํ ากวา 0.20) กลุมที่มีคาอัตราพันธุกรรมในระดับกลาง (0.20-0.40) และกลุมที่มีคา
อัตราพนัธุกรรมในระดับสงู (สูงกวา 0.40)

คาอัตราพันธุกรรมลักษณะปริมาณนํ้ านม
จากการรวบรวมเอกสารพบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณน้ํ านมมีคาอยู

ระหวาง 0.13-0.53 รายงานที่มีคาอัตราพันธุกรรมในระดับตํ ่าไดแก Schutz et al. (1990), Strabel 
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and Szwaczkowski (1997) และ ประชุม และคณะ, 2539 มีคาอยูระหวาง 0.12-0.18 รายงานที่มีคา
อัตราพนัธุกรรมในระดับกลางไดแก Hargrove et al. (1981), Jager and Kennedy (1987), Meinert et 
al. (1989), Schutz et al. (1990), Chauhan and Hayes (1991), Welper and Freeman (1992), Santus 
et al. (1993), Campos et al. (1994), Fuerst and Solkner (1994), Suzuki and Van Vleck (1994), 
Albuqurque et al. (1995), Swalve (1995), Visscher and Goddard (1995), Van Dorp et al. (1998), 
Veerkamp et al. (2000) และ เกชา และคณะ (2542) มีคาอยูระหวาง 0.23-0.39 และรายงานที่มีคา
อัตราพันธุกรรมในระดับสูงไดแก Misztal et al. (1992), เกชา และคณะ (2542), เทียมพบ และคณะ 
(2542), สายัณห และคณะ(2543) และ Koonawootrittriron et al.(2002) มีคาอยูระหวาง  0.44-0.55

คาอัตราพันธุกรรมลักษณะปริมาณไขมัน
จากการรวบรวมเอกสารพบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณไขมันมีคาอยู

ระหวาง 0.16-0.57 รายงานท่ีมีคาอัตราพันธุกรรมในระดับต่ํ าไดแก Schutz et al. (1990) และ 
Strabel and Szwaczkowski (1997) มีคาอยูระหวาง  0.10-0.18 รายงานที่มีคาอัตราพันธุกรรมใน
ระดับกลางไดแก Hargrove  et al. (1981), Jager and Kennedy (1987), Meinert et al. (1989), Schutz  
et al. (1990), Chauhan and Hayes (1991), Welper and Freeman (1992), Santus et al. (1993), 
Campos  et al. (1994), Suzuki and Van Vleck (1994), Albuqurque et al. (1995), Swalve (1995), 
Visscher and Goddard (1995), Van Dorp et al. (1998), ประชุม และคณะ (2539) และ 
Koonawootrittriron et al.(2002) มีคาอยูระหวาง 0.20-0.39 และรายงานที่มีคาอัตราพันธุกรรมใน
ระดับสูงไดแก Misztal et al. (1992), Veerkamp et al. (2000), เกชา และคณะ (2542) และ เทียมพบ 
และคณะ (2542) มีคาอยูระหวาง 0.41-0.58

คาอตัราพันธุกรรมลักษณะปริมาณโปรตีน
จากการรวบรวมเอกสารพบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณโปรตีนมีคาอยู

ระหวาง 0.13-0.47 รายงานท่ีมีคาอัตราพันธุกรรมในระดับต่ํ าไดแก Schutz et al. (1990) และ 
Strabel and Szwaczkowski (1997) มีคาอยูระหวาง 0.12-0.15 รายงานที่มีคาอัตราพันธุกรรมใน
ระดับกลางไดแก Hargrove et al. (1981), Jager and Kennedy (1987), Meinert et al. (1989), 
Chauhan and Hayes (1991), Misztal et al. (1992), Welper and Freeman (1992), Santus et al. 
(1993), Campos  et al. (1994), Suzuki and Van Vleck (1994), Albuqurque et al. (1995), Swalve 
(1995), Visscher and Goddard (1995), Van Dorp et al. (1998) และ Veerkamp et al. (2000) มีคาอยู
ระหวาง 0.20-0.33 และรายงานที่มีคาอัตราพันธุกรรมในระดับสูงไดแก Campos  et al. (1994), เกชา 
และคณะ (2542) และ เทียมพบ และคณะ (2542) มีคาอยูระหวาง 0.41-0.58
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คาอัตราพันธุกรรมลักษณะปริมาณแลคโตส
จากรายงานของ Welper and Freeman (1992) และ ประชุม และคณะ (2539) พบ

วาอัตราพันธกุรรมของลกัษณะปริมาณแลคโตสมคีาในระดับกลางอยูระหวาง 0.24-0.26
คาอัตราพันธุกรรมลักษณะปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน
จากรายงานของ Suzuki and Van Vleck (1994) และ ประชุม และคณะ (2539) พบ

วาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณของแข็งไมรวมไขมันมีคาอยูในระดับกลางอยูระหวาง 0.20-
0.27

คาอัตราพันธุกรรมลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน
จากการรวบรวมเอกสารพบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะเปอรเซ็นตไขมันมีคา

อยูระหวาง 0.35-0.74 รายงานที่มีคาอัตราพันธุกรรมในระดับกลางไดแก Schutz et al. (1990), 
Campos  et al. (1994), Strabel and Szwaczkowski (1997) และ เทียมพบ และคณะ (2542) มีคาอยู
ระหวาง 0.35-0.38 และรายงานที่มีคาอัตราพันธุกรรมในระดับสูงไดแก Hargrove et al. (1981),
Jager and Kennedy (1987), Meinert et al. (1989), Schutz et al. (1990), Chauhan and Hayes 
(1991), Welper and Freeman (1992), Santus et al. (1993), Campos  et al. (1994), Fuerst and 
Solkner (1994) และเกชา และคณะ (2542) มีคาอยูระหวาง 0.41-0.74

คาอัตราพันธุกรรมลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีน
จากการรวบรวมเอกสารพบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนมีคา

อยูระหวาง 0.15-0.66 โดย เทียมพบ และคณะ (2542) รายงานคาอัตราพันธกุรรมของลกัษณะ
เปอรเซ็นตในระดับตํ ่าเทากับ 0.15 ขณะที่ Santus et al. (1993) พบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะ
ดังกลาวอยูในระดับกลางมีคาเทากับ 0.34 และรายงานสวนใหญพบวาลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนมี
คาอัตราพันธุกรรมในระดับสูงไดแก Hargrove et al. (1981), Jager and Kennedy (1987), Meinert et 
al. (1989), Schutz et al. (1990), Chauhan and Hayes (1991), Welper and Freeman (1992), Campos  
et al. (1994), Fuerst and Solkner (1994) และ เทียมพบ และคณะ (2542) มีคาอยูระหวาง 0.43-0.66

คาอัตราพันธุกรรมลักษณะเปอรเซ็นตแลคโตส
จากรายงานของ Welper and Freeman (1992) พบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะ

เปอรเซ็นตแลคโตสอยูในระดับสูงมีคาอยูระหวาง 0.48-0.53
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ตารางที่ 2.1  สรุปคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะการใหผลผลิตนํ ้านม 305 วันของปริมาณนํ้ านม (MY), ปริมาณไขมัน (FY), ปริมาณโปรตีน (PY), ปริมาณ
    แลคโตส (LY), ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน (SNFY), เปอรเซ็นตไขมัน (FP), เปอรเซ็นตโปรตีน (PP), เปอรเซ็นตแลคโตส (LP) และเปอรเซ็นต
    ของแข็งไมรวมไขมัน (SNFP)จากการรวบรวมเอกสาร

จํ านวน คาอัตราพันธกุรรม
อางอิง วิธี1 Model2 ขอมูล พันธุ3 MY FY PY LY SNFY FP PP LP

Hargrove  et al. (1981) H-1 SM 9,737 HFa .23 .26 .22 - - .71 .64 -
Jager and Kennedy (1987) H-3 SM 32,077 HF a .28 .31 .20 - - .61 .59 -
Meinert et al., (1989) REML MTSM 16,305 HF a .28 .40 .33 - - .74 .62 -
Schutz  et al. (1990) REML MTAM 14,762 HFa .16 .16 .13 - - .38 .48 -

7,806 HFb .16 .2 .14 - - .45 .57 -
12,617 HFc .13 .17 .14 - - .41 .43 -

H-3 AM 14,762 HFa .20 .17 .14 - - .46 .62 -
7,806 HFb .17 .20 .13 - - .5 .57 -
12,617 HFc .12 .18 .15 - - .44 .46 -

Chauhan and Hayes (1991) EM-REML MTAM 40,984 HF a .29 .31 .25 - - .65 .61 -
Misztal  et al. (1992) EM-REML MTAM 20,836 HFa .44 .42 .40 - - - - -
Welper and Freeman (1992) EM-REML MTSM 121,268 HFa .30 .29 .27 .26 - .45 .47 .53

STSM 121,268 HFa .29 .28 .25 .25 - .51 .45 .48
Santus et al. (1993) EM-REML MTAM 72,690 IBSa .28 .30 .26 - - .42 .34 -
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ตารางที่ 2.1 (ตอ)
จํ านวน คาอัตราพันธกุรรม

อางอิง วิธี1 Model2 ขอมูล พันธุ3 MY FY PY LY SNFY FP PP LP
Campos  et al. (1994) DF-REML AM 4,293 HF a .34 .30 .27 - - .38 .51 -

2,143 J a .39 .39 .43 - - .53 .66 -
Fuerst and Solkner (1994) REML AM - SIa .28 - - - - .50 .60 -

SI b .23 - - - - .44 .53 -
SI c .23 - - - - .50 .51 -

Suzuki and Van Vleck (1994) DF-REML AM 24,000 HF d .30 .30 .26 - .27 - - -
Albuqurque  et al. (1995) REML AM 5,504 HFa .30 .31 .29 - - - - -
Swalve (1995) DF-REML AM 15,756 HFa .39 .32 .30 - - - - -
Visscher and Goddard (1995) REML MTSM 143,250 HFa .24 .20 .21 - - - - -

32,003 Ja .28 .26 .26 - - - - -
Strabel and Szwaczkowski (1997) DF-REML MTAM 8,752 BWa .16 .10 .12 - - .37 .38 -
Van Dorp  et al. (1998) DF-REML MTAM 4,368 HFa .26 .31 .26 - - - - -
ประชุม และคณะ (2539) P-H-S SM 226 AFS .13 .20 .17 .24 .20 - - -
Veerkamp  et al. (2000) REML MTAM 622 HFa .30 .41 .24 - - - - -
เกชา และคณะ (2542) DF-REML AM 2,800 HF .55 .58 - - - .44 - -
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ตารางที่ 2.1 (ตอ)
จํ านวน คาอัตราพันธกุรรม

อางอิง วิธี1 Model2 ขอมูล พันธุ3 MY FY PY LY SNFY FP PP LP
เกชา และคณะ (2542) DF-REML RM 2,800 HF .32 .57 - - - .43 - -
เทียมพบ และคณะ (2542) EM-REML AM 1,665 HF .53 .50 .47 - - .35 .15 -
สายัณห และคณะ(2543) EM_REML AM 645 CB .55 - - - - - - -
Koonawootrittriron et al.(2002) AI-REML 2-traitAM 610 CB .45 .24 - - - - - -
1/ อักษรยอวิธีการประมาณคา ; REML= Restricted Maximum Likelihood , EM-REML=Expectation-maximization Restricted Maximum Likelihood , DF-

REML = Derivative-Free Restricted Maximum Likelihood, H1= Henderson method 1, H3=Henderson method 3, P-H-S= Paternal Half-Sib
 2/ Model  ; MTM =Multiple-trait model, AM = Animal model, SM =Sire model, MTSM= Multiple-trait Sire model,  RM = Repeatability Model

MTAM= Multiple-trait animal model, STSM = Single-trait sire model
3/  IBS= Italian Brown Swiss , HF= Holstein  Friesian, AFS = Australian Friesian Sahiwal, J = Jersey, SI = Simmental,  HF+= crossbred- Holstein  Friesian,

CB= Crossbreed
a, b, c และ d = การใหนมครั้งที่ 1, 2, 3 และการใหนมครั้งที ่1-3 รวมกนั ตามล ําดับ 
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คาประมาณอัตราพันธุกรรมภายใตบันทึกการใหนมวันทดสอบ
การประมาณอัตราพันธกุรรมโดยใชบันทึกวันทดสอบ คาประมาณอัตราพันธกุรรมท่ีได

จากการรวบรวมเอกสารมีความแตกตางกันตามรูปแบบของ model วิธีการวิเคราะห กลุมพันธุ และ
จํ านวนประชากรที่ศึกษา คาประมาณอัตราพันธุกรรมของลักษณะการใหนํ้ านมภายใตบันทึกการให
นมวันทดสอบ จากการรวบรวมเอกสารสรุปในตารางที ่ 2.2 แบงออกเปน 3 กลุมคือ กลุมที่มีคา
อัตราพันธุกรรมในระดับต่ํ า (ต่ํ ากวา 0.20) กลุมที่มีคาอัตราพันธุกรรมในระดับกลาง (0.20-0.40)
และกลุมที่มีคาอัตราพันธุกรรมในระดับสูง (สูงกวา 0.40)

คาประมาณอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณนํ้ านมภายใตบันทึกการใหนมวันทดสอบ
จากการรวบรวมเอกสารอยูระหวาง 0.19-0.42 Bormann et al., (2002) รายงานอัตราพันธุกรรมของ
ลักษณะปริมาณนํ้ านม 305 วันโดยการใชบันทึกวันทดสอบมีคาระดับตํ ่าเทากับ 0.19 ในขณะที่ 
Reents et al. (1995b), Swalve (1995), Strabel and Szwaczkowski (1997), Gengler et al. (1999a) 
Bormann et al., (2002) และ Guo et al. (2002) รายงานอัตราพันธุกรรมของลักษณะดังกลาวมีคา
ระดับกลางระหวาง 0.24-0.32 และ Jamrozik et al. (1997c) และ Jakobsen et al. (2001) รายงาน
อัตราพันธุกรรมของลักษณะดังกลาวมีคาระดับสูงเทากับ 0.50 และ 0.42 ตามล ําดับ

อัตราพันธุกรรมของลกัษณะปริมาณไขมัน 305 วันโดยการใชบันทึกวันทดสอบมีคาอยู
ระหวาง 0.13-0.25 รายงานท่ีมีคาอัตราพันธุกรรมอยูในระดับต่ํ าไดแก Swalve (1995) และ
Bormann et al. (2002) เทากับ 0.13-0.16 ตามล ําดับ รายงานที่มีคาอัตราพันธุกรรมอยูในระดับกลาง
ไดแก Reents et al. (1995b), Strabel and Szwaczkowski (1997), Gengler et al. (1999a) และ
Jakobsen et al. (2001) มีคาอยูระหวาง 0.22-0.37

อัตราพันธุกรรมของลกัษณะปริมาณโปรตีน 305 วันโดยการใชบันทึกวันทดสอบมีคาอยู
ระหวาง 0.16-0.36 รายงานที่มีคาอัตราพันธุกรรมอยูในระดับตํ ่าไดแก Swalve (1995) และ
Bormann et al. (2002) เทากับ 0.16 และ 0.17 ตามล ําดับ รายงานท่ีมีคาอัตราพันธุกรรมอยูในระดับ
กลางไดแก Reents et al. (1995b), Strabel and Szwaczkowski (1997), Gengler et al. (1999a),
Jakobsen et al. (2001) และ Bormann et al. (2002) มีคาอยูระหวาง 0.2.-0.36

อัตราพันธุกรรมของลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน และเปอรเซน็ตโปรตีน 305 วันโดยการใช
บันทึกวันทดสอบมีคาเทากับ 0.18 และ 0.20 ตามล ําดับ(Strabel and Szwaczkowski, 1997)

จากรายงานการศึกษาเปรียบเทียบความแตกตางระหวางคาประมาณอัตราพันธุกรรมที่
ประมาณดวย model การใหผลผลิต305 วัน กับ model วันทดสอบ พบวาจากการศึกษาของ Strabel 
and Szwaczkowski (1997) รายงานคาอัตราพันธุกรรมที่ประมาณดวย model การใหผลผลิต 305 วัน
สํ าหรับลกัษณะปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน และปริมาณโปรตีน (0.16, 0.10, 0.12) มีคาตํ ่ากวาการ
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ประมาณจาก TDM (0.27, 0.22, 0.25) แตอัตราพันธุกรรมของลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน และ
เปอรเซ็นตโปรตีน (0.37, 0.38) ที่ประมาณดวย model การใหผลผลิต 305 วันมีคาสูงกวาการ
ประมาณจาก TDM (0.18, 0.20) รายงานดังกลาวสอดคลองกับการศึกษาของ Jamrozik and 
Schaeffer (1997) พบวาคาอัตราพันธุกรรมท่ีประมาณดวย model การใหผลผลิต 305 วันส ําหรับ
ลักษณะปริมาณนํ ้านม ปริมาณไขมัน และปริมาณโปรตีนต่ํ ากวากวาจาก TDM (แสดงในตารางที ่
2.2) โดย Van Tassell et al. (1992) พบวาคาอัตราพันธุกรรมของปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน และ
ปริมาณโปรตีนเพิ่มสูงขึ้น 12, 11 และ 17 เปอรเซ็นต ซึ่งตรงกันขามกับการศึกษาของ Swalve 
(1995) พบวาคาอัตราพันธุกรรมที่ประมาณจากผลผลิตวันทดสอบของลักษณะปริมาณน้ํ านม 
ปริมาณไขมัน และปริมาณโปรตีน 305 วัน (0.21, 0.16 และ 0.16) มีคาตํ ่ากวาการใชบันทึกผลผลิต 
305 วัน (0.39, 0.2 และ 0.30) และ Gengler et al. (1999a) รายงานคาอัตราพันธุกรรมที่ประมาณจาก
ผลผลิตวันทดสอบของลักษณะปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน และปริมาณโปรตีน 305 วัน (0.27, 
0.25 และ 0.25) มีคาตํ ่ากวาการใชบันทึกผลผลิต 305 วัน (0.28, 0.26  แล ะ 0.26)

การเปลี่ยนแปลงของคาอัตราพันธุกรรมที่วันใหนมตาง ๆ ตลอดการระยะการใหนมจาก
การรวบรวมเอกสารมีความแตกตางกันตามชนิดของ model วิธีการวิเคราะห จํ านวนและกลุมของ  
ประชากรที่ใชในการศึกษา (แสดงในตารางที ่ 2.3) จากการศึกษาของ Swalve (1995), Jamrozik et 
al. (1997a) และ Jakobsen et al. (2001) รายงานวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณนํ ้านมมีคาตํ ่า
สุดอยูในชวงตนและชวงปลายของการใหนม และมีคาสูงสุดที่ชวงกลางของการใหนม แตกตางจาก
ผลการศึกษาของ Jamrozik and Schaeffer (1997), Vargas et al. (1998), Van Der Werf et al. 
(1998), Gengler et al. (1999b), สายัณห (2543)และ Guo et al. (2002) รายงานวาอัตราพันธุกรรม
ของลักษณะปริมาณนํ ้านมมีคาสูงสุดอยูในชวงตนและชวงปลายของการใหนม และมีคาตํ ่าสุดที่ชวง
กลางของการใหนม ขณะที่ Gengler et al. (1999b) รายงานวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณ
น้ํ านมมีคาสูงสุดอยูในชวงปลายของการใหนม และมีคาตํ ่าสุดที่ชวงตนของการใหนม

การเปลี่ยนแปลงของคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณไขมันตลอดระยะการใหนม
จากรายงานของ Swalve (1995) และ Gengler et al. (1999b) พบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะ
ปริมาณไขมันมีคาสูงสุดอยูในชวงปลายของการใหนม และมีคาตํ ่าสุดที่ชวงตนของการใหนม ขณะ
ที ่ Jamrozik and Schaeffer (1997), Jamrozik et al. (1997c), Gengler et al. (1999b) และ Jakobsen 
et al. (2001) รายงานวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณไขมันมีคาสูงสุดอยูในชวงตนและชวง
ปลายของการใหนม และมีคาตํ ่าสุดที่ชวงกลางของการใหนม (แสดงในตารางที ่2.3)

การเปลี่ยนแปลงของคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณโปรตีนตลอดระยะการให
จากรายงานของ Swalve (1995) พบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณโปรตีนมีคาต่ํ าสุดในชวง
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แรกของการใหนมหลังจากนั้นคาอัตราพันธุกรรมจะคอย ๆ เพิ่มสูงขึ้น จนถึงชวงปลายของการให
นมคาดังกลาวจึงลดลง ขณะที่การศึกษาของ Jamrozik and Schaeffer (1997) และ Gengleret et al. 
(1999) รายงานวาคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณโปรตีนมีคาสูงที่สุดในชวงตนและปลาย
ของการใหนม แตการเปลี่ยนแปลงคาดังกลาวมีการเพิ่มขึ้นระหวางชวงระยะตนถึงปลายของการให
นม สวน Gengler et al. (1999b) และ Jakobsen et al. (2001) รายงานวาคาอัตราพันธุกรรมของ
ลักษณะปริมาณโปรตีนมีคาต่ํ าสุดในชวงแรกของการใหนมและคาดังกลาวคอย ๆ เพ่ิมสูงข้ึนตลอด
การใหนมและมีคาสูงสุดในชวงปลายของการใหนม (แสดงในตารางที ่2.3)
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ตารางท่ี 2.2 คาประมาณอัตราพันธกุรรม (h2) ของบันทึกผลผลิตวันทดสอบ (h2 TD) ที ่305 วัน หรือ
      ในชวงการใหนม และของบันทึกการใหผลผลิตที่ 305 วัน (h2 305 วัน) ของลักษณะ
      ปริมาณน้ํ านม (MY), ปริมาณไขมัน (FY), ปริมาณโปรตีน (PY), ปริมาณ แลคโตส
      (LY), ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน (SNFY), เปอรเซ็นตไขมัน (FP), เปอรเซ็นต
      โปรตีน (PP), เปอรเซ็นตแลคโตส (LP) และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน (SNFP)
      จากการรวบรวมเอกสาร

อางอิง วีธ/ีmodel จํ านวน พันธุa Trait h2TD h2 305 วัน
 Reents et al. (1995b) Gibbs Sampling / 235,100 HF1st MY 0.30 -

MTAM FY 0.25 -
PY 0.25 -

Swalve (1995)  DF-REML / 155,494 HF1st MY 0.24 0.39
FRTDM FY 0.16 0.32

PY 0.16 0.30
Jamrozik and Schaeffer (1997) Gibbs Sampling/ 5.27 HF1st MY .40-.59 0.32

RRTDM FY .34-.68 0.28
PY .33-.69 0.28

Jamrozik et al. (1997c) Gibbs Sampling/ 1.18 HF1st MY 0.50 -
MTRRTDM

Strabel and Szwaczkowski (1997) DF-REML/MTM 8752 HF1st MY 0.27 0.16
FY 0.22 0.10
PY 0.25 0.12
FP 0.18 0.37
PP 0.20 0.38

Gengler et al. (1999a) EM-REML/ 23,029 HF1st MY 0.27 0.28
MTTDM FY 0.25 0.26

PY 0.25 0.26
Gengler et al. (1999b) EM-REML 176,495 HF1st MY .14-.24 -

RRTDM FY .13-.21 -
PY .13-.24 -

Strabel and Misztal (1999) EM-REML/ 93,912 PBW1st MY .14-.19 -
RRTDM FY .11-.16 -

PY .10-.15 -
Jakobsen et al. (2001)  AI-REML/ 64,997 DH1st MY 0.42 -

 RRTDM 64,959 FY 0.37 -
64,988 PY 0.36 -
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ตารางท่ี 2.2 (ตอ)
อางอิง วีธ/ีmodel จํ านวน พันธุa Trait h2TD h2 305 วัน
Bormann et al. (2002) Method R 4,352,396 HF1st MY 0.19 -

RRTDM FY 0.13 -
PY 0.17 -

991,525 J1st MY 0.30 -
FY 0.15 -
PY 0.23 -

Guo et al. (2002) AI-REML/
RRTDM

28,935 DJ1st MY 0.32 -

a HF=Holstein  Friesian, PBW=Polish Black and White DH=Danish Holstein, J =Jersey 
DJ=Danish Jersey
1st= ระยะการใหนมท่ี 1, 2nd=ระยะการใหนมท่ี 2,3rd=ระยะการใหนมท่ี 3

ตารางท่ี 2.3 คาประมาณอัตราพันธกุรรม (h2) ของลักษณะปริมาณนํ ้านม (MY), ปริมาณไขมัน 
(FY), ปริมาณโปรตีน (PY), ปริมาณ แลคโตส (LY), ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน (SNFY),
เปอรเซ็นตไขมัน (FP), เปอรเซ็นตโปรตีน (PP), เปอรเซ็นตแลคโตส (LP) และเปอรเซ็นตของแข็ง
ไมรวมไขมัน (SNFP) ที่วันทดสอบตาง ๆ จากการรวบรวมเอกสาร
อางอิง Traits h2 ของ DIM ตาง ๆ
Swalve (1995)1 DIM 5-30 60 90 120 150 180 210 250 - -

MY .18 .24 .28 .33 .33 .36 .31 .26 - -
FY .16 .12 .14 .16 .18 .23 .21 .20 - -
PY .12 .17 .16 .19 .21 .22 .22 .17 - -

Jamrozik and Schaeffer (1997)2 DIM 5 20 45 85 125 165 205 245 285 305
MY .59 .41 .46 .45 .45 .43 .42 .41 .43 .48
FY .68 .42 .40 .37 .34 .35 .36 .40 .41 .47
PY .69 .33 .34 .35 .39 .42 .44 .46 .47 .52

Jamrozik et al. (1997a)3 DIM 10 50 100 150 200 250 300
MY1st .38 .39 .39 .39 .39 .40 .38 - - -
MY2nd .37 .37 .37 .38 .38 .40 .39 - - -
MY3rd .38 .38 .36 .40 .40 .42 .42 - - -

Vargas et al. (1998)4 DIM 4-16 31 60 90 120 150 180 210 230 260
MY1st .23 .15 .20 .21 .17 .15 .20 .23 .19 .23
MYlt .13 .16 .21 .20 .22 .22 .24 .24 .23 .20
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ตารางท่ี 2.3 (ตอ)
อางอิง Traits h2 ของ DIM ตาง ๆ
Van Der Werf et al. (1998)5 DIM 5-50 100 150 200 250 300

MY .35 .18 .35 .27 .43 .42 - - - -
Gengler  et al. (1999a)6 DIM 18 43 68 93 118 143 168 193 218 293

MY .21 .18 .17 .17 .19 .21 .23 .25 .27 .27
FY .18 .16 .15 .14 .14 .16 .17 .18 .19 .18
PY .20 .16 .14 .14 .16 .19 .22 .25 .28 .28

Gengler et al. (1999b)7 DIM 6-80 155 230 305
MY .15 .18 .21 .21 - - - - - -
FY .11 .14 .16 .17 - - - - - -
PY .14 .14 .18 .18 - - - - - -

สายัณห (2543)8 DIM 5 25 45 85 125 165 205 265 285 305
MY 0.81 0.55 0.47 0.42 0.36 0.33 0.34 0.41 0.45 0.49

Jakobsen et al. (2001)9 DIM 5 25 85 165 285
MY .19 .22 .31 .37 .31 - - - - -
FY .26 .26 .25 .23 .30 - - - - -
PY .17 .19 .23 .26 .26 - - - - -

Guo et al. (2002)10 DIM 45 100 200 305
MY .27 .27 .30 .34 - - - - - -

หมายเหตุ เลขยกก ําลังบนอางอิงตาง ๆ คือวิธ/ี Model/จํ านวนบันทึก/พันธุ 1st = ระยะการใหนมที ่1

1 DF-REML / FRTDM / 155,494 / Holstein  Friesian 1st

2 Gibbs Sampling/ RRTDM / 5.27 / Holstein  Friesian 1st

3Gibbs Sampling/ MTRRTDM / 1.18/ Holstein  Friesian 1st

4 DF-REML/ MTM/ 155,49/ Holstein  Friesian
5AI-REML/ RRTDM/ 13,109/  Holstein  Friesian 1st

 6EM-REML/  (co)variance function /176,495/  Holstein  Friesian 1st

7EM-REML/ MTTDM/ 23,029/  Holstein  Friesian 1st

8EM-REML/RRTDM/5,684/ crossbred1st

9AI-REML/ RRTDM/ 64,99MY, 64,959FY, 64,988PY/ Danish Holstein
10AI-REML/ RRM/ 28,935/ Danish Jersey1st
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คา genetic and phenotypic correlation
 genetic and phenotypic correlation ระหวางลักษณะปริมาณนํ ้านม ปริมาณไขมัน ปริมาณ

โปรตีน ปริมาณแลคโตส และปริมาณของแข็งไมรวมไขมันจากการศึกษาของ Hargrove et al.
(1981), Jager and Kennedy (1987), Meinert et al. (1989), Schutz  et al. (1990), Chauhan and
Hayes (1991), Misztal  et al. (1992), Welper and Freeman (1992), Santus et al. (1993), Campos et
al. (1994), Albuqurque et al. (1995), Visscher and Goddard (1995), Van Dorp  et al. (1998),
Roman and Wilcoxt (2000) และ Veerkamp  et al. (2000) รายงานคาสหสัมพันธระหวางลักษณะดัง
กลาวเปนบวกมีคาอยูระหวาง 0.12-0.99 ดังแสดงสรุปในตารางที ่2.4

 genetic and phenotypic correlation ระหวางลักษณะปริมาณนํ ้านม กับเปอรเซ็นตไขมัน
เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันจากรายงานของ
Hargrove  et al. (1981), Jager and Kennedy (1987), Meinert et al. (1989), Schutz  et al. (1990),
Chauhan and Hayes (1991), Welper and Freeman (1992), Santus et al. (1993), Campos  et al.
(1994), Roman and Wilcoxt (2000) และ เทียมพบ และคณะ(2542) พบวามีคาเปนลบมีคาอยู
ระหวาง –0.68-(-0.01) ดังแสดงสรุปในตารางที ่ 2.5 ยกเวนจากการศึกษาของ Roman and Wilcoxt
(2000) ที่พบวา genetic correlation ระหวางลักษณะปริมาณนํ ้านมและเปอรเซ็นตแลคโตสมีคาเปน
บวกเทากับ 0.68

 genetic and phenotypic correlation ระหวางลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน
เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันจากรายงาน Hargrove  et al. (1981),
Jager and Kennedy (1987),Meinert et al. (1989), Schutz  et al. (1990), Chauhan and Hayes
(1991), Welper and Freeman (1992), Santus et al. (1993), Campos  et al. (1994), Roman and
Wilcoxt (2000) และ เทียมพบ และคณะ(2542) พบวามีคาเปนบวกมีคาอยูระหวาง 0.02-0.80 ดัง
แสดงสรุปในตารางที ่ 2.5 ยกเวนจากรายงานการศึกษาของ Roman and Wilcoxt (2000) พบวา
genetic correlationระหวางลักษณะเปอรเซ็นตไขมันกับเปอรเซ็นตแลคโตส เปอรเซ็นตโปรตีนกับ
เปอรเซ็นตแลคโตส เปอรเซ็นตแลคโตส กับเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันมีคาเปนลบเทากับ
–0.20, –0.74 และ –0.16 ตามล ําดับ และ phenotypic correlation ระหวางเปอรเซน็ตโปรตีนกับ
เปอรเซ็นตแลคโตสมีคาเปนลบเทากับ –0.70
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ตารางที่ 2.4  สรุปคา phenotypic correlation (rP) และgenetic correlation  (rG) ของลักษณะปริมาณนํ ้านม(MY) ปริมาณไขมัน(FY) ปริมาณโปรตีน(PY) ปริมาณ
                     แลคโตส(LY) และปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน(SY) จากการรวบรวมเอกสาร

อางอิง MY x FY MY x PY MY x LY MY x SY FY x PY FY x LY FY x SY PY x LY PY x SY LY x SY
rP rG rP rG rP rG rP rG rP rG rP rG rP rG rP rG rP rG rP rG

Hargrove  et al. (1981) .78 .40 .94 .83 - - - - .84 .69 - - - - - - - - - -
Jager and Kennedy (1987) .74 .57 .90 .82 - - - - .80 .66 - - - - - - - - - -
Meinert et al. (1989) .80 .57 .91 .83 - - - - .85 .73 - - - - - - - - - -
Schutz  et al. (1990)a .68 .23 .88 .56 - - - - .77 .63 - - - - - - - - - -
Schutz  et al. (1990)b .66 .12 .87 .43 - - - - .75 .62 - - - - - - - - - -
Schutz  et al. (1990)c .68 .15 .87 .55 - - - - .77 .53 - - - - - - - - - -
Chauhan and Hayes (1991) .73 .45 .90 .79 - - - - .81 .62 - - - - - - - - - -
Misztal  et al. (1992) - .69 - .90 - - - - - .78 - - - - - - - - - -
Welper and Freeman (1992) .81 .71 .96 .93 .96 .92 - - .85 .79 .79 .68 - - .94 .89 - - - -
Santus et al. (1993) - .850 - .930 - - - - - .888 - - - - - - - - - -
Campos  et al. (1994)1/ - .743 - .827 - - - - - .670 - - - - - - - - - -
Campos  et al. (1994)2/ - .603 - .832 - - - - - .793 - - - - - - - - - -
Albuqurque  et al. (1995) .80 .63 .94 .84 - - - - .84 .73 - - - - - - - - - -
Visscher and Goddard (1995)1/ .91 .78 .97 .93 - - - - .94 .86 - - - - - - - - - -
Visscher and Goddard (1995)2/ .93 .89 .97 .96 - - - - .96 .95 - - - - - - - - - -
Van Dorp  et al. (1998) .58 .35 .92 .82 - - - - .64 .46 - - - - - - - - - -
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ตารางที่ 2.4 (ตอ)
อางอิง MY x FY MY x PY MY x LY MY x SY FY x PY FY x LY FY x SY PY x LY PY x SY LY x SY

rP rG rP rG rP rG rP rG rP rG rP rG rP rG rP rG rP rG rP rG
Roman and Wilcoxt (2000) .86 .75 .93 .90 .98 .99 .99 .99 .89 .87 .84 .77 .89 .81 .86 .86 .95 .93 .98 .98
Veerkamp  et al. (2000) .72 .37 .89 .69 - - - - .75 .58 - - - - - - - - - -
1/=โคพันธุ Holstein  Friesian, 2/ =โคพันธุ Jersey  ,a, b และc =จํ านวนครั้งการใหนมครั้งที่ 1, 2 และ 3 ตามล ําดับ



25

ตารางที่ 2.5 สรุปคา phenotypic  correlation (rP) และ genetic  correlation (rG) ของลักษณะปริมาณนํ้ านม(MY) เปอรเซ็นตไขมัน(FP) เปอรเซ็นต
                   โปรตีน(PP) เปอรเซ็นตแลคโตส(LP) และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน(SP) จากการรวบรวมเอกสาร

อางอิง* MY x FP MY x PP MY x LP MY x SP FP x PP FP x LP FP x SP PP x LP PP x SP LP x SP
rP rG rP rG rP rG rP rG rP rG rP rG rP rG rP rG rP rG rP rG

Hargrove  et al. (1981) -.34 -.56 -.38 -.48 - - - - .58 .77 - - - - - - - - - -
Jager and Kennedy (1987) -.31 -.49 -.39 -.54 - - - - .56 .62 - - - - - - - - - -
Meinert et al. (1989) -.33 -.43 -.43 -.64 - - - - .55 .56 - - - - - - - - - -
Schutz  et al. (1990)a -.39 -.64 -.44 -.64 - - - - .60 .78 - - - - - - - - - -
Schutz  et al. (1990)b -.34 -.60 -.44 -.67 - - - - .56 .77 - - - - - - - - - -
Schutz  et al. (1990)c -.29 -.52 -.39 -.48 - - - - .54 .66 - - - - - - - - - -
Chauhan and Hayes (1991) - -.20 - - - - - - - - - - - - - - - - - -
Welper and Freeman (1992) -.34 -.40 -.36 -.47 -.08 -.3 - - .51 .59 .11 .16 - - .29 .29 - - - -
Santus et al. (1993) - -.13 - -.37 - - - - - .51 - - - - - - - - - -
Campos  et al. (1994)1 -.23 -.09 - - - - - - - - - - - - - - - - - -
Campos  et al. (1994)2/ - -.23 - -.29 - - - - - .27 - - - - - - - - - -
Roman and Wilcoxt (2000) -.20 -.21 -.22 -.56 -.03 .68 -.26 -.10 .46 .63 .02 -.20 .66 .72 -.70 -.74 .59 .79 .16 -.16
เทียมพบ และคณะ(2542) -.02 -.01 -.01 -.02 - - - - .63 .80 - - - - - - - - - -
1/=โคพันธุ Holstein  Friesian, 2/ =โคพันธุ Jersey  ,a, b และc =จํ านวนครั้งการใหนมครั้งที่ 1, 2 และ 3 ตามล ําดับ



บทที ่3
วิธีด ําเนินการวิจัย

การเก็บรวบรวมขอมูลท่ีใชในการศกึษา
ขอมูลที่ใชในการศึกษาลักษณะการใหผลผลิต 9 ลักษณะประกอบดวยปริมาณนํ ้านม

ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน เปอรเซ็นตไขมัน
เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันจากบันทึกการใหนํ ้า
นมของแมโคพันธุลูกผสมโฮลสไตนฟรีเชียนตั้งแตป 2543-2544 รายละเอียดแสดงในตารางที ่ 3.1
จากบันทึกการใหน้ํ านมและจากพันธุประวัติแมโคของฟารมโคนมที่อยูภายใตการดูแลของสหกรณ
โคนมมวกเหล็กจํ านวน 40 ฟารม และฟารมขององคการสงเสริมกิจการโคนมแหงประเทศไทย

แมโคนมที่ใชในการศึกษาครั้งนี้แมโคที่มีระยะการใหนมนานเกินกวา 369 วันจะถูกคัด
ออก ขอมูลที่ใชในการศึกษาแบงเปน 2 ชุดคือขอมูลชุดที ่ 1 เปนขอมูลของแมโคที่มีเฉพาะบันทึก
ระยะการใหนมคร้ังแรก และขอมูลชุดที ่ 2 เปนขอมูลของแมโคทุกตัวท่ีทํ าการเก็บบันทึกขอมูลใน
ชวงเวลาที่ศึกษา โดยเปนบันทึกการใหนมของแมโคแตละตัวในระยะการใหนมระยะใดระยะหน่ึง
เพียงระยะเดียวเทานั้น และดวยขอจ ํากัดของโปรแกรม REMLF90 ที่ใชในการวิเคราะหไมสามารถ
ใหคา standard error ของคาประมาณพารามิเตอรทางพันธุกรรม จึงท ําการสุมประชากรโคนมที่ทํ า
การศึกษาทั้ง 2 กลุมออกเปนชุดขอมูลตัวอยางกลุมละ 10 ชุด เพื่อประมาณคาความคลาดเคลื่อน
มาตรฐาน (empirical standard error) จากคาประมาณพารามิเตอรทางพันธุกรรมของกลุมตัวอยาง
(Reverter et al.,1994)

แมโคนมจากทั้ง 41 ฟารมแบงเปน 7 กลุมตามลักษณะการจัดการไดแก 1.กลุมแมโคที่เลี้ยง
และรีดนมในฟารมของ อ.ส.ค. 2.กลุมแมโคที่เลี้ยงและรีดนมในกลุมฟารมของเกษตรที่มีขนาดแม
โครีดนมตํ่ ากวา 10 ตัว มีการจัดการอาหารท่ีต่ํ ากวามาตรฐานของ NRC 3.กลุมแมโคที่เลี้ยงและรีด
นมในกลุมฟารมของเกษตรกรท่ีมีขนาดแมโครีดนม 10-50 ตัว มีการจัดการอาหารท่ีต่ํ ากวามาตร
ฐานของสภาวิจัยแหงชาติประเทศสหรัฐอเมริกา (National Research Council, NRC) 4. กลุมแมโคที่
เลี้ยงและรีดนมในกลุมฟารมของเกษตรกรที่มีขนาดแมโครีดนมมากกวา 50 ตัว มีการจัดการอาหาร
ที่ต่ํ ากวามาตรฐานของ NRC 5.กลุมแมโคที่เลี้ยงและรีดนมในกลุมฟารมของเกษตรที่มีขนาดแมโค
รีดนมต่ํ ากวา 10 ตัว มีการจัดการอาหารท่ีเปนไปตามมาตรฐานของ NRC 6.กลุมแมโคที่เลี้ยงและรีด
นมในกลุมฟารมของเกษตรกรท่ีมีขนาดแมโครีดนม 10-50 ตัว มีการจัดการอาหารท่ีเปนไปตาม
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มาตรฐานของ NRC และ 7.กลุมแมโคที่เลี้ยงและรีดนมในกลุมฟารมของเกษตรกรที่มีขนาดแมโค
รีดนมมากกวา 50 ตัว มีการจัดการอาหารท่ีเปนไปตามมาตรฐานของNRC การจัดการในสภาพแวด
ลอมทั้ง 7 กลุมมีความแตกตางกันอยูบางอันเนื่องมาจากการเลี้ยงดูแมโค ความสมบูรณของอาหาร
และวิธีการรีดนม โดยปกติแมโคท่ีอยูระหวางรีดนมจะไดรับอาหารขนและหญาเสริม และท ําการรีด
นมวันละ 2 ครั้งเหมือนกันทุกกลุม โดยมีสภาพแวดลอมดานภูมิประเทศและภูมิอากาศใกลเคียงกัน

 แมโคจํ าแนกตามระดับเลือดพันธุโฮลสไตนได 3 กลุมพันธุคือ กลุมแมโคที่มีระดับเลือด
โฮลสไตนตั้งแต 87.5 เปอรเซ็นตข้ึนไป กลุมแมโคที่มีระดับเลือดโฮลสไตน 75- 87.5 เปอรเซ็นต
และกลุมแมโคที่มีระดับเลือดโฮลสไตนตํ ่ากวา 75 เปอรเซ็นต ระยะการใหนมสามารถจํ าแนกได 3
ระยะคือระยะการใหนมครั้งที ่ 1 ระยะการใหนมคร้ังท่ี 2 และระยะการใหนมตั้งแตครั้งที ่ 3 ขึ้นไป
อายุแมโคเมื่อคลอดลูกแบงเปน 3 กลุมคืออาย ุ1-3 ป 4-5 ป และมากกวา 6 ป สภาพอากาศระหวาง
พ.ศ.2543-2544 แบงตามปริมาณน้ํ าฝน อุณหภูมิ และความชื้นสัมพัทธซึ่งตรวจวัดโดยสถานีตรวจ
อากาศอํ าเภอมวกเหล็กแบงเปน 3 ชวงคือฤดูรอน(เดือนมีนาคม-มิถุนายน) ฤดูฝน(เดือนกรกฎาคม-
ตุลาคม) และฤดูหนาว(เดือนพฤศจิกายน-กุมภาพันธ)

ผลผลิตการใหนมในระยะใหนม (lactation records) 305 วัน คิดตามวิธีการของ อ.ส.ค.
กลาวคือ เม่ือแมโคใหนมเกินกวา 305 วัน จะคิดเพียง 305 วัน ตามวิธีที่ใชกันอยูทั่วไป แตหากแมโค
ใหนมนอยกวา 305 วันจะใชตัวเลขน้ันเปนการใหนม 305 วันเพราะถือวาความสามารถในการให
นม 305 วันของแมโคมีเพียงเทาน้ัน
อิทธิพลคงท่ี (fixed effects) ท่ีใชในการศึกษา

ขอมูลที่ใชในการศึกษาไดรับอิทธิพลจากกลุมสัตว ปคลอด ฤดูกาล กลุมพันธุ อายุเม่ือ
คลอดลูก ระยะการใหนม และวันใหนม (day in milk, DIM) ที่แตกตางกันโดยมีรายละเอียดดัง
แสดงในตารางท่ี 3.1 การพิจารณาเลือกอิทธิพลคงที่เพื่อใชใน model ตัดสินโดยอาศัยการทดสอบ
นัยสํ าคัญทางสถิติจากการวิเคราะหความแปรปรวนของลักษณะนั้น ๆ อันเน่ืองมาจากอิทธิพลของ
สภาพแวดลอมตาง ๆ โดยทํ าการทดสอบและวิเคราะหขอมูลดวยวิธ ี univariate analysis โดยใช
โปรแกรมสํ าเร็จรูป SAS (Statistical Analysis System) (SAS, 1998)

อิทธิพลคงที่ (fixed effects) ใน model การใหผลผลิต 305 วันประกอบดวยอิทธิพลของฝูง-
ป-ฤดูกาลคลอด กลุมพันธุ อายุเม่ือคลอดลูก ระยะการใหนม และความแปรปรวนรวมของวันใหนม
สวนอิทธิพลคงที่ของ TDM จะตางจาก model การใหผลผลิต 305 วันตรงที่มีการใชอิทธิพลของฝูง-
วันทดสอบ อธิบายอิทธิพลสภาพแวดลอมคงที่แทนการใชฝูง-ป-ฤดูกาลคลอด
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ตารางท่ี 3.1 รายละเอียดของขอมูลลักษณะปริมาณนํ ้านม (MY) ปริมาณไขมัน (FY) ปริมาณโปรตีน
                   (PY) ปริมาณแลคโตส (LY) ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน (SNFY) เปอรเซ็นตไขมัน
                   (FP) เปอรเซ็นตโปรตีน (PP) เปอรเซ็นตแลคโตส (LP) และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวม
                  ไขมัน (SNFP) ของฝูงโคนมที่ทํ าการศึกษา
รายการ MY FY PY LY SNFY FP PP LP SNFP
หนวย ก.ก. ก.ก. ก.ก. ก.ก. ก.ก. % % % %
จํ านวนสัตว1/(ตัว) 226 226 216 216 216 226 216 216 216
จํ านวนสัตว2/(ตัว) 857 857 808 808 808 857 808 808 808
จํ านวนบันทึก1/ 1,738 1,738 1,629 1,629 1,629 1,738 1,629 1,629 1,629
จํ านวนบันทึก2/ 6,245 6,241 5,800 5,800 5,800 6,241 5,800 5,800 5,800
จ.น. สัตวในพันธุประวัติ1/ 449 449 449 449 449 449 449 449 449
จ.น. สัตวในพันธุประวัติ2/ 1,014 1,014 1,014 1,014 1,014 1,014 1,014 1,014 1,014
ฤดูกาล 3 3 3 3 3 3 3 3 3
กลุมอายุเมื่อคลอด 3 3 3 3 3 3 3 3 3
กลุมระยะการใหนม 3 3 3 3 3 3 3 3 3
กลุมพันธุ 3 3 3 3 3 3 3 3 3
กลุมฟารม 7 7 7 7 7 7 7 7 7
หมายเหตุ เคร่ืองหมาย1/ คือขอมูลชุดที ่1, เคร่ืองหมาย 2/ คือขอมูลชุดที่ 2

การประมาณคาองค ประกอบความแปรปรวน  และความแปรปรวนรวมทางพันธุกรรม    
(estimation of genetic (co)variance component )

การประมาณคาองคประกอบของความแปรปรวน และความแปรปรวนรวมของลักษณะที่
ศึกษาใชวิธ ี REML ที่อาศัย expectation maximization algorithm โดยใชโปรแกรม REMLF90
(Misztal, 1999b) ที่อยูในโปรแกรมส ําเร็จรูป BlupF90-PCPAK1.6 (Duangjinda et al., 2001)

Model ท่ีใชในการวิเคราะห
Model ทางสถิติท่ีใชในการวิเคราะหความแปรปรวนของลักษณะการใหน้ํ านมเพ่ือนํ าไป

ประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุกรรมของการศึกษาน้ีประกอบดวย 2 model หลักคือ model การให
ผลผลิต 305 วัน (305-day lactation model, 305DLM) และ model วันทดสอบ (test day model,
TDM) โดยสมมติความผันแปรทางพันธุกรรมที่เกิดขึ้นในแตละลักษณะที่ท ําการศึกษาเปนผลมา
จากอิทธิพลทางพันธุกรรมแบบบวกสะสมเพียงอยางเดียว
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 Model การใหผลผลิต 305 วัน
 305DLM ใช animal model ในการวิเคราะหเปรียบเทียบ 2 model คือ single-trait

lactation model และ multiple-trait lactation model คือ
1. Single- trait lactation model (Mrode,1996)

!"#"$%"&"'("&)!        ………………………………..(1)

โดย (" *σ!" #

        V ∼
) # +σ$"

เขียนในรูป Mixed Model Equation (MME) ดังน้ี

$,$ $,' % # $,!      ………………………..(2)

',$ ','+α*-. ( ',!

เม่ือ α%&%σ$"'σ!"% (%σ$"
  = คาความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อน

%%%σ!" = คาความแปรปรวนของพันธุกรรมแบบบวกสะสม
*-. = อินเวอรสเมตริกซความสัมพันธทางพันธุกรรมของสัตวที่ตองการประเมิน
 ! = เวคเตอรของลักษณะที่ศึกษาลักษณะเดียว

       $ = Incidence matrices ที่แสดงความสัมพันธระหวางคาสังเกตกับอิทธิพลคงที่
       '"= Incidence matrices ที่แสดงความสัมพันธระหวางคาสังเกตกับอิทธิพลสุม
       % = เวคเตอรของอิทธิพลคงที่ที่มีผลกระทบตอลักษณะที่ศึกษาที่ผานการทดสอบ
       ( = เวคเตอรของอิทธิพลสุมเนื่องจากพันธุกรรมแบบบวกสะสม
       )  = เวคเตอรของความคลาดเคลื่อน (error)

+ = identity metric
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 2.Multiple-trait lactation model (Mrode, 1996)

!/"&"$/%/"&""'/(/"&)/        ………………………………..(3)

โดย !. $. 0 %. "'. 0 (. ).

!0        = 0 $0 %0        + 0 '0 (0"""""""& )0

สมมติวา
(. *σ"!) *σ!)" 0 0 

V (0 # *σ!") *σ"!" 0 0
). 0 0 +σ"$) +σ$)"

)0 0 0 +σ$") +σ"$"

เม่ือ  !/ = เวคเตอรของลักษณะที่ศึกษาทุกลักษณะที ่i
       $ = Incidence matrices แสดงความสัมพันธระหวางคาสังเกตของลักษณะที ่i กับอิทธิพลคงที่
"""""""' = Incidence matrices แสดงความสัมพันธระหวางคาสังเกตของลักษณะที ่i กับอิทธิพลสุม
"""""""% = เวคเตอรของอิทธิพลคงที่ที่มีผลกระทบตอลักษณะที่ศึกษาที่ผานการทดสอบ
       ( = เวคเตอรของอิทธิพลสุมเนื่องจากพันธุกรรมแบบบวกสะสม

)!= เวคเตอรของความคลาดเคลื่อน (error)
σ$"

  = คาความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อน
        σ!" = คาความแปรปรวนของพันธุกรรมแบบบวกสะสม
         * = เมตริกซความสัมพันธทางพันธุกรรมของสัตวที่ตองการประเมิน
โดยสมมุติใหความแปรปรวนรวมระหวางอิทธิพลสุมเทากับ 0

Model วันทดสอบ
TDM เปนการวิเคราะหองคประกอบความแปรปรวนโดยใชวันที่ท ําการเก็บตัว

อยางนํ้ านมของสัตวนํ ามาใชในการวิเคราะหหาองคประกอบความแปรปรวน TDM ในการศึกษา
ครั้งนี้ใช single-trait RRTDM (Jamrozik and Schaeffer, 1997)

!/123"#"456/"&" ∑
=

β
n

m 0
7'237"&" ∑

=
α

n

m 0
27'237"&"82"&")/123"""""""""………………………………(4)
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เม่ือ !/123 = บันทึกนํ ้านมที่ l ของโคตัวท่ี k จากฝูง-วันทดสอบที ่i กลุมพันธุที่ j
456/ = อิทธิพลคงที่ของฝูง-วันทดสอบที ่i
82 = อิทธิพลสุมของสภาพแวดลอมถาวรของทุกบันทึกวันทดสอบของโคตัวที่ k
)/123 = อิทธิพลความคลาดเคลื่อนที่เกี่ยวของกับ !/123
β m และα km = สัมประสิทธิการถดถอยอิทธิพลคงที่และสุม ตามล ําดับ
'237 = ตัวแปรรวมท่ีเก่ียวของกับวันใหน้ํ านมในระยะการใหนํ้ านมซึ่งอธิบายรูปรางของ
        กราฟการใหนํ ้านมของสัตวแตละตัว ตามสมการดังตอไปนี้
'237 = ('2.9"""'23.""'230 ) = (1  DIM ln(305/DIM))  (Schaeffer and Dekker, 1994) ……..(5)
เม่ือ  DIM คือวันใหนม (Day in milk)  

จากmodelที ่4 สามารถเขียนในรูปของเมตริกซไดดังนี้
!= $%"+ '( + :8 + )                ……………………………………………….(6)

โดย
(

8 ∼ N(0, V)
)

;⊗ * 0 0
V = 0 +σ*" 0 

0 0 +σ$"

เขียนในรูป Mixed Model Equation (MME) ดังน้ี

$,<-.$ """""""$,"<-.' $,"<-.:" % $,"<-.!

',<-.$ "',"<-.'&;-.⊗ *-.""',"<-.:""""""""""""""( # ',"<-.! """""……………….(7)
:,"<-.$ ":,"<-.'"""""""""":,"<-.:&++" 8 :,"<-.!

โดย k = 1/ 2
pσ , 2

pσ สมมุติใหคงที่ตลอดการใหนม

เม่ือ !!= เวคเตอรของคาสังเกตของลักษณะที่ศึกษา
% = เวคเตอรของอิทธิพลคงที่ที่มีอิทธิพลตอลักษณะเชนฝูง-วันทดสอบ และคาสัมประสิทธิ

การถดถอยของอิทธิพลคงที่
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( = เวคเตอรของอิทธิพลพันธุกรรมแบบบวกสะสมของสัตว
8 = เวคเตอรของอิทธิพลสภาพแวดลอมถาวรภายในระยะการใหนม
)%= เวคเตอรของความคลาดเคลื่อน
$ = Incidence matrices ที่แสดงความสัมพันธระหวางคาสังเกตของลักษณะที่ i กับอิทธิพล

คงที่
' = Incidence matrices ที่แสดงความสัมพันธระหวางคาสังเกตของลักษณะที่ i กับอิทธิพล

สุมเนื่องจากพันธุกรรมแบบบวกสะสม
: = Incidence matrices ที่แสดงความสัมพันธระหวางคาสังเกตของลักษณะที่ i กับอิทธิพล

สุมเนื่องจากสภาพแวดลอม
; = เมตริกซความแปรปรวนและความแปรปรวนรวมระหวางสมัประสทิธิการถดถอยสุม

ทางพันธุกรรม
σ$"

  = คาความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อน
σ*" = คาความแปรปรวนของสภาพแวดลอมถาวร
" = เมตริกซความสัมพันธทางพันธุกรรมของสัตวที่ตองการประเมิน
⊗  = Kronecker product

การประมาณคา σai
2 จาก model วันทดสอบไดจาก (Jamrozik and Schaeffer, 1997)

σai
2 = ',i;'/""!                ………………………………(8)

เม่ือ '"= ตัวแปรรวมท่ีเก่ียวของกับวันใหน้ํ านมในระยะการใหนํ้ านมซึ่งอธิบายรูปรางของกราฟการ
ใหน้ํ านมของสัตวแตละตัว ตามสมการที ่5
     ;= เมตริกซความแปรปรวนและความแปรปรวนรวมระหวางสัมประสิทธิการถดถอยสุมทาง
พันธกุรรม
การประมาณคาอัตราพันธุกรรม

การประมาณคาอัตราพันธุกรรมใชคาองคประกอบความแปรปรวนที่คํ านวณไดจากวิธี 
REML นํ ามาหาคาประมาณอัตราพันธุกรรมตามสมการที ่9 และ 10 (Falconer and Mackay, 1996)

 Model การใหผลผลิต 305 วัน
h2 =      σa

2/[σa
2+σe

2]            ……………………………..(9)
Model วันทดสอบ

h2 =      σa
2/[σa

2+σp
2+σe

2]          ……………………………..(10)
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การประมาณคา genetic and phenotypic correlation
การประมาณคา genetic and phenotypic correlation คํ านวณจากองคประกอบความแปรป

รวนรวมของ additive covariance ที่คํ านวณไดจากวิธ ี REML  สมการที่ใชในการหาคา genetic and
phenotypic correlation (Falconer and Mackay, 1996) คือ

การประมาณคา genetic correlation
rG(x,y) =     COVa(X,Y)              ……………………………………….(11)

[σ2
a(X)][ σ2

a(Y)]

เม่ือ COVa(X,Y)  = ความแปรปรวนรวมของลักษณะพันธกุรรมของลกัษณะ X และ Y
σ2

a(X)
 = ความแปรปรวนของลักษณะ X

σ2
a(Y) = ความแปรปรวนของลักษณะ Y

การประมาณคา phenotypic correlation
rP(X,Y) =      COVP(X,Y)        ……………………………………….(12)

[σ2
P(X)][ σ2

P(Y)]

เม่ือ COVP(XY)  = ความแปรปรวนรวมของลักษณะปรากฏ X และ Y ซึ่งไดจาก COVa(X,Y)+COVe

σ2
P(X)

 = ความแปรปรวนรวมของลักษณะ X ซึ่งไดจาก σ2
a(X)+ σ2

e(X)

σ2
P(Y) = ความแปรปรวนรวมของลักษณะ Y ซึ่งไดจาก σ2

a(Y)+ σ2
e(Y)

การประเมินคุณคาการผสมพันธุ
ในการศึกษาคร้ังน้ีใชการประเมินคุณคาการผสมพันธุโดยวิธี Best Linear Unbiased 

Prediction (BLUP) (Henderson,1984) จากตัว model ท่ีใชในการประมาณองคประกอบความ      
แปรปรวน ผลลัพธที่ค ํานวณไดจาก mixed model equation (MME) จะไดคา a ซึ่งมีคุณสมบัติเปน 
BLUP ซึ่งเปนผลลัพธของคุณคาการผสมพันธุของสัตว ชวยใหสามารถจัดเรียงล ําดับสัตว (rank)
เพื่อใชเปนเกณฑในการตัดสินใจเลือกสัตวไวผสมพันธุตามความดีเดนทางพันธุกรรม

EBV 305 d   = a (Model การใหผลผลิต 305 วัน)  …………………………………….(13)
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EBV 1-305 d = (2,=/  (Model วันทดสอบ)                    …..…………………………….(14)

เม่ือ   $i= [∑1 ∑
=

305

1i
i ∑

=

305

1

305
i

/)iln( ] =[305, 46665, 301.2206]

""""""""(2=ผลลัพธเวคเตอรของพันธุกรรมแบบบวกสะสมของสัตวที ่k คือ [a1k a2k a3k]   
การเปรียบเทียบความสัมพันธของลํ าดับของสัตว (rank correlation)

นํ าผลลัพธของคุณคาการผสมพันธุของแตละลักษณะของสัตวที่ไดจากการประเมินคุณคา
การผสมพันธุดวย 305DLM และ TDM มาทํ าการจัดล ําดับของสัตว และเปรียบเทียบความสัมพันธ
ของล ําดับของสัตวโดยวิธ ี Spearman rank-order correlation coefficient (ρ) ซึ่งมีสูตรการค ํานวณ 
ดังน้ี

ρ = 1- [6∑D2 /(N(N2-1))]…………………………………………………………. (15)

เม่ือ N = จํ านวนขอมูลทั้งหมด
D = ผลตางของอันดับที่ของขอมูลแตละคู

สถานที่ทํ าการศึกษา
1.เก็บรวบรวมขอมูลที่ฟารมของเกษตรกรผูเลี้ยงโคนมที่อยูภายใตการดูแลของสหกรณโค

นมมวกเหล็ก อ.มวกเหล็ก จ.สระบุร ีและฟารมขององคการสงเสริมกิจการโคนม
2.วิเคราะหขอมูล หองปฏิบัติการพันธุศาสตร ภาควิชาสัตวศาสตร มหาวิทยาลัยขอนแกน

ระยะเวลาในการทํ าการศึกษา
1 กันยายน 2544 – 31 มกราคม 2546
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บทที ่4
ผลการวิเคราะหขอมูล และการอภิปรายผล

คาเฉล่ียของลักษณะการใหน้ํ านม
ขอมูลชุดที่ 1
ขอมูลชุดที่ 1 มีคาเฉลี่ยและคาเบี่ยงเบนมาตรฐาน(ในเครื่องหมายลงเล็บ)ของลักษณะ

ปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน
เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันดวย
บันทึกการใหนม 305 วัน แสดงในตารางที ่ 4.1 เทากับ 3020.42 (1145), 122.107(101.49), 101.49
(39.22), 152.30(57.06), 269(101.33) กิโลกรัม 4.075(0.70), 3.36(0.31), 4.99(0.21) และ 8.85(0.36)
เปอรเซ็นตตามล ําดับ และดวยบันทึกการใหนมวันทดสอบเทากับ 13.60(4.92), 0.55(0.22), 0.46
(0.14), 0.69(0.25), 1.23(0.41) กิโลกรัม 4.10(0.86), 3.39(0.40), 4.97(0.26) และ 8.86(0.45)
เปอรเซ็นต ตามล ําดับ

ขอมูลชุดที่ 2
ขอมูลชุดที่ 2 มีคาเฉลี่ยและคาเบี่ยงเบนมาตรฐาน(ในเครื่องหมายลงเล็บ)ของลักษณะ

ปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน
เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันดวย
บันทึกการใหนม 305 วัน แสดงในตารางที ่ 4.1 เทากับ 3194.89(1218.81), 129.85(54.67), 105.71
(40.54), 158.62(60.18), 280.50(105.92) กิโลกรัม 4.09(0.68), 3.31(0.33), 4.89(0.24), 8.70(0.41)
เปอรเซ็นต ตามล ําดับ และดวยบันทึกการใหนมวันทดสอบเทากับ 14.93(5.72), 0.61(0.26), 0.50
(0.17), 0.75(0.29), 1.32(0.48), 4.10(0.86), 3.34(0.42), 4.88(0.29), 8.72(0.48) เปอรเซ็นต ตามล ําดับ
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ตารางท่ี 4.1 คาเฉลี่ย( X )และคาเบ่ียงเบนมาตรฐาน (S.D.)ของลักษณะการใหนมในขอมูลชุดที ่1
                    และขอมูลชุดที่ 2 ดวยบันทึกการใหนม 305 วัน และดวยบันทึกการใหนมวันทดสอบ

ขอมูลชุดที่ 1 ขอมูลชุดที่ 2
Traita การใหนม 305 วัน การใหนมวันทดสอบ การใหนม 305 วัน การใหนมวันทดสอบ

No.b
X S.D. No.c

X S.D. No.b
X S.D. No.c

X S.D.
MY 226 3020.42 1145.23 1738 13.60 4.92 857 3194.89 1218.81 6245 14.93 5.72
FY 226 122.11 50.55 1738 0.55 0.22 857 129.85 54.67 6241 0.61 0.26
PY 216 101.49 39.22 1629 0.46 0.14 808 105.71 40.54 5800 0.50 0.17
LY 216 152.30 57.06 1629 0.69 0.25 808 158.62 60.18 5800 0.75 0.29
SNFY 216 269.05 101.33 1629 1.23 0.41 808 280.50 105.92 5800 1.32 0.48
FP 216 4.07 0.70 1738 4.10 0.86 857 4.09 0.68 5241 4.10 0.86
PP 216 3.36 0.31 1629 3.39 0.40 808 3.31 0.33 5800 3.34 0.42
LP 216 4.99 0.21 1629 4.97 0.26 808 4.89 0.24 5800 4.88 0.29
SNFP 216 8.85 0.36 1629 8.86 0.45 808 8.70 0.41 5800 8.72 0.48
a MY=ปริมาณนํ ้านม (ก.ก.) FY=ปริมาณไขมัน(ก.ก.) PY= ปริมาณโปรตีน(ก.ก.) LY= ปริมาณแลค
โตส(ก.ก.) SNFY= ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน(ก.ก.) FP= เปอรเซ็นตไขมัน(%) PP= เปอรเซ็นต
โปรตีน(%) LP= เปอรเซ็นตแลคโตส (%) SNFP=เปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน(%)
b จํ านวนขอมูล (ตัว)
cจํ านวนขอมูลวันทดสอบ(บันทึก)
คาประมาณอัตราพันธุกรรมของลักษณะการใหผลผลิตท่ี 305 วัน

จากการวิเคราะหหาคาองคประกอบความแปรปรวนโดยใช STLM, MTLM และ RRTDM
ดวยวิธ ี EM-REML ประมาณคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณนํ้ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณ
โปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน
เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน 305 วันในขอมูลชุดที่ 1 และในขอมูลชุด
ที่ 2ไดดังแสดงในตารางที ่4.2

คาอตัราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณน้ํ านม
อัตราพนัธุกรรม และความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน(empirical standard error, อยูในเคร่ือง

หมายลงเล็บ) ของลักษณะปริมาณนํ้ านม 305 วันในขอมูลชุดที่ 1โดย STLM, MTLM และ RRTDM
มีคาเทากับ0.30(0.11), 0.34(0.07) และ 0.43(0.07) ตามล ําดับ ในขอมูลชุดที ่ 2 เทากับ 0.37(0.08),
0.39(0.06) และ 0.41(0.01) ตามล ําดับ (ตารางท่ี 4.2) คาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณนํ้ านมที่
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ประมาณไดอยูระหวาง 0.30-0.43 ใกลเคียงกับการศึกษาของ Hargrove et al. (1981), Jager and
Kennedy (1987), Meinert et al. (1989), Schutz et al. (1990),  Chauhan and Hayes (1991), Welper
and Freeman (1992), Santus et al. (1993), Campos  et al., (1994), Fuerst and Solkner (1994),
Suzuki and Van Vleck (1994), Albuqurque  et al. (1995), Swalve (1995), Visscher and Goddard
(1995), Van Dorp et al. (1998), Veerkamp et al. (2000) และ เกชา และคณะ (2542) แตคาอัตรา
พันธุกรรมของลักษณะปริมาณนํ ้านมที่ประมาณไดจากทั้ง 3 model มีคาสูงกวารายงานการศึกษา
ของ Schutz et al. (1990), Strabel and Szwaczkowski (1997) และ ประชุม และคณะ, 2539 และ
อัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณนํ้ านมที่ประมาณไดจากทั้ง 3 model มีคาตํ ่ากวาการศึกษาของ
Misztal et al. (1992), เกชา และคณะ (2542) เทียมพบ และคณะ (2542), สายัณห และคณะ(2543)
และ Koonawootrittriron et al.(2002)

เมื่อพิจารณาเฉพาะอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณนํ ้านม 305 วันในขอมูลชุดที่ 1 และ  
2 ที่ไดจาก RRTDM ซึ่งเปนการใชบันทึกวันทดสอบค ํานวณมีคาเทากับ 0.43 และ 0.41 ตามล ําดับ 
พบวามีคาสูงกวาการศึกษาของ Reents et al. (1995), Swalve (1995), Strabel and Szwaczkowski 
(1997), Gengler et al. (1999) Bormann et al., (2002) และ Guo et al. (2002) และใกลเคียงกับการ
ศึกษาของ Jamrozik et al. (1997) และ Jakobsen et al. (2001)

คาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณไขมัน
อัตราพนัธุกรรม และความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน(empirical standard error, อยูในเคร่ือง

หมายลงเล็บ) ของลักษณะปริมาณไขมัน 305 วันในขอมูลชุดที่ 1โดย STLM, MTLM และ RRTDM 
มีคาเทากับ0.22(0.09), 0.18(0.07) และ 0.58(0.06) ตามล ําดับ ในขอมูลชุดที ่ 2 เทากับ 0.54(0.09), 
0.56(0.07) และ 0.60(0.04)ตามลํ าดับ (ตารางท่ี 4.2) คาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณไขมันที่
ศึกษาอยูระหวาง 0.18-0.60 โดยพบวาคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณไขมันในขอมูลชุดที ่1 
ท่ีประมาณโดย MTLM มีคาตํ ่าสุดคือ 0.18 ใกลเคียงกับการศึกษาของ Schutz et al. (1990)และ 
Strabel and Szwaczkowski (1997) ในขณะที่คาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณไขมันในขอมูล
ชุดที ่1 ท่ีประมาณโดย STLM คือ 0.22 เปนคาอัตราพันธุกรรมในระดับกลางสอดคลองกับการราย
งานของ Hargrove et al. (1981), Jager and Kennedy (1987), Meinert et al. (1989), Schutz et al. 
(1990), Chauhan and Hayes (1991), Welper and Freeman (1992), Santus et al. (1993), Campos  et 
al. (1994), Suzuki and Van Vleck (1994), Albuqurque et al. (1995), Swalve (1995), Visscher and 
Goddard (1995), Van Dorp et al. (1998) และ ประชุม และคณะ (2539) และคาอัตราพันธุกรรมของ
ลักษณะปริมาณไขมันในขอมูลชุดที ่1 ท่ีประมาณโดย STLM และในขอมูลชุดที ่ 2 ที่ประมาณจาก
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ทั้ง 3 model มีคาอยูระหวาง 0.54-0.60 ใกลเคียงกับการศึกษาของ Misztal et al. (1992), Veerkamp 
et al. (2000), เกชา และคณะ (2542) และ เทียมพบ และคณะ (2542)

เมื่อพิจารณาเฉพาะอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณไขมัน 305 วันในขอมูลชุดที่ 1 และ
ขอมูลชุดที่ 2 ที่ไดจาก RRTDM ซึ่งเปนการใชบันทึกวันทดสอบค ํานวณมีคาเทากับ 0.58 และ 0.60
ตามล ําดับ พบวามีคาสูงกวาการศึกษาของ Swalve (1995), Reents et al. (1995), Strabel and
Szwaczkowski (1997), Gengler et al. (1999), Jakobsen et al. (2001) และ Bormann et al. (2002)

คาอตัราพันธุกรรมลักษณะปริมาณโปรตีน
อัตราพนัธุกรรม และความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน(empirical standard error, อยูในเคร่ือง

หมายลงเล็บ) ของลักษณะปริมาณโปรตีน 305 วันในขอมูลชุดที่ 1โดย STLM, MTLM และ 
RRTDM มีคาเทากับ 0.35(0.09), 0.28(0.07) และ 0.61(0.07) ตามล ําดับ ในขอมูลชุดที ่2 เทากับ 0.45
(0.08), 0.45(0.06) และ 0.40(0.01) ตามลํ าดับ (ตารางท่ี 4.2) อัตราพันธุกรรมท่ีประมาณไดมีคาอยู
ระหวาง 0.28-0.61 สูงกวาการศึกษาของ Schutz et al. (1990) และ Strabel and Szwaczkowski 
(1997) จากการประมาณคาโดย STLM และ MTLM ในขอมูลชุดที่ 1 มีคาอัตราพันธุกรรมเทากับ 
0.35 และ 0.28 ตามล ําดับซึ่งคาไดใกลเคียงกับการศึกษาของ Hargrove et al. (1981), Jager and 
Kennedy (1987), Meinert et al. (1989), Chauhan and Hayes (1991), Misztal et al. (1992), Welper 
and Freeman (1992), Santus et al. (1993), Campos  et al. (1994), Suzuki and Van Vleck (1994), 
Albuqurque et al. (1995), Swalve (1995), Visscher and Goddard (1995), Van Dorp et al. (1998)
และ Veerkamp et al. (2000) และคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณไขมันในขอมูลชุดที ่ 1 ที่
ประมาณโดย RRTDM และในขอมูลชุดที ่ 2 ที่ประมาณจากทั้ง 3 model มีคาอยูระหวาง 0.40-0.61
สอดคลองกับรายงานของ Campos  et al. (1994), เกชา และคณะ (2542) และ เทียมพบ และคณะ 
(2542)

เมื่อพิจารณาเฉพาะอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณโปรตีน 305 วันในขอมูลชุดที่ 1
และขอมูลชุดที ่ 2 ที่ไดจาก RRTDM ซึ่งเปนการใชบันทึกวันทดสอบค ํานวณมีคาเทากับ 0.61 และ
0.40 ตามล ําดับ พบวามีคาสูงกวาการศึกษาของ Swalve (1995), Reents et al. (1995), Strabel and
Szwaczkowski (1997), Gengler et al. (1999), Jakobsen et al. (2001) และ Bormann et al. (2002)

คาอัตราพันธุกรรมลักษณะปริมาณแลคโตส
อัตราพนัธุกรรม และความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน(empirical standard error, อยูในเคร่ือง

หมายลงเล็บ) ของลกัษณะปริมาณแลคโตส 305 วันในขอมูลชุดที่ 1โดย STLM, MTLM และ 
RRTDM มีคาเทากับ 0.16(0.08), 0.28(0.06) และ 0.67(0.05) ตามล ําดับ ในขอมูลชุดที ่2 เทากับ 0.32
(0.06), 0.36(0.05) และ 0.64(0.05)ตามลํ าดับ (ตารางท่ี 4.2) อัตราพันธุกรรมท่ีประมาณไดมีคาอยู
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ระหวาง 0.16-0.67 จากการประมาณคาโดย STLM และ MTLM ในขอมูลชุดที ่1 มีคาเทากับ 0.16 
พบวาต่ํ ากวารายงานของ Welper and Freeman (1992)  และ ประชุม และคณะ (2539) แตคา
ประมาณโดย MTLM ในขอมูลชุดที่ 1 และโดย STLM และ MTLM ในขอมูลชุดที ่2 มีคาใกลเคียง
กับรายงานของกลุมบุคคลดังกลาว ในขณะที่คาประมาณอัตราพันธกุรรมของลกัษณะปริมาณแลค
โตสโดย RRTDM ในขอมูลชุดที่ 1 และในขอมูลชุดที ่2 มีคาสูงกวารายงานที่เสนอ

คาอัตราพันธุกรรมลักษณะปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน
อัตราพนัธุกรรม และความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน (empirical standard error, อยูในเคร่ือง

หมายลงเล็บ) ของลักษณะปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน 305 วันในขอมูลชุดที่ 1โดย STLM, 
MTLM และ RRTDM มีคาเทากับ 0.20(0.08), 0.28(0.07) และ 0.41(0.03) ตามล ําดับ ในขอมูลชุดที ่
2 เทากับ 0.40(0.07), 0.40(0.06) และ 0.61(0.05) ตามล ําดับ (ตารางท่ี 4.2) อัตราพนัธุกรรมท่ี
ประมาณไดมีคาอยูระหวาง 0.20-0.61 คาอัตราพันธุกรรมที่ประมาณไดใกลเคียงกับการรายงานของ 
รายงานของ Suzuki and Van Vleck (1994) และ ประชุม และคณะ (2539) ยกเวนคาอัตราพันธุกรรม
ที่ศึกษาในขอมูลชุดที ่1 ท่ีประมาณโดย STLM มีคาตํ ่ากวา และโดย MTLM มีคาสูงกวารายงานดัง
กลาว

คาอัตราพันธุกรรมลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน
อัตราพนัธุกรรม และความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน(empirical standard error, อยูในเคร่ือง

หมายลงเล็บ) ของลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน 305 วันในขอมูลชุดที่ 1โดย STLM, MTLM และ 
RRTDM มีคาเทากับ 0.39(0.11), 0.40(0.07) และ 0.36(0.04) ตามล ําดับ ในขอมูลชุดที ่2 เทากับ 0.22
(0.04), 0.32(0.04) และ 0.39(0.02) ตามลํ าดับ (ตารางท่ี 4.2) อัตราพันธุกรรมท่ีประมาณไดมีคาอยู
ระหวาง 0.22-0.40 ใกลเคียงกับการศึกษาของ Schutz et al. (1990), Campos  et al. (1994), Strabel 
and Szwaczkowski (1997) และ เทียมพบ และคณะ (2542) ต่ํ ากวาการศึกษาของ Hargrove et al.
(1981), Jager and Kennedy (1987), Meinert et al. (1989), Schutz et al. (1990), Chauhan and 
Hayes (1991), Welper and Freeman (1992), Santus et al. (1993), Campos  et al. (1994), Fuerst 
and Solkner (1994) และเกชา และคณะ (2542)

เมื่อพิจารณาเฉพาะอัตราพันธุกรรมของลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน 305 วันในขอมูลชุดที่ 1
และขอมูลชุดที ่ 2 ที่ไดจาก RRTDM ซึ่งเปนการใชบันทึกวันทดสอบค ํานวณมีคาเทากับ 0.36 และ
0.39 ตามล ําดับ พบวามีคาสูงกวาการศึกษาของ Strabel and Szwaczkowski, 1997

คาอัตราพันธุกรรมลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีน
อัตราพนัธุกรรม และความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน(empirical standard error, อยูในเคร่ือง

หมายลงเล็บ) ของลกัษณะเปอรเซน็ตโปรตีน 305 วันในขอมูลชุดที่ 1โดย STLM, MTLM และ 
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RRTDM มีคาเทากับ 0.51(0.11), 0.56(0.08) และ 0.58(0.02) ตามล ําดับ ในขอมูลชุดที ่2 เทากับ 0.44
(0.08), 0.31(0.04) และ 0.41(0.03) ตามลํ าดับ (ตารางท่ี 4.2) อัตราพันธุกรรมท่ีประมาณไดมีคาอยู
ระหวาง 0.31-0.58 สูงกวาการศึกษาของเทียมพบ และคณะ (2542) คาประมาณอัตราพันธกุรรมใน
ขอมูลชุดที่ 2 โดย MTLM ใกลเคียงกับการศึกษาของ Santus et al. (1993) พบวาอัตราพันธกุรรม
ของลักษณะดังกลาวอยูในระดับกลางมีคาเทากับ 0.34  คาประมาณอัตราพันธุกรรมลักษณะ
เปอรเซ็นตโปรตีนที่ไดจากการศึกษาคร้ังน้ีสวนใหญใกลเคียงกับการศึกษาของ Hargrove et al.
(1981), Jager and Kennedy (1987), Meinert et al. (1989), Schutz et al. (1990), Chauhan and 
Hayes (1991), Welper and Freeman (1992), Campos  et al. (1994), Fuerst and Solkner (1994) และ
เทียมพบ และคณะ (2542)

เมื่อพิจารณาเฉพาะอัตราพันธุกรรมของลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีน 305 วันในขอมูลชุดที่ 1
และขอมูลชุดที ่  2 ที่ไดจาก RRTDM ซึ่งเปนการใชบันทึกวันทดสอบค ํานวณมีคาเทากับ 0.36 และ
0.39 ตามล ําดับ พบวามีคาสูงกวาการศึกษาของ Strabel and Szwaczkowski (1997) ท่ีรายงานอัตรา
พันธุกรรมของลกัษณะเปอรเซน็ตโปรตีน 305 วันโดยการใชบันทึกวันทดสอบมีคาเทากับ 0.20

คาอัตราพันธุกรรมลักษณะเปอรเซ็นตแลคโตส
อัตราพนัธุกรรม และความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน(empirical standard error, อยูในเคร่ือง

หมายลงเล็บ) ของลักษณะเปอรเซ็นตแลคโตส 305 วันในขอมูลชุดที่ 1โดย STLM, MTLM และ
RRTDM มีคาเทากับ 0.12(0.06), 0.35(0.06) และ 0.46(0.04) ตามล ําดับ ในขอมูลชุดที ่2 เทากับ 0.27
(0.06), 0.31(0.03) และ 0.30(0.03) ตามลํ าดับ (ตารางท่ี 4.2) อัตราพันธุกรรมท่ีประมาณไดมีคาอยู
ระหวาง 0.12-0.46 คาที่ไดสวนใหญตํ่ ากวาการศึกษาของ Welper and Freeman (1992) ซึ่งมีคาอยู
ระหวาง 0.48-0.53 ยกเวนคาที่ไดจากการประมาณโดย RRTDM ในขอมูลชุดที่ 1 มีคาอัตราพันธุ
กรรมอยูในกลุมเดียวกันกับรายงานดังกลาวโดยอยูในกลุมคาอัตราพันธุกรรมระดับสูง

คาอัตราพันธุกรรมลักษณะเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน
อัตราพนัธุกรรม และความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน(empirical standard error, อยูในเคร่ือง

หมายลงเล็บ) ของลักษณะเปอรเซ็นตแลคโตส 305 วันในขอมูลชุดที่ 1โดย STLM, MTLM และ 
RRTDM มีคาเทากับ 0.32(0.08), 0.37(0.04) และ 0.61(0.04) ตามล ําดับ ในขอมูลชุดที ่2 เทากับ 0.36
(0.08), 0.46(0.05) และ 0.68(0.03) ตามลํ าดับ (ตารางท่ี 4.2) อัตราพันธุกรรมท่ีประมาณไดมีคาอยู
ระหวาง 0.32-0.68
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การเปรียบเทียบคาอัตราพันธุกรรมและความคลาดเคลื่อนมาตรฐานท่ีไดจากการประมาณโดย 
STLM, MTLM และ RRTDM

ขอมูลชุดที่ 1
การเปรียบเทียบระหวางคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะการใหน้ํ านม 305 วันที่ไดจาก 

model การใหนม 305 วัน (STLM และ MTLM) กับ model วันทดสอบ (RRTDM) ในขอมูลชุดที ่1 
(ตารางที่ 4.2) พบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน 
ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และ
เปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันที่ไดจากการประมาณโดย RRTDM มีคาสูงกวาการประมาณคา
โดย STLM และ MTLM สอดคลองกับการศึกษาของ Van Tassell  et al. (1992), Strabel and 
Szwaczkowski (1997) และ Jamrozik and Schaeffer (1997) รายงานวาคาอัตราพันธุกรรมที่
ประมาณดวย model การใหผลผลิต 305 วันส ําหรับลกัษณะปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน และ
ปริมาณโปรตีนมีคาสูงกวาจาก TDM แตลักษณะเปอรเซ็นตไขมันท่ีอัตราพันธุกรรมท่ีประมาณได
จาก RRTDM มีคาตํ ่ากวาการประมาณคาโดย STLM และ MTLM สอดคลองกับการศึกษาของ 
Strabel and Szwaczkowski (1997) คาอัตราพันธุกรรมที่ประมาณดวย model การใหผลผลิต 305 วัน
สํ าหรับลักษณะเปอรเซ็นตไขมันที่ประมาณดวย model การใหผลผลิต 305 วันมีคาสูงกวาจาก TDM

การเปรียบเทียบระหวางคาความคลาดเคลื่อนของคาอัตราพันธุกรรมที่ประมาณไดจาก 
STLM, MTLM และ RRTDM สํ าหรับลกัษณะปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน 
ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นต
แลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันท่ี 305 วันในขอมูลชุดที่ 1 พบวาความคลาดเคลื่อน
ของอัตราพันธุกรรมสํ าหรับลักษณะที่ศึกษาทั้งหมดที่ประมาณโดย RRTDM มีคาตํ ่ากวา STLM 
และ MTLM และเมื่อทํ าการเปรียบเทียบความคลาดเคลื่อนของคาอัตราพันธุกรรมที่ประมาณได
ระหวาง STLM กับ MTLM พบวาความคลาดเคลื่อนของอัตราพันธุกรรมส ําหรับลักษณะที่ศึกษาทั้ง
หมดท่ีประมาณโดย MTLM มีคาตํ ่ากวา STLM (ตารางที่ 4.2)

ขอมูลชุดที่ 2
ในขอมูลชุดที่ 2 พบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณนํ ้านม ปริมาณไขมัน ปริมาณ

แลคโตส เปอรเซ็นตไขมัน และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันที่ไดจากการประมาณโดย 
RRTDM มีคาสูงกวาการประมาณคาโดย STLM และ MTLM สอดคลองกับการศึกษาของ Van 
Tassell  et al. (1992), Strabel and Szwaczkowski (1997) และ Jamrozik and Schaeffer (1997 ราย
งานวาคาอัตราพันธุกรรมท่ีประมาณดวย model การใหผลผลิต 305 วันส ําหรับลกัษณะปริมาณ
น้ํ านม ปริมาณไขมัน มีคาสูงกวาจาก TDM แตอัตราพันธกุรรมของลกัษณะปริมาณโปรตีน และ
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ปริมาณของแข็งไมรวมไขมันที่ไดจากการประมาณโดย RRTDM มีคาตํ ่ากวาการประมาณคาโดย 
STLM และ MTLM สอดคลองกับการการศึกษาของ Swalve (1995) และ Gengler et al. (1999) พบ
วาคาอัตราพันธุกรรมที่ประมาณจากผลผลิตวันทดสอบของลักษณะปริมาณโปรตีน 305 วัน มีคาตํ ่า
กวาการใชบันทึกผลผลิต 305 วัน ขณะท่ีอัตราพันธุกรรมของลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนท่ีไดจาก
การประมาณโดย RRTDM มีคาตํ ่ากวาการประมาณคาโดย STLM แตมีคาสูงกวาการประมาณคา
โดย MTLM สวนอัตราพันธุกรรมของลักษณะเปอรเซ็นตแลคโตสที่ไดจากการประมาณโดย 
RRTDM มีคาเทากบัการประมาณคาโดย STLM แตมีคาตํ ่ากวาการประมาณคาโดย MTLM

การเปรียบเทียบระหวางคาความคลาดเคลื่อนของคาอัตราพันธุกรรมที่ประมาณไดจาก 
STLM, MTLM และ RRTDM สํ าหรับลกัษณะปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน 
ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นต
แลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันท่ี 305 วันในขอมูลชุดที่ 2 พบวาความคลาดเคลื่อน
ของอัตราพันธุกรรมสํ าหรับลักษณะที่ศึกษาทั้งหมดที่ประมาณโดย RRTDM มีคาตํ ่ากวา STLM 
และ MTLM และเมื่อทํ าการเปรียบเทียบความคลาดเคลื่อนของคาอัตราพันธุกรรมที่ประมาณได
ระหวาง STLM กับ MTLM พบวาความคลาดเคลื่อนของอัตราพันธุกรรมส ําหรับลักษณะที่ศึกษาทั้ง
หมดท่ีประมาณโดย MTLM มีคาตํ ่ากวา STLM (ตารางที่ 4.2)

จากการเปรียบเทียบคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณนํ้ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณ
โปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นต   แลคโตส
และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันที่ศึกษากับคาอัตราพันธุกรรมที่ไดจากการตรวจเอกสารมี
ความแตกตางกัน เน่ืองจากคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะตาง ๆ ในสัตวมีความผันแปรตามองค
ประกอบทางพันธุกรรมและสภาพแวดลอมของสัตวที่ท ําการศึกษา วิธีการประมาณคา model ที่ใช
ในการวิเคราะห ลักษณะขอมูลที่บันทึก และจ ํานวนขอมูล การที่ประชากรแตละกลุมมีความแตก
ตางกันในดานองคประกอบทางพันธุกรรมของประชากรและดานสภาพแวดลอม เชนสภาพดินฟา
อากาศ โรงเรือน การเลี้ยงด ู และการจัดการดานอ่ืน ๆ เปนตน ความแตกตางเหลานี้เปนคุณสมบัติ
เฉพาะสํ าหรับประชากรน้ัน ๆ ความแปรปรวนท่ีเกิดข้ึนยอมแตกตางกัน ดังนั้นเมื่อมีการศึกษาถึง
ความแปรปรวนของลักษณะที่ตองการศึกษาในประชากร คาอัตราพันธุกรรมซ่ึงเปนดัชนีท่ีคํ านวณ
มาจากความแปรปรวนที่เกิดจากสภาพแวดลอมและพันธุกรรม จึงท ําใหคาอัตราพันธุกรรมที่ไดใน
ประชากรแตละกลุมมีคาแตกตางกันไป ความแตกตางระหวางคาอัตราพันธุกรรมท่ีไดจากขอมูล
โคนมที่ขอมูลชุดที ่ 1 และจากขอมูลโคนมที่ขอมูลชุดที่ 2 อาจมีสาเหตุมาจากความแตกตางในองค
ประกอบทางพันธุกรรม และจํ านวนของคาสังเกตที่ตางกัน จึงสงผลใหคาประมาณอัตราพันธุกรรม
แตกตางกัน
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เมื่อเปรียบเทียบระหวางคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะการใหน้ํ านม 305 วันในลักษณะ
เดียวกันที่ประมาณจาก STLM, MTLM และ RRTDM พบวาคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณ
น้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน เปอรเซ็นตไข
มัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันมีความแตกตางกัน
โดยอัตราพันธุกรรมที่ประมาณไดจาก RRTDM มีคาสูงกวา STLM และ MTLM เนื่องจาก model 
ประกอบดวยอิทธิพลที่มีผลกระทบตอลักษณะแตกตางกัน และแนวทางในการค ํานวณปริมาณน้ํ า
นมที ่ 305 วันมีความแตกตางกัน (Strabel and Szwaczkowski, 1997) อัตราพนัธุกรรมท่ีประมาณ
ดวย RRTDM ซึง่ประกอบดวยอิทธพิลของ ฝูง-วันทดสอบ มีคาสูงกวา model การใหนม 305 วันท่ี
ประกอบดวยอิทธพิลของ ฝูง-ป-ฤดูกาลที่คลอด โดย RRTDM ที่ประกอบดวยอิทธิพลของ ฝูง-วัน
ทดสอบมีการรวมการเปลี่ยนแปลงของสภาพแวดลอมที่มีผลกระทบตอแตละวันทดสอบระหวาง
การใหนมไวใน Model ดวย ดังน้ันจึงทํ าใหความแปรปรวนของสวนที่เหลือลดลง (Jamrozik and 
Schaeffer, 1997 ; Swalve 1998 ; Jamrozik et al., 1997)

คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐานของคาประมาณอัตราพันธุกรรมในลักษณะเดียวกันที่ไดจาก 
model ตาง ๆ เปนคาที่บงชี้ถึงความถูกตองของคาประมาณที่ไดจาก model น้ัน ๆ หาก model ใดมี
คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐานที่นอยกวาแสดงใหเห็นวาการประมาณคาจาก model นั้นมีความถูก
ตองมากกวา model อ่ืน จากผลการเปรียบเทียบระหวางคาความคลาดเคล่ือนมาตรฐานของคาอัตรา
พันธกุรรมท่ีไดจากการประมาณโดย STLM, MTLM และ RRTDM ส ําหรับลกัษณะปริมาณน้ํ านม 
ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน เปอรเซ็นตไขมัน 
เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันท่ี 305 วันในขอมูลชุด
ที่ 1 และในขอมูลชุดที ่ 2 พบวาความคลาดเคลื่อนของอัตราพันธุกรรมส ําหรับลักษณะที่ศึกษาทั้ง
หมดในลักษณะเดียวกันที่ประมาณโดย RRTDM มีคาตํ ่ากวา STLM และ MTLM ท้ังน้ีเน่ืองจาก 
RRTDM เปน model ที่มีการพิจารณาอิทธิพลสภาพแวดลอมไดอยางถูกตองมากกวาโดยการรวม
อิทธิพลตาง ๆ ที่มีผลกระทบตอแตละผลผลิตวันทดสอบไวใน model ดวยดังน้ันคาประมาณอัตรา
พันธุกรรมที่ไดจาก RRTDM จึงมีความถูกตองมากกวา model การใหผลผลิต 305 วัน (Swale,1995 
; Van Tassell  et al. ,1992 ; Ptak and Schaeffer (1993) และเมื่อท ําการเปรียบเทียบความคลาด
เคลื่อนของคาอัตราพันธุกรรมที่ประมาณไดระหวาง STLM กับ MTLM พบวาความคลาดเคลื่อน
ของอัตราพันธกุรรมส ําหรับลักษณะที่ศึกษาทั้งหมดที่ประมาณโดย MTLM มีคาตํ ่ากวา STLM สอด
คลองกับการศึกษาของ (Jamrozik et al., 1997a) การวิเคราะหหลายลักษณะพรอมกันดีกวาการ
วิเคราะหครั้งละลักษณะเพราะจะใหคาองคประกอบความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อนนอยกวา
การวิเคราะหคร้ังละลักษณะ และชวยเพิ่มความแมนยํ า การวิเคราะหหลายลักษณะพรอมกัน 
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(multivariate) ความสัมพันธระหวางลักษณะถูกใชใหเปนประโยชน (Schaeffer, 1984) ดังน้ัน 
RRTDM จึงเปน model ท่ีมีความเหมาะสมท่ีจะใชในการประมาณคาอัตราพนัธุกรรมของประชากร
ถาหนวยงานน้ันมีการเก็บบันทึกขอมูลลักษณะการใหผลผลิตของโคนมที่เปนแบบผลผลิตวัน
ทดสอบการใช เนื่องจากคาประมาณที่ไดจาก model ดังกลาวมีความถูกตองมากกวาคาประมาณที่
ไดจาก model อ่ืน ๆ แตถาหนวยงานนั้นไมไดมีการเก็บบันทึกขอมูลลักษณะการใหผลผลิตของ
โคนมที่เปนแบบวันทดสอบ MTLM เปน model ทางเลือกหนึ่งที่ใชในการประมาณคาพารามิเตอร
ทางพันธุกรรมที่มีความถูกตองมากกวา STLM

เมื่อทํ าการเปรียบเทียบคาความคลาดเคลื่อนของคาประมาณอัตราพันธุกรรมที่ไดจากขอมูล
ทั้ง 2 ชุด พบวาขอมูลชุดขอมูลชุดที่ 2 มีคาความคลาดเคลื่อนตํ ่ากวาชุดขอมูลชุดที ่1 อาจเน่ืองมาจาก
ขอมูลชุดที่ 2 มีจํ านวนขอมูลที่ใชในการวิเคราะหมากกวาจึงสงผลใหคาประมาณความคลาดเคลื่อน
ต่ํ ากวา ดังนั้นจากผลการศึกษาครั้งนี้แสดงใหเห็นวาสามารถใชขอมูลของแมโคทั้งหมดที่ท ําการเก็บ
บันทึกภายในชวงปเดียวกันในวิเคราะหประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุกรรม ในกรณีท่ีจํ านวนขอ
มูลในระยะการใหนมตั้งแรกมีนอย



45

ตารางท่ี 4.2 คาประมาณอัตราพันธกุรรม(h2) และคาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน(empirical standard
      error, S.E.) ของลักษณะการใหนม 305 วันในขอมูลชุดที่ 1 และในขอมูลชุดที ่2 โดย
      single-trait lactation model (STLM), multiple-trait lactation model (MTLM) และ
      random regression test day model (RRTDM)

h2(S.E.) ของขอมูลชุดที ่1 h2(S.E.)ของขอมูลชุดที ่2
Traita STLM MTLM RRTDM STLM MTLM RRTDM
MY 0.30(0.11) 0.34(0.07) 0.43(0.07) 0.37(0.08) 0.39(0.06) 0.41(0.01)
FY 0.22(0.09) 0.18(0.07) 0.58(0.06) 0.54(0.09) 0.56(0.07) 0.60(0.04)
PY 0.35(0.09) 0.28(0.07) 0.61(0.07) 0.45(0.08) 0.45(0.06) 0.40(0.01)
LY 0.16(0.08) 0.28(0.06) 0.67(0.05) 0.32(0.06) 0.36(0.05) 0.64(0.05)
SNFY 0.20(0.08) 0.28(0.07) 0.41(0.03) 0.40(0.07) 0.40(0.06) 0.61(0.05)
FP 0.39(0.11) 0.40(0.07) 0.36(0.04) 0.22(0.04) 0.32(0.04) 0.39(0.03)
PP 0.51(0.11) 0.56(0.08) 0.58(0.02) 0.44(0.08) 0.31(0.04) 0.41(0.03)
LP 0.12(0.06) 0.35(0.06) 0.45(0.04) 0.27(0.06) 0.31(0.03) 0.30(0.03)
SNFP 0.32(0.08) 0.37(0.04) 0.61(0.04) 0.36(0.08) 0.46(0.05) 0.68(0.03)
a MY=ปริมาณนํ ้านม  FY=ปริมาณไขมัน PY= ปริมาณโปรตีน LY= ปริมาณแลคโตส SNFY=
ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน FP=เปอรเซ็นตไขมัน PP=เปอรเซ็นตโปรตีน LP=เปอรเซ็นต
แลคโตส  SNFP=เปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน

คาประมาณอัตราพันธุกรรมสํ าหรับลักษณะการใหนมท่ีวันใหนมตาง ๆ ตลอดระยะการ
ใหนม

จากการใช RRTDM ประมาณคาอัตราพันธกุรรมลักษณะการใหผลผลติน้ํ านมท ําใหทราบ
การเปลี่ยนแปลงของคาประมาณอัตราพันธุกรรมตลอดระยะการใหนมสํ าหรับลักษณะปริมาณ
น้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน เปอรเซ็นต
ไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันท่ีวันใหนมตาง
ๆ ตลอดขอมูลชุดท่ี 1 และขอมูลชุดที ่2 ดังแสดงในภาพที ่4.1-4.4

การเปลี่ยนแปลงของคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณนํ้ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณ
โปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน 
เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันท่ีวันใหนมตาง ๆ ตลอดขอมูลชุดท่ี 1 มีคา
อยูระหวาง 0.50-0.58, 0.23-0.49, 0.52-0.63, 0.53-0.61, 0.24-0.43, 0.25-0.41, 0.48-0.62, 0.36-0.41
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และ 0.55-0.73 ตามล ําดับ (ภาพที ่ 4.1-4.2) ในขอมูลชุดที ่ 2 มีคาอยูระหวาง 0.15-0.57, 0.25-0.76, 
0.58-0.70, 0.44-0.72, 0.46-0.69, 0.30-0.51, 0.35-0.56, 0.10-0.53 และ 0.50-0.78 ตามล ําดับ

จากกราฟอัตราพันธกุรรมของลกัษณะปริมาณน้ํ านม ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส และ
ปริมาณของแข็งไมรวมไขมันที่วันทดสอบตลอดขอมูลชุดที ่ 1 และขอมูลชุดที ่ 2 พบวาอัตราพันธุ
กรรมของลักษณะดังกลาวมีคาสูงสุดอยูในชวงตนและชวงปลายของการใหนม และมีคาตํ ่าสุดที่ชวง
กลางของการใหนม สอดคลองกับการศึกษาของ Jamrozik and Schaeffer (1997), Vargas et al. 
(1998), Van Der Werf et al. (1998), Gengler et al (1999b), สายัณห (2534)และ Guo et al. (2002)
กราฟอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณไขมันที่วันทดสอบตลอดขอมูลชุดที่ 1 และขอมูลชุดที ่ 2 
พบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณไขมันมีคาสูงสุดอยูในชวงตนของการใหนม และคอยลด
ต่ํ าลงจนถึงชวงปลายของการใหนมมีคาอัตราพันธุกรรมตํ ่าสุด แตกตางจากการศึกษาของ Jamrozik 
and Schaeffer (1997), Jamrozik et al. (1997), Gengler (1999b) และ Jakobsen et al. (2001) รายงาน
วาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณไขมันมีคาสูงสุดอยูในชวงตนและชวงปลายของการใหนม 
และมีคาต่ํ าสุดที่ชวงกลางของการใหนม และกราฟอัตราพันธุกรรมของลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน 
เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันท่ีวันทดสอบตลอดขอมูลชุดท่ี 1 และขอ
มูลชุดที่ 2 พบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะดังกลาวมีคาตํ ่าสุดอยูในชวงตนของการใหนม และ
คอย ๆ เพิ่มสูงขึ้นจนถึงชวงปลายของการใหนมมีคาอัตราพันธุกรรมสูงสุด ขณะที่การเปลี่ยนแปลง
อัตราพันธุกรรมของลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนพบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะดังกลาวมีคาสูง
ในการใหนมชวงแรกและความชันคอย ๆ ลดต่ํ าลงในชวงกลางของการใหนมและมีคาสูงสุดในชวง
ปลายของการใหนม

คาอัตราพันธุกรรมที่วันใหนมตาง ๆ ตลอดการระยะการใหนมจากการศึกษามีความแตก
ตางจากรายงานอื่น ๆ เน่ืองจากชนิดของ model วิธีการวิเคราะห จํ านวนและกลุมของประชากรที่ใช
ในการศึกษามีความแตกตางกัน รูปรางกราฟของคาอัตราพันธุกรรมท่ีวันใหนมตาง ๆ ตลอดการ
ระยะการใหนมเปนลักษณะที่เฉพาะส ําหรับประชากรน้ัน ๆ การใช RRTDM ประมาณคาอัตราพันธุ
กรรมลักษณะการใหน้ํ านมทํ าใหทราบถึงการเปลี่ยนแปลงของคาอัตราพันธุกรรมตลอดการใหนม
ของประชากรสัตว
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ภาพท่ี 4.1 กราฟอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณนํ ้านม (MY) ปริมาณไขมัน (FY) ปริมาณ
                โปรตีน (PY) ปริมาณแลคโตส  (PL) และปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน (SNFY)
                ในขอมูลชุดที่ 1 โดย random regression test day model

ภาพท่ี 4.2 กราฟอัตราพันธุกรรมของลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน (FP) เปอรเซ็นตโปรตีน (PP)   
                 เปอรเซ็นตแลคโตส  (LP) และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน (SNFP) ในขอมูลชุดที ่1
                โดย random regression test day model
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ภาพท่ี 4.3 กราฟอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณนํ ้านม (MY) ปริมาณไขมัน (FY) ปริมาณ
                โปรตีน (PY) ปริมาณแลคโตส  (PL) และปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน (SNFY) ในขอ
                มูลชุดที ่2 โดย random regression test day model

ภาพท่ี 4.4 กราฟอัตราพันธุกรรมของลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน (FP) เปอรเซ็นตโปรตีน (PP)
                 เปอรเซ็นตแลคโตส  (LP) และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน (SNFP) ในขอมูลชุดที ่2
                โดย random regression test day model
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genetic and phenotypic correlation
คา genetic and phenotypic correlation ประมาณจากบันทึกการใหนม 305 วันโดยใชการ

วิเคราะหครั้งละ 5 ลักษณะพรอมกันโดย MTLM  (1.MTLM สํ าหรับลกัษณะปริมาณน้ํ านม ปริมาณ
ไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส และปริมาณของแข็งไรไขมัน และ 2. MTLM ส ําหรับ
ลักษณะปริมาณนํ้ านมเปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของ
แข็งไรไขมัน) ในขอมูลชุดที ่1และขอมูลชุดที ่2 แสดงในตารางที ่4.3 และ 4.4

 genetic correlation ระหวางลักษณะปริมาณนํ ้านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณ
แลคโตส และปริมาณของแข็งไรไขมันในขอมูลชุดที ่1 และขอมูลชุดที ่2 มีคาอยูระหวาง 0.57-0.98
และ0.89-0.98 ตามล ําดับ โดยที ่ phenotypic correlation ระหวางลักษณะดังกลาวมีคาอยูระหวาง
0.77-0.97 และ 0.85-0.98 ตามล ําดับ (แสดงในตารางที ่ 4.3) สอดคลองกับการศึกษาของ Hargrove
et al. (1981), Jager and Kennedy (1987), Meinert et al. (1989), Schutz  et al. (1990), Chauhan and
Hayes (1991), Misztal  et al. (1992), Welper and Freeman (1992), Santus et al. (1993), Campos
et al. (1994), Albuqurque  et al. (1995), Visscher and Goddard (1995), Van Dorp  et al. (1998),
Roman and Wilcoxt (2000) และ Veerkamp  et al. (2000) รายงานคาสหสัมพันธระหวางลักษณะดัง
กลาวเปนบวกมีคาอยูระหวาง 0.12-0.99

 genetic correlation ของลักษณะปริมาณน้ํ านมกับลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นต
โปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไรไขมันในขอมูลชุดท่ี 1และขอมูลชุดที ่2 มีคา
อยูระหวาง –0.48 ถึง -0.04 และ–0.45 ถึง -0.007 ตามล ําดับ และ phenotypic correlation ของ
ลักษณะปริมาณนํ ้านมกับลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และ
เปอรเซ็นตของแข็งไรไขมันในขอมูลชุดที ่ 1และขอมูลชุดที ่ 2 มีคาอยูระหวาง-0.28 ถึง -0.07 และ
-0.31 ถึง -0.002 ตามล ําดับ (ตารางท่ี 4.4) สอดคลองกับการศึกษาของ Hargrove  et al. (1981), Jager
and Kennedy (1987), Meinert et al. (1989), Schutz  et al. (1990), Chauhan and Hayes (1991),
Welper and Freeman (1992), Santus et al. (1993), Campos  et al. (1994), Roman and Wilcoxt
(2000) และ เทียมพบ และคณะ(2542) ซึ่งรายงาน genetic correlation และลักษณะปรากฏของ
ลักษณะดังกลาววามีคาเปนลบมีคาอยูระหวาง –0.68 ถึง-0.01 ขัดแยงกับการศึกษาของ Roman and
Wilcoxt (2000) ที่พบวาคา genetic correlation ระหวางลักษณะปริมาณนํ ้านมและเปอรเซ็นตแลคโต
สมีคาเปนบวกเทากับ 0.68

 genetic correlation ระหวางลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลค
โตส และเปอรเซ็นตของแข็งไรไขมันมีคาอยูระหวาง 0.23-0.75 และ 0.33-0.84  ตามล ําดับ และ
phenotypic correlation ระหวางลักษณะดังกลาวมีคาอยูระหวาง 0.01-0.40 และ 0.08-0.44 ตาม
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ลํ าดับ (ตารางท่ี 4.4) สอดคลองกับการศึกษาของ Hargrove  et al. (1981), Jager and Kennedy
(1987), Meinert et al. (1989), Schutz  et al. (1990), Chauhan and Hayes (1991), Welper and
Freeman (1992), Santus et al. (1993), Campos  et al. (1994), Roman and Wilcoxt (2000) และ
เทียมพบ และคณะ (2542) รายงานสหสัมพันธระหวางลักษณะดังกลาวมีคาเปนบวกมีคาอยูระหวาง
0.02-0.80 แตแตกตางจากรายงานการศึกษาของ Roman and Wilcoxt (2000) ที่พบวาคา genetic
correlation ระหวางลักษณะเปอรเซ็นตไขมันกับเปอรเซ็นตแลคโตส เปอรเซ็นตโปรตีนกับ
เปอรเซ็นตแลคโตส เปอรเซ็นตแลคโตส กับเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันมีคาเปนลบเทากับ
–0.20, –0.74 และ –0.16 ตามล ําดับ และคา phenotypic correlation ระหวางเปอรเซน็ตโปรตีนกับ
เปอรเซ็นตแลคโตสมีคาเปนลบเทากับ –0.70

เมื่อพิจารณาชวงของคา phenotypic correlation ของลักษณะจากการศึกษาครั้งนี้ระหวาง
ลักษณะปริมาณการใหนํ ้านมคือปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส และ
ปริมาณของแข็งไรไขมันพบวามีคาสูงและเปนบวก สวน phenotypic correlation ระหวางลักษณะ
ปริมาณน้ํ านมกับลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นต
ของแข็งไรไขมันมีคาเปนลบม ีphenotypic correlation ต่ํ าอยูในชวง -0.31 ถึง -0.002 ท ําใหทราบวา
หากทํ าการปรับปรุงทางพันธุกรรมและสภาพแวดลอมเพื่อใหปริมาณน้ํ านมของโคฝูงนี้เพิ่มขึ้นจะ
ทํ าใหปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส และปริมาณของแข็งไมรวมไขมันเพิ่มขึ้นดวย
แตในทางกลับกันจะมีผลท ําใหเปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และ
เปอรเซ็นตของแข็งไรไขมันลดลงเล็กนอย

 genetic correlation ระหวางลักษณะตาง ๆ ในสัตวอาจมีสาเหตุมาจากกลุมของยีนที่ควบ
คุมลักษณะเหลาน้ันอยูบนโครโมโซมเดียวกัน ดังนั้นการปรับปรุงลักษณะหนึ่งยอมมีผลตอการ
เปลี่ยนแปลงของอีกลักษณะ ซึ่งขึ้นอยูกับทิศทางและขนาดความสัมพันธระหวางลักษณะนั้น ๆ จาก
ผลการศึกษา genetic correlation คร้ังน้ีจะเห็นไดวา genetic correlation ระหวางลักษณะปริมาณการ
ใหน้ํ านมคือปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส และปริมาณของแข็งไร
ไขมันมีคาสูงและเปนบวก ถาท ําการคัดเลือกปรับปรุงปริมาณน้ํ านมตอระยะการใหนมของสัตวฝูง
นี้ใหเพิ่มสูงขึ้นจะสงผลใหลักษณะปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส และปริมาณของ
แข็งไรไขมันเพิ่มขึ้นตามไปดวยเชนกัน แต genetic correlation ระหวางลักษณะปริมาณนํ ้านมกับ
ลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไรไขมันมี
คาเปนลบ หมายความวาถาท ําการคัดเลือกลักษณะเพื่อปรับปรุงปริมาณนํ ้านมตอระยะการใหนม
ของสัตวฝูงน้ีใหเพิ่มสูงขึ้นจะท ําใหลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโต
ส และเปอรเซ็นตของแข็งไรไขมันลดลง ดังนั้นในการคัดเลือกพันธุถาหากคัดเลือกครั้งละลักษณะ
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โดยเนนเฉพาะลักษณะปริมาณน้ํ านมก็จะมีผลกระทบโดยตรงตอลักษณะเปอรเซ็นตองคประกอบ
น้ํ านมมีผลทํ าใหเปอรเซ็นตองคประกอบน้ํ านมลดลง จากผลการศึกษาแสดงใหเห็นวาแนวทางการ
ใชคาพันธุกรรมน้ีในโปรแกรมการคัดเลือกเพ่ือการปรับปรุงพันธุโคนม เมื่อพิจารณาจากระบบการ
จายเงินคาตอบแทนผลผลิตนํ ้านมในปจจุบัน ในการคัดเลือกเพื่อปรับปรุงลักษณะปริมาณนํ ้านม
และลักษณะเปอรเซ็นตองคประกอบน้ํ านมควรมุงเนนการคัดเลือกแบบหลายลักษณะพรอมกันโดย
การสรางดัชนีการคัดเลือกที่ใหความส ําคัญตอลักษณะปริมาณนํ ้านมเปนหลัก เพราะการคัดเลือก
ลักษณะปริมาณนํ ้านมจะเพิ่มรายไดมากกวา และใหความส ําคัญกับลักษณะองคประกอบเพียงเพื่อ
ปองกันไมใหลดลงตํ ่ากวามาตรฐานท่ีตลาดตองการ หากลักษณะเปอรเซ็นตองคประกอบนํ้ านมที่
ฟารมอยูในเกณฑมาตรฐานแลวไมควรเนนที่การคัดเลือกลักษณะเปอรเซ็นตองคประกอบน้ํ านม 
เพราะการขายน้ํ านมที่มีระดับของเปอรเซ็นตองคประกอบน้ํ านมสูงกลาวมาตรฐานตลาดกํ าหนดมี
ผลตอรายรับตอปริมาณน้ํ านมไดไมแตกตางจากการขายน้ํ านมที่มีระดับของเปอรเซ็นตองค
ประกอบน้ํ านมตามมาตรฐานตลาดกํ าหนด
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ตารางท่ี 4.3 genetic correlation (คาเหนือเสนทะแยงมุม) และ phenotypic correlation (คาใตเสน
                   ทะแยงมุม) ระหวางลักษณะปริมาณนํ้ านม (MY) ปริมาณไขมัน (FY) ปริมาณโปรตีน
                   (PY) ปริมาณแลคโตส (LY) และปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน(SNFY) ในขอมูลชุดที ่1
                   และขอมูลชุดที ่2

ขอมูลชุดที่ 1
ลักษณะ MY FY PY LY SNFY

MY - 0.82 0.92 0.94 0.98
FY 0.77 - 0.72 0.79 0.57
PY 0.94 0.84 - 0.95 0.97
LY 0.97 0.77 0.94 - 0.95

SNFY 0.95 0.81 0.95 0.92 -
ขอมูลชุดที่ 2

MY - 0.93 0.94 0.98 0.89
FY 0.85 - 0.91 0.93 0.93
PY 0.94 0.88 - 0.97 0.98
LY 0.98 0.85 0.94 - 0.97

SNFY 0.95 0.88 0.97 0.92 -



53

ตารางท่ี 4.4  genetic  correlation (คาเหนือเสนทะแยงมุม) และ phenotypic correlation (คาใตเสน
                   ทะแยงมุม) ระหวางลักษณะปริมาณนํ้ านม (MY) เปอรเซ็นตไขมัน (FP) เปอรเซ็นต
                  โปรตีน (PP) เปอรเซ็นตแลคโตส (LP) และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน(SNFP) ใน
                  ขอมูลชุดที่ 1 และขอมูลชุดที ่2

ขอมูลชุดที่ 1
ลักษณะ MY FP PP LP SNFP

MY - -0.28 -0.04 -.053 -0.48
FP -0.07 - 0.71 0.57 0.75
PP -0.20 0.34 - 0.23 0.69
LP -0.08 0.15 0.01 - 0.67

SNFP -0.28 0.36 0.40 0.37 -
ขอมูลชุดที่ 2

MY - -0.45 -0.007 -0.26 -0.20
FP -0.31 - 0.54 0.38 0.33
PP -0.16 0.30 - 0.69 0.84
LP -0.02 0.20 0.08 - 0.81

SNFP -0.18 0.35 0.44 0.38 -

คุณคาการผสมพันธุ
การประเมินคุณคาการผสมพันธุโดย RRTDM จะไดคาการผสมพันธุของโครายตัวท่ีแตก

ตางจากการใช model การใหผลผลิต 305 วันคือ model การใหผลผลิต 305 วันสมมติโคทุกตัวมี
กราฟการใหนมเหมือนกัน แตในความเปนจริงโคแตละตัวมีกราฟของการใหนมท่ีมีรูปรางแตกตาง
กัน RRTDM จะใหคาการผสมพันธุของสัตวที่วันใหนมตาง ๆ ของสตัวตลอดการใหนมโดยโคแต
ละตัวจะมีรูปรางกราฟคุณคาการผสมพันธุที่แตกตางกันออกไป ซึ่งแสดงใหเห็นจากตัวอยางกราฟ
คุณคาการผสมพันธุสํ าหรับลกัษณะปริมาณน้ํ านมของพอพนัธ 5 ลํ าดับแรกซึ่งมีคุณคาการผสมพันธุ
สูงสุดจากขอมูลชุดที ่1 (ภาพที่ 4.5) การประมาณคุณคาการผสมพันธุโดยวิธ ีRRTDM จะไดรูปราง
ของกราฟคุณคาการผสมพันธุของโครายตัว ซึ่งสามารถอธิบายความแตกตางของโคแตละตัวจาก
ความสูงของกราฟการใหนํ ้านมของโค ตัวอยางเชนจากภาพที่ 4.5 หากท ําการคัดเลือกพอโคท่ีวันให
นมที่ 30 สามารถท ําไดโดยพิจารณาจากการเปรียบเทียบสวนสูงของกราฟการใหนมของพอโคทั้ง 5
จากการศึกษาน้ีพบวาพอโคเบอร 3 มีคุณคาการผสมพันธุของลักษณะปริมาณนํ ้านมสูงที่สุด รองลง
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มาคือพอโคเบอร 2, 4, 1 และ 5 การใช RRTDM เพิ่มขอมูลในการคัดเลือก จากกราฟคุณคาผสม
พันธุที่ไดสามารถเพิ่มลักษณะในการคัดเลือกคือลักษณะความคงทน (persistency) และลักษณะจุด
สูงสุดของการใหผลผลิต (peak) (Schaeffer and Dekker, 1994) เปนประโยชนในการท ําการวินิจฉัย
เกี่ยวกับลักษณะของสัตวรายตัว การใช RRTDM ในการประเมินพันธกุรรมสัตวทํ าใหทราบวาพอ
โคตัวใดมี EBV ส ําหรับ peak หรือ ความคงทนของลักษณะการใหนมเปนเชนไร ยกตัวอยางเชน
สามารถท ําการคัดเลือกพอพันธุตัวใดที่ให peak หรือความคงทนสูงเพื่อนํ ามาใชในการผสมพันธุกับ
แมโคในฟารมเพื่อปรับปรุงพันธุใหโคในฟารมม ี peak หรือความคงทนของลักษณะการใหนมของ
เพิ่มขึ้น เปนผลใหผลผลิตของฟารมเพิ่มขึ้นและผลตอบแทนตอหนวยการผลิตเพิ่มขึ้นเชนกัน นอก
จากนี้การใช RRTDM ทํ าใหสามารถประเมินพันธุกรรมของสัตวไดเร็วข้ึนโดยไมตองเสียเวลารอ
ขอมูลเหมือนการใช model การใหผลผลิตที ่305 วัน

ภาพท่ี 4.5 กราฟคุณคาการผสมพันธุส ําหรับลกัษณะปริมาณน้ํ านมของโคพอพนัธุ 5 ลํ าดับแรกที่มี
คาการผสมพันธุสูงสุดในขอมูลชุดที ่1
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สหสัมพันธระหวางลํ าดับจากคาการผสมพันธุโดย model ตาง ๆ
สหสัมพันธระหวางล ําดับจากคาการผสมพันธุของพอพันธุ และแมพันธุในลักษณะการให

นมทั้ง 9 ลักษณะบนพื้นฐานผลลัพธที่ไดจากการประมาณคาองคประกอบความแปรปรวน และการ
ประมาณคาการผสมพันธโดยใชโดย STLM, MTLM และ RRTDM และในขอมูลชุดที ่1 (ตารางที่ 
4.5) และในขอมูลชุดที ่2 (ตารางท่ี 4.6)

ขอมูลชุดที่ 1
สหสัมพันธระหวางล ําดับจากคาการผสมพันธุของพอพันธุ
ในขอมูลชุดที ่ 1 สหสัมพันธล ําดับจากคาการผสมพันธุของพอพันธุของลักษณะ

ปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน
เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน
ระหวาง STLM กับ MTLM เทากับ 0.87, 0.56, 0.61, 0.68, 0.64, 0.75, 0.71, 0.67 และ 0.8 ตามล ําดับ
ระหวาง STLM กับ RRTDM เทากับ 0.79, 0.77, 0.83, 0.79, 0.53, 0.66, 0.52, 0.63 และ 0.67 ตาม
ลํ าดับ และระหวาง MTLM กับ RRTDM เทากับ 0.67, 0.69, 0.62, 0.55, 0.58, 0.56, 0.53, 0.51 และ
0.68 ตามล ําดับ

สหสัมพันธระหวางล ําดับจากคาการผสมพันธุของแมพันธุ
ในขอมูลชุดที ่ 1 สหสัมพันธล ําดับจากคาการผสมพันธุของแมพันธุของลักษณะ

ปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน
เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน
ระหวาง STLM กับ MTLM เทากับ 0.81, 0.54, 0.61, 0.55, 0.54, 0.76, 0.8, 0.78 และ 0.81 ตามล ําดับ
ระหวาง STLM กับ RRTDM เทากับ 0.76, 0.74, 0.75, 0.78, 0.58, 0.73, 0.54, 0.79 และ 0.69 ตาม
ลํ าดับ และระหวาง MTLM กับ RRTDM เทากับ 0.62, 0.62, 0.61, 0.53, 0.51, 0.57, 0.53, 0.65 และ
0.69 ตามล ําดับ

ขอมูลชุดที่ 2
สหสัมพันธระหวางล ําดับจากคาการผสมพันธุของพอพันธุ
ในขอมูลชุดที่ 2 สหสัมพันธล ําดับจากคาการผสมพันธุของพอพันธุของลักษณะ

ปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน 
เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน 
ระหวาง STLM กับ MTLM เทากับ 0.83, 0.96, 0.87, 0.81, 0.84, 0.78, 0.74, 0.79 และ 0.85 ตาม
ลํ าดับระหวาง STLM กับ RRTDM เทากับ 0.91, 0.89, 0.84, 0.85, 0.86, 0.78, 0.77, 0.61 และ 0.80 
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ตามล ําดับ และระหวาง MTLM กับ RRTDM เทากับ 0.74, 0.87, 0.76, 0.74, 0.76, 0.66, 0.70, 0.64 
และ 0.79 ตามล ําดับ

สหสัมพันธระหวางล ําดับจากคาการผสมพันธุของแมพันธุ
ในขอมูลชุดที ่ 2 สหสัมพันธล ําดับจากคาการผสมพันธุของแมพันธุของลักษณะ

ปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน
เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน
ระหวาง STLM กับ MTLM เทากับ 0.78, 0.93, 0.82, 0.73, 0.77, 0.76, 0.67, 0.76, 0.84 ตามล ําดับ
ระหวาง STLM กับ RRTDM เทากับ 0.88, 0.88, 0.84, 0.84, 0.75, 0.79, 0.68, 0.62, 0.74 ตามล ําดับ
และระหวาง MTLM กับ RRTDM เทากับ 0.73, 0.82, 0.69, 0.61, 0.62, 0.62, 0.61, 0.63, 0.72 ตาม
ลํ าดับ

จากผลของความสัมพันธระหวางล ําดับจากคาคุณคาการผสมพันธุของพอพันธุ และแม
พันธุทั้งหมดที่ประเมินจาก STLM, MTLM และ RRTDM มีคาคอนขางสูง แสดงใหเห็นวาการใช
RRTDM ในการประเมินคุณคาการผสมพันธุสัตวใหผลของการจัดล ําดับสัตวคลายคลึงกับการใช
305-day lactation model (305DLM) และ model ตาง ๆ ที่ใชในการประเมินคุณคาการผสมพันธุ
สัตวใหล ําดับของสัตวคลายคลึงกัน
ตารางท่ี 4.5 Spearman correlation ระหวางล ําดับของคุณคาการผสมพันธุของลักษณะการใหผล
                   ผลิตน้ํ านมในขอมูลชุดที ่1 โดย single-trait lactation model (STLM), multiple-trait
                   lactation model (MTLM) และ random regression test day model (RRTDM)

ลักษณะa

Sire MY FY PY LY SY FP PP LP SP
STLM-MTLM 0.87 0.56 0.61 0.68 0.64 0.75 0.71 0.67 0.80
STLM-RRTDM 0.79 0.77 0.83 0.79 0.53 0.66 0.52 0.63 0.67
MTLM-RRDM 0.67 0.69 0.62 0.55 0.58 0.56 0.53 0.51 0.68
Dam
STLM-MTLM 0.81 0.54 0.61 0.55 0.54 0.76 0.8 0.78 0.81
STLM-RRTDM 0.76 0.74 0.75 0.78 0.58 0.73 0.54 0.79 0.69
MTLM-RRDM 0.62 0.62 0.61 0.53 0.51 0.57 0.53 0.65 0.69
a MY=ปริมาณนํ ้านม FY=ปริมาณไขมัน PY=ปริมาณโปรตีน LY=ปริมาณแลคโตส SNFY=
ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน FP=เปอรเซ็นตไขมัน PP=เปอรเซ็นตโปรตีน LP=เปอรเซ็นต
แลคโตส  SNFP=เปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน
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ตารางท่ี 4.6 Spearman correlation ระหวางล ําดับของคุณคาการผสมพันธุของลักษณะการใหผล
      ผลิตน้ํ านมในขอมูลชุดที ่2 โดย single-trait lactation model (STLM), multiple-trait
      lactation model (MTLM) และ random regression test day model (RRTDM)

ลักษณะa

Sire MY FY PY LY SY FP PP LP SP
STLM-MTLM 0.83 0.96 0.87 0.81 0.84 0.78 0.74 0.79 0.85
STLM-RRTDM 0.91 0.89 0.84 0.85 0.86 0.78 0.77 0.61 0.80
MTLM-RRDM 0.74 0.87 0.76 0.74 0.76 0.66 0.70 0.64 0.79
Dam
STLM-MTLM 0.78 0.93 0.82 0.73 0.77 0.76 0.67 0.76 0.84
STLM-RRTDM 0.88 0.88 0.84 0.84 0.75 0.79 0.68 0.62 0.74
MTLM-RRDM 0.73 0.82 0.69 0.61 0.62 0.62 0.61 0.63 0.72
a MY=ปริมาณนํ ้านม FY=ปริมาณไขมัน PY=ปริมาณโปรตีน LY=ปริมาณแลคโตส SNFY=
ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน FP=เปอรเซ็นตไขมัน PP=เปอรเซ็นตโปรตีน LP=เปอรเซ็นต
แลคโตส  SNFP=เปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน
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บทที ่5
สรุปผลการวิจัยและขอเสนอแนะ

สรุปผลการวิจัย
จากการศึกษาการประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุกรรมของลักษณะการใหนมในฝูง

โคนมลูกผสมโฮลสไตนฟรีเชียนจากฟารมเกษตรกรที่อยู ภายใตการดูแลของสหกรณโคนม
มวกเหล็กจํ านวน 40 ฟารมและฟารมขององคการสงเสริมกจิการโคนมแหงประเทศไทยจากขอมูลป
พ.ศ.2543-2544 เปนระยะเวลา 1 ป โดยจัดขอมูลที่ใชในการวิเคราะหตามระยะการใหนํ ้านมออก
เปน 2 ชุดคือขอมูลชุดที ่ 1 มีเฉพาะขอมูลการใหนมครั้งแรกเทานั้น และขอมูลชุดที ่ 2 มีขอมูลของ
แมโคที่ท ําการเก็บบันทึกทั้งหมด โดยเปนขอมูลการใหนมของแมโคแตละตัวในระยะการใหนม
ระยะใดระยะหนึ่งเพียงระยะเดียวเทานั้น ผลการศึกษาสามารถสรุปไดดังนี้

1. การใช STLM, MTLM และ RRTDM ในการประมาณอัตราพันธกุรรมของลกัษณะ
ปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน
เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันใน
ขอมูลทั้ง 2 ชุดใหคาประมาณอัตราพันธุกรรมของลักษณะเดียวกันมีความแตกตางกันโดยพบวาคา
อัตราพันธุกรรมท่ีประมาณไดจาก RRTDM มีคาสูงกวาที่ประมาณไดจาก STLM และ MTLM โดย
ความคลาดเคล่ือนมาตรฐานของคาประมาณอัตราพันธุกรรมของ RRTDM มีคาตํ ่ากวา STLM และ
MTLM ทํ าใหทราบวา RRTDM เปน model ที่เหมาะสมตอการประมาณคาอัตราพันธุกรรมมากกวา
Model การใหผลผลิต 305 วัน ในขณะเดียวกันคาความคลาดเคล่ือนมาตรฐานของอัตราพันธุกรรมท่ี
ประมาณไดจาก MTLM มีคาตํ ่ากวา STLM แสดงใหเห็นวาในกรณีที่มีขอมูลเปนแบบผลผลิต 305
วัน การใช MTLM เปน model ที่มีความเหมาะสมในการประมาณคาอัตราพันธุกรรมมากกวาการใช
STLM คาอัตราพันธุกรรมที่คอนขางสูงของลักษณะผลผลิตวันทดสอบแสดงวามีความเปนไปไดใน
การคัดเลือกลักษณะตาง ๆ เหลาน้ี
 2. คา genetic and phenotypic correlation ระหวางลักษณะปริมาณนํ้ านม กับลักษณะ
ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส และปริมาณของแข็งไมรวมไขมันของขอมูลทั้ง 2
ชุดมีคาอยูในชวง 0.57-0.98 และ 0.77-0.98 ตามล ําดับ คา genetic and phenotypic correlation
ระหวางลักษณะปริมาณน้ํ านม กับลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส
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และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันของขอมูลท้ัง 2 ชุดมีคาอยูในชวง -0.53 ถึง -0.007  และ –0.31
ถึง -0.002  ตามล ําดับ คา genetic and phenotypic correlation ระหวางลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน
เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันของขอมูลท้ัง 2 ชุดมี
คาอยูในชวง 0.23-0.84 และ 0.01-0.44 ตามล ําดับ แสดงวาหากท ําการปรับปรุงพันธุกรรมใหปริมาณ
น้ํ านมเพิ่มขึ้นจะสงผลใหปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส และปริมาณของแข็งไม
รวมไขมันเพิ่มขึ้นตามไปดวย แตจะสงผลใหเปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโต
ส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันลดลง

3. การประเมินพันธกุรรมของสตัวโดยใช RRTDM มีความแตกตางจากการใช STLM และ
MTLM โดย RRTDM จะใหคาคุณคาการผสมพันธุแตละวันใหนมตลอดระยะการใหนมของโคแต
ละตัวแตกตางกัน และท ําใหทราบจุดสูงสุดของการใหนม และความคงทนของการใหนมแตละ
ลักษณะท่ีศกึษาของโคแตละตัวแตกตางกัน ซ่ึงเปนประโยชนตอการคัดเลือกสัตวโดยสามารถ
พิจารณาลักษณะอื่นเพิ่มเติมเชนลักษณะจุดสูงสุดของการใหนม หรือความคงทนของการใหนมของ
แตละลักษณะที่ศึกษา

4. ความสัมพันธของล ําดับสัตวที่ไดจากการประมาณคาคุณคาการผสมพันธุระหวางการใช
STLM, MTLM และ RRTDM ในขอมูลทั้ง 2 ชุดและทั้งของพอพันธุและแมพันธุมีคาอยูในชวง
0.51-0.91 แสดงใหเห็นวาการใช RRTDM ในการประเมินคุณคาการผสมพันธุสัตวใหผลของการ
จัดลํ าดับสัตวคลายคลึงกับการใช 305-day lactation model (305DLM) และ model ตาง ๆ ที่ใชใน
การประเมินคุณคาการผสมพันธุสัตวใหล ําดับของสัตวคลายคลึงกัน

ดังน้ันจึงสรุปไดวา RRTDM สามารถใชแทนที ่ 305DLM ในการผลิตโคนมของประเทศ
ไทย เนื่องจากคาประมาณที่ไดจาก RRTDM มีความถูกตองมากกวาเพราะมีการพิจารณาอิทธิพล
สภาพแวดลอมที่ดีกวา นอกจากน้ี RRTDM ชวยเพิ่มขอมูลของลักษณะที่ชวยในการคัดเลือกมาก
กวาโดยจากรูปรางของกราฟการใหนมท ําใหทราบความแตกตางทางพันธุกรรมในความคงทน และ
จุดสูงสุดของการใหนมประกอบการพจิารณาดวย และ RRTDM ยังใหขอมูลที่ชวยในการตัดสินใจ
การวางแผนปรับปรุงพันธุและการจัดการตลอดระยะการใหนม แตการใช RRTDM มีขอจํ ากัดคือ
ขอมูลที่ใชจะตองเปนขอมูลลักษณะวันทดสอบเทานั้น
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ขอเสนอแนะ
1. เน่ืองจากขอมูลลักษณะการใหน้ํ านมที่ใชในการศึกษาสํ าหรับฟารมของเกษตรกรมีการ

เก็บบันทึกเพียงปเดียว เพื่อกอใหเกิดความถูกตองแมนยํ าของการประเมินพันธุกรรมโคนมของ
ประเทศไทยตอไปในอนาคต จึงควรใหผูที่เกี่ยวของเห็นความสํ าคัญของการเก็บบันทึกขอมูล
ลักษณะตาง ๆ ที่มีความส ําคัญทางเศรษฐกิจตาง ๆ ในโคนมใหถูกตองเหมาะสม ตอเน่ือง และเปน
มาตรฐานเดียวกันทั้งประเทศ ซ่ึงจะเปนประโยชนตอการพัฒนาโคนมของประเทศไทยในอนาคต

2. ในการใช RRTDM ประเมินพนัธุกรรมโคนมของประเทศไทย ควรทํ าการศึกษาสมการ
ที่ใชอธิบายกราฟการใหนํ ้านมที่เหมาะสมกับลักษณะการใหนมของโคนมในประเทศไทย

3. ควรจะมีการศึกษาการใช multiple trait random regression test day model
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ตารางผนวกท่ี 1 คาองคประกอบความแปรปรวนและความแปรปรวนรวมของสัมประสิทธิการ
                          ถดถอยสุมทางพันธุกรรม1/ (σa

2 ) ความแปรปรวนของสภาพแวดลอมถาวร (σp
2)

                          และความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อนของลักษณะ (σe
2) ในขอมูลชุดที่ 12/

Parameter Z0 Z0 Z0   Z1 Z0   Z2 Z1   Z1 Z1   Z2 Z2   Z2
σ!" σ#"

MY 88.215 -0.27642 -24.168 0.001094 0.082963 9.4456 14.12 2.3286

FY 15.705 -0.048026 -4.8591 0.000155 0.014131 1.9086 1.79 0.90644

FP 2.7009 -0.0093019 -0.85788 .00003644 0.002737 0.30116 0.31 0.29742

PY 5.5284 -0.016838 -1.8524 .000068036 0.005783 0.81205 0.66 0.26793

PP 0.7022 -0.0025235 -0.17355 .000010878 0.000621 .054442 0.01 0.09455

LY 25.921 -0.083408 -7.3445 0.0003344 0.025563 2.9438 2.50 1.62787

LP .68197 -0.0020243 -0.20859 7.0915E-06 0.000596 .077717 0.05 0.11506

SNFY 44.306 -0.15728 -14.756 0.00063505 0.046323 5.9505 7.84 1.8986

SNFP 1.0296 -0.0036469 -0.35494 .000016478 0.001389 0.14591 0.02 0.10387
1/ สัมประสิทธิ์การถดถอยสุมทางพันธุกรรมม ี3 ตัวแปรรวมคือ Z0= 1, Z1= DIM และ
Z2=ln(305/DIM) เม่ือ DIM คือวันใหนม (Day in milk) ตามสมการของ Schaeffer and Dekker 
(1994)
2/ MY=ปริมาณน้ํ านม  FY=ปริมาณไขมัน PY= ปริมาณโปรตีน LY= ปริมาณแลคโตส SNFY=
ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน FP=เปอรเซ็นตไขมัน PP=เปอรเซ็นตโปรตีน LP=เปอรเซ็นต
แลคโตส  SNFP=เปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน



71

ตารางผนวกท่ี 2 คาองคประกอบความแปรปรวนและความแปรปรวนรวมของสัมประสิทธิการ
                          ถดถอยสุมทางพันธุกรรม1/ (σ$" ) ความแปรปรวนของสภาพแวดลอมถาวร (σ!")
                          และความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อนของลักษณะ (σ#"%!ในขอมูลชุดที ่22/

Parameter Z0 Z0 Z0   Z1 Z0   Z2 Z1   Z1 Z1   Z2 Z2   Z2
σ!" σ#"

MY 2.218 -0.00216 -3.0771 0.00026354 0.0029565 4.2707 16.06 3.4094

FY 22.462 -0.073972 -6.0486 0.00025265 0.017686 2.5324 0.77609 1.1818

FP 2.6531 -0.0090181 -0.822 .000036839 0.0025917 0.28739 0.2348 0.32498

PY 9.409 -0.030533 -2.7376 0.00011855 0.0087286 1.1199 .60311 0.33527

PP 1.1709 -0.0044319 -0.36217 .000018433 0.0013181 0.12583 .048678 .095412

LY 36.169 -0.12957 -10.149 0.00050116 0.034674 3.8327 2.0154 0.81649

LP .97833 -0.0039473 -0.3105 .000017656 0.0012154 .099414 .074201 0.11229

SNFY 83.573 -0.29116 -23.521 0.0011281 0.077651 9.1115 5.8514 2.305

SNFP 0.8311 -0.0028918 -0.25688 .000015191 .00098809 .095673 .032181 0.10037
1/ สัมประสิทธิ์การถดถอยสุมทางพันธุกรรมม ี3 ตัวแปรรวมคือ Z0= 1, Z1= DIM และ
Z2=ln(305/DIM) เม่ือ DIM คือวันใหนม (Day in milk) ตามสมการของ Schaeffer and Dekker 
(1994)
2/ MY=ปริมาณน้ํ านม  FY=ปริมาณไขมัน PY= ปริมาณโปรตีน LY= ปริมาณแลคโตส SNFY=
ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน FP=เปอรเซ็นตไขมัน PP=เปอรเซ็นตโปรตีน LP=เปอรเซ็นต
แลคโตส  SNFP=เปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน
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ตารางผนวกท่ี 3 คาประมาณอัตราพันธกุรรม (h2) ของลักษณะการใหนมวันทดสอบในขอมูลชุดที ่1
                          โดย random regression test day model (RRTDM)
วันใหนม MY FY PY LY SNFY FP PP LP SNFP
30 0.58 0.49 0.56 0.61 0.36 0.25 0.56 0.38 0.55
60 0.57 0.48 0.52 0.59 0.32 0.30 0.57 0.40 0.55
90 0.56 0.46 0.52 0.58 0.30 0.31 0.55 0.41 0.56
120 0.54 0.44 0.52 0.56 0.28 0.31 0.52 0.40 0.57
150 0.52 0.40 0.52 0.54 0.25 0.29 0.50 0.39 0.58
180 0.51 0.35 0.53 0.53 0.24 0.28 0.48 0.37 0.59
210 0.50 0.30 0.54 0.53 0.25 0.28 0.48 0.36 0.61
240 0.51 0.26 0.56 0.53 0.29 0.30 0.51 0.36 0.64
270 0.53 0.23 0.59 0.56 0.35 0.34 0.56 0.37 0.68
305 0.56 0.23 0.63 0.60 0.43 0.41 0.62 0.40 0.73
หมายเหตุ MY=ปริมาณนํ ้านม  FY=ปริมาณไขมัน PY= ปริมาณโปรตีน LY= ปริมาณแลคโตส
SNFY= ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน FP=เปอรเซ็นตไขมัน PP=เปอรเซ็นตโปรตีน LP=เปอรเซ็นต
แลคโตส  SNFP=เปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน
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ตารางผนวกท่ี 4  คาประมาณอัตราพันธกุรรม(h2) ของลักษณะการใหนมวันทดสอบในขอมูลชุดที ่2
                           โดย random regression test day model (RRTDM)
วันใหนม MY FY PY LY SNFY FP PP LP SNFP
30 0.37 0.76 0.70 0.72 0.69 0.30 0.41 0.10 0.50
60 0.20 0.72 0.67 0.69 0.65 0.34 0.45 0.24 0.53
90 0.15 0.68 0.65 0.66 0.62 0.36 0.44 0.27 0.56
120 0.17 0.62 0.63 0.61 0.58 0.36 0.41 0.26 0.58
150 0.23 0.55 0.61 0.55 0.53 0.35 0.37 0.24 0.60
180 0.30 0.46 0.59 0.49 0.49 0.35 0.34 0.24 0.63
210 0.38 0.37 0.58 0.44 0.46 0.37 0.35 0.28 0.66
240 0.44 0.29 0.59 0.44 0.46 0.40 0.39 0.34 0.70
270 0.50 0.25 0.61 0.48 0.50 0.44 0.46 0.43 0.74
305 0.57 0.30 0.66 0.57 0.57 0.51 0.56 0.53 0.78
หมายเหตุ MY=ปริมาณนํ ้านม  FY=ปริมาณไขมัน PY= ปริมาณโปรตีน LY= ปริมาณแลคโตส
SNFY= ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน FP=เปอรเซ็นตไขมัน PP=เปอรเซ็นตโปรตีน LP=เปอรเซ็นต
แลคโตส  SNFP=เปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน
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ตารางผนวกท่ี 5 สหสัมพันธสภาพแวดลอมของขอมูลชุดที ่1 (คาเหนือเสนทะแยงมุม) และขอมูล
                          ชุดที ่2 (คาใตเสนทะแยงมุม) ระหวางลักษณะปริมาณนํ้ านม (MY) ปริมาณไขมัน
                         (FY) ปริมาณโปรตีน (PY) ปริมาณแลคโตส (LY) และปริมาณของแข็งไมรวม
                         ไขมัน(SNFY)

ขอมูลชุดที่ 1
ลักษณะ MY FY PY LY SNFY

MY - 0.86 0.96 0.98 0.99
FY 0.76 - 0.84 0.84 0.86
PY 0.93 0.83 - 0.94 0.97
LY 0.98 0.78 0.32 - 0.99

SNFY 0.98 0.81 0.97 0.98 -

ตารางผนวกท่ี 6 สหสัมพันธสภาพแวดลอมของขอมูลชุดที ่ 1 (คาเหนือเสนทะแยงมุม) และขอมูล
ชุดที ่ 2 (คาใตเสนทะแยงมุม) ระหวางลักษณะปริมาณนํ้ านม (MY) เปอรเซ็นต
ไขมัน (FP) เปอรเซ็นตโปรตีน (PP) เปอรเซ็นตแลคโตส (LP) และเปอรเซ็นตของ
แข็งไมรวมไขมัน(SNFP)

ขอมูลชุดที่ 1
ลักษณะ MY FP PP LP SNFP

MY - 0.06 -0.35 0.16 -0.15
FP -0.24 - 0.01 -0.08 0.11
PP -0.27 0.20 - -0.18 0.12
LP 0.21 0.12 -0.18 - 0.19

SNFP -0.17 0.37 0.22 0.14 -
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