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นางวริษา  สินทวีวรกุล : การประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุกรรมของลักษณะการใหนํ ้านมของ
โคนมลูกผสมโฮลสไตน-ฟรีเชียนโดยใช MULTIPLE-TRAIT MODEL และ RANDOM
REGRESSION TEST DAY MODEL ดวยวิธ ี 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]) อาจารยที่ปรึกษา :
รศ.ดร.พงษชาญ  ณ ลํ าปาง, 75 หนา, ISBN 974-533-230-5

ขอมูลลักษณะการใหน้ํ านมของโคนมลูกผสมโฮลสไตน-ฟรีเชียนจากฟารมโคนมของ
เกษตรกรที่อยูภายใตการดูแลของสหกรณโคนมมวกเหล็กจ ํานวน 40 ฟารม และฟารมขององคการ
สงเสริมกิจการโคนมแหงประเทศไทยระหวางป พ.ศ. 2543-2544 จํ านวน 857 ตัวรวม 6,245 บันทึก
ทํ าการศึกษาและเปรียบเทียบการประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุกรรมดวย single-trait lactation
model (STLM), multiple-trait lactation model (MTLM) และ random regression test day model
(RRTDM) โดยวิธ ี restricted maximum likelihood (REML) ดวยขอมูล 2 ชุดคือขอมูลชุดที ่ 1 มี
เฉพาะขอมูลของแมโคที่ใหนมครั้งแรก และขอมูลชุดที ่ 2 เปนขอมูลของแมโคท้ังหมดท่ีทํ าการเก็บ
บันทึกขอมูล

อัตราพันธุกรรมของปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส
ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และ
เปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันในขอมูลทั้ง 2 ชุดที่ไดจากทั้ง 3 model มีคาอยูระหวาง 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 ความคลาดเคล่ือนมาตรฐานของคาอัตราพันธุกรรมท่ีประมาณไดจาก RRTDM ในทุก
ลักษณะที่ศึกษามีคาตํ่ ากวา STLM และ MTLM

genetic and phenotypic correlation ระหวางลักษณะปริมาณนํ ้านม ปริมาณไขมัน ปริมาณ
โปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมันมีคาเปนบวกอยูระหวาง 0.57-0.98 genetic
and phenotypic correlation ของลักษณะปริมาณนํ ้านม กับลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นต
โปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันมีคาเปนลบอยูระหวาง –0.53 ถึง
-0.007 genetic and phenotypic correlation ระหวางลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน
เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันมีคาเปนบวกอยูระหวาง 0.01-0.84 การคัด
เลือกเพื่อปรับปรุงลักษณะปริมาณน้ํ านมใหเพิ่มสูงขึ้นจะมีผลกระทบตอลักษณะเปอรเซ็นตองค
ประกอบน้ํ านมมีผลท ําใหเปอรเซ็นตองคประกอบน้ํ านมลดลง
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จากการใช RRTDM ประเมินพันธุกรรมของโคไดผลลัพธเปน model ที่ทํ าใหทราบการ
เปลี่ยนแปลงของคุณคาการผสมพันธุตลอดระยะการใหนม และไดกราฟคุณคาการผสมพันธุของโค
แตละตัวที่แตกตางกัน ท ําใหทราบความคงทนของการใหนม และจุดสูงสุดของการใหนมซึ่งชวย
เพิ่มขอมูลในการคัดเลือก จากความสัมพันธของล ําดับสัตวที่ไดจากการประมาณคาคุณคาการผสม
พันธุระหวางการใช STLM, MTLM และ RRTDM ในขอมูลทั้ง 2 ชุดและทั้งของพอพันธุและแม
พันธุมีคาอยูในชวง 0.51-0.91 แสดงใหเห็นวาการใช RRTDM ในการประเมินคุณคาการผสมพันธุ
สัตวใหผลของการจัดล ําดับสัตวคลายคลึงกับการใช STLM และ MTLM ซึ่งเปน model ที่ใชในการ
ประเมินพนัธุกรรมโคนมในปจจุบัน ดังน้ันจากผลการศึกษาสามารถสรุปไดวา RRTDM สามารถใช
ในการประมาณคาอัตราพันธุกรรมและการประเมินคุณคาการผสมพันธุแทนที ่STLM และMTLM
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บทที ่1
บทนํ า

ความสํ าคัญของปญหา
การปรับปรุงพันธุโคนมของประเทศไทยเนนการปรับปรุงพันธุกรรมของลักษณะการให

น้ํ านมเพื่อใหโคมีการผลิตน้ํ านมเพิ่มขึ้นเปนหลัก แตใหความส ําคัญตอการปรับปรุงพันธุกรรมของ
ลักษณะองคประกอบน้ํ านมนอยมาก ลักษณะองคประกอบน้ํ านมเปนลักษณะหนึ่งที่บงชี้ถึงคุณภาพ
ของน้ํ านม เน่ืองจากปจจุบันในการรับซ้ือน้ํ านมมีการพิจารณาไขมัน โปรตีน หรือของแข็งไมรวม
ไขมัน (solid not fat, SNF) รวมกับการใหราคาตามปริมาณนํ ้านม ถานํ้ านมที่มีคุณภาพตํ ่ากวาเกณฑ
มาตรฐานที่ตลาดรับซื้อก ําหนดราคานมก็จะลดลงเชนกัน จากรายงานการศึกษาของสมภพ (2539) 
และสุทธิศักดิ์ และคณะ (2544) พบวาลักษณะเปอรเซ็นตองคประกอบนํ ้านมเชน ไขมันนม และ
ของแข็งไมรวมไขมันของน้ํ านมจากศูนยรวมนมตาง ๆ ขององคการสงเสริมกิจการโคนมแหง
ประเทศไทย (อ.ส.ค.) เขตภาคกลางตั้งแตป 2539-2542 มีแนวโนมลดลงทุกป โดยเฉพาะลักษณะ
เปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันมีการลดต่ํ ากวาเกณฑมาตรฐานตามกฎหมายก ําหนด จากการที่นํ ้า
นมมีลักษณะเปอรเซ็นตองคประกอบน้ํ านมต่ํ ากวาเกณฑมาตรฐานที่กฎหมายกํ าหนดทํ าให
เกษตรกรตองสูญเสียรายไดเพราะโรงงานแปรรูปนํ ้านมดิบไดน ําลักษณะองคประกอบนํ้ านมเหลานี้
มาใชในการประเมินราคาน้ํ านม นอกจากนี้ยังท ําใหมีการสูญเสียเงินตราออกนอกประเทศเน่ืองจาก
ทางโรงงานแปรรูปน้ํ านมดิบตองนํ าเขานมผงเพื่อปรับคุณภาพน้ํ านมใหไดมาตรฐานตามกฏหมาย
กํ าหนด

การปรับปรุงโคนมเพื่อเพิ่มผลผลิตการใหน้ํ านมและปรับปรุงคุณภาพน้ํ านมใหดีขึ้นทํ าได
โดยการปรับปรุงสภาพแวดลอมและการปรับปรุงพันธุกรรม การปรับปรุงพันธกุรรมของลกัษณะ
การใหน้ํ านมของแมโคนมเปนการเพิ่มความสามารถในการใหน้ํ านมโดยการปรับปรุงท่ีพันธุกรรม
ของตัวสัตวเองซึ่งเปนวิธีการปรับปรุงลักษณะที่ถาวร สามารถถายทอดผลการปรับปรุงพันธุไปยัง
รุนตอไปได ลักษณะการใหนํ ้านมเปนลักษณะเชิงปริมาณ (quantitative traits) ถูกควบคุมดวย gene
หลายคู ในการปรับปรุงพันธุตองอาศัยแผนการปรับปรุงพันธุ (breeding plan) ที่ประกอบดวย 2
ระบบ ที่ส ําคัญคือ ระบบการคัดเลือก และระบบการผสมพันธุ ซึ่งมีความจํ าเปนตองทราบคา
พารามิเตอรทางพันธุกรรมตาง ๆ เชน อัตราพนัธุกรรม (heritability, h2) สหสัมสัมพันธระหวาง
ลักษณะตาง ๆ ทางพันธุกรรมและทางปรากฏ (genetic and phenotypic correlations) และคุณคาการ
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ผสมพันธุ (breeding value) เพื่อใชในการวางแผนการคัดเลือก และการผสมพันธุใหเปนไปตามเปา
หมายของการปรับปรุงลักษณะที่ตองการ ทํ าใหสามารถวางแผนการคัดเลือกและการผสมพันธุได
อยางถูกตองและมีประสิทธิภาพ

ความแมนยํ าของคาพารามิเตอรทางพันธุกรรมขึ้นอยูกับวิธีการประมาณคาองคประกอบ
ความแปรปรวน (variance componente) และ model ที่ใชในการวิเคราะห การประมาณคาองค
ประกอบความแปรปรวนดวยวิธ ีRestricted maximum likelihood (REML) เปนวิธีการที่นิยมใชใน
ปจจุบัน สวน model ท่ีใชในการประมาณคาองคประกอบความแปรปรวนของลักษณะการใหผล
ผลิตน้ํ านม ในปจจุบันประเทศตาง ๆ ไดมีการปรับเปลี่ยนการประเมินพันธุกรรมโคนมจากเดิมที่ใช
คาประมาณการใหผลผลิตนํ ้านม 305 วันโดยใชผลผลิตของแตละวันทดสอบเปนขอมูลพ้ืนฐานของ
ระบบการประเมินพันธุกรรมแทน จึงมีการนํ า Test day model (TDM) ซึ่งเปน model สํ าหรับขอมูล
ที่มีลักษณะเปนแบบวันทดสอบโดยตรงมาใชในการประเมินพันธุกรรมแทนที ่ 305-day lactation 
model (305DLM) TDM ดีกวา 305DLM เพราะมีการพิจารณาอิทธิพลสภาพแวดลอมไดอยางถูก
ตองมากกวา (Jamrozik and Schaeffer, 1997) เนื่องจาก TDM เปน model ที่มีการรวมปจจัยตาง ๆ ที่
มีอิทธิพลตอผลผลิตวันทดสอบที่เฉพาะเจาะจงในแตละวันทดสอบ (Jamrozik et al., 1997a)

วิธีการประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุกรรมและประเมินพันธุกรรมของโคในประเทศ
ไทยหนวยงานตาง ๆ ทั้งภาครัฐและเอกชนที่เกี่ยวของกับงานดานการปรับปรุงพันธุโคนมยังคงใช
ผลผลิตน้ํ านมปรับ 305 วันในการวิเคราะห ซึ่งคาผลผลิตนํ ้านมปรับ 305 วันที่ใชในประเทศไดมา
จากรวบรวมบันทึกขอมูลของโคนมท่ีวันทดสอบตาง ๆ โดยทํ าการเก็บและทดสอบตัวอยางนํ ้านม
ของแมโครายตัวโดยเฉลี่ยเดือนละครั้งซึ่งตองใชเวลาและเสียคาใชจายในการด ําเนินการสูง การใช
ผลผลิตน้ํ านมที่ 305 วันในการประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุกรรมและประเมินพันธุกรรมของ
โคจึงเปนการใชประโยชนจากขอมูลที่ไดไมคุมคากับเวลาและคาใชจาย และแมโคบางตัวที่มีขอมูล
ไมครบจะไมถูกนํ ามาวิเคราะห ท ําใหเกิดการสูญเปลาของการเก็บบันทึกขอมูล ดังนั้นในการศึกษา
คร้ังนี้จึงมุงเนนเพื่อหา model ที่มีความเปนไปไดและเหมาะสมในการนํ าไปใชประมาณคาพารา
มิเตอรทางพันธกุรรมและเพือ่ใชในการประเมินพนัธุกรรมโคนมของประเทศไทย กอใหเกิดการใช
ประโยชนของขอมูลที่มีอยูใหเกิดประสิทธิภาพและประโยชนสูงสุด และทํ าใหทราบถึงสภาพ
การณทางพันธุกรรมของลักษณะการใหน้ํ านมและองคประกอบของนํ้ านมเพ่ือชวยในการวางแผน
การปรับปรุงพันธุของลักษณะการใหน้ํ านมของโคนมของประเทศไทยไดอยางถูกตองและมีประ
สิทธิผล ซึ่งจะเปนประโยชนอยางมากในการพัฒนาและปรับปรุงพันธุโคนมของประเทศ ชวยเพิ่ม
ศักยภาพการผลิตและพัฒนาอุตสาหกรรมการเลี้ยงโคนมของประเทศไทยใหมีความกาวหนา ท ําให
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คุณภาพน้ํ านม และปริมาณน้ํ านมของประเทศมีการเปลี่ยนแปลงที่ดีขึ้นและเปนผลดีตอเศรษฐกิจ
ของเกษตรกรผูเล้ียงโคนม
วตัถุประสงคการวิจัย

1. เพื่อประมาณและเปรียบเทียบคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะการใหน้ํ านมที่ศึกษาจาก 
model การใหผลผลิต 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. เพ่ือประมาณคา genetic and phenotypic correlation ของลักษณะการใหนํ้ านม
3. เพื่อศึกษาผลการประเมินทางพันธุกรรม และเปรียบเทียบผลของล ําดับสัตว (ranking)

ดวยความสัมพันธของล ําดับสัตวที่ไดจาก 305-day lactation model แบบ single-trait lactation
model และ multiple-trait lactation model กับ test day model แบบ random regression test day
model

ลักษณะการใหนํ ้านมที่ท ําการศึกษาประกอบดวย 9 ลักษณะดังนี้คือ ปริมาณน้ํ านม ปริมาณ
ไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน เปอรเซ็นตไขมัน
เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน
สมมติฐานของการวิจัย

คาพารามิเตอรทางพนัธุกรรมของลกัษณะปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน
ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นต
แลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันที่ประมาณไดจากแตละแบบหุนมีความแตกตางกัน
ขอบเขตการวิจัย

การวิจัยคร้ังน้ีเปนการประมาณและเปรียบเทียบคาประมาณพารามิเตอรทางพันธุกรรมของ
ลักษณะการใหน้ํ านมของโคนมลูกผสมโฮลสไตน-ฟรีเชียนจากพันธุประวัติของฟารมโคนมของ
เกษตรกรที่อยูภายใตการดูแลของสหกรณโคนมมวกเหล็กจ ํานวน 40 ฟารม และฟารมขององคการ
สงเสริมกิจการโคนมแหงประเทศไทยโดยขอมูลดังกลาวเปนบันทึกการใหนํ ้านมของแมโคพันธุลูก
ผสมโฮลสไตนฟรีเชียนต้ังแตป พ.ศ. 2543-2544 เปนระยะเวลา 1 ป โดยการศึกษาลักษณะการใหนํ ้า
นมไดแกปริมาณนํ ้านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไข
มัน เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน  เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน
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ประโยชนที่คาดวาจะไดรับ
1. ทํ าใหทราบสถานภาพทางพันธุกรรมของลักษณะการใหน้ํ านมที่ทํ าการศึกษาจากคา

พารามิเตอรทางพันธุกรรมเพื่อนํ าไปใชเปนขอมูลพื้นฐานในการวางแผนการคัดเลือก และผสม
พันธุโคนมไดอยางถูกตองและมีประสิทธิภาพ

2. จากผลการศึกษาท ําใหทราบความเปนไปไดในการใชเลือกใช model ที่มีความเหมาะสม
เพื่อใชในการประมาณคาพารามิเตอรและการประเมินพันธุกรรมของโคนมของประเทศไทย ซึ่ง
เปนการเพิ่มความถูกตองและแมนยํ าของคาประมาณพารามิเตอรทางพันธุกรรม และการประเมิน
พันธุกรรมของโคนมของประเทศ
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บทที ่2
ปริทัศนวรรณกรรม และงานวิจัยท่ีเก่ียวของ

การประมาณคาองคประกอบความแปรปรวนทางพันธุกรรม (estimation of genetic 
(co)variance component)

ในการปรับปรุงพันธุสัตววัตถุประสงคหลักของการวิเคราะหขอมูลเพื่อประมาณคาความ
สามารถทางพนัธุกรรมของสตัว และประมาณคาพารามิเตอรทางพนัธุกรรม (Liu et al., 2001) คา
พารามิเตอรทางพันธุกรรมเปนเครื่องชี้วัดวามีความแปรปรวนและมีการถายทอดทางพันธุกรรมของ
ลักษณะปริมาณเปนอยางไร การวิเคราะหองคประกอบความแปรปรวนและนํ าคาที่ไดประมาณคา
พารามิเตอรทางพันธุกรรม การประมาณคาองคประกอบความแปรปรวนจึงมีความสํ าคัญมากเพราะ
ทํ าใหนักปรับปรุงพันธุสัตวทราบลักษณะทางพันธุกรรม (Van Tassell et al., 1995) คาประมาณ
พารามิเตอรทางพันธุกรรมสามารถใชในการวางแผนการปรับปรุงพันธุสัตว และการวิเคราะหแนว
โนมของพันธุกรรม และการใหผลผลิตไดอยางมีประสิทธิภาพ (Harville and Callanan, 1990 ; 
Searle, 1971) คาประมาณพารามิเตอรที่มีคุณสมบัติที่ดีเกิดไดจากการเลือกใช model ที่เหมาะสมกับ
ลักษณะขอมูล และการเลือกใชวิธีการประมาณคาที่มีประสิทธิภาพเหมาะสมกับคุณสมบัติและ
ลักษณะของขอมูล

วิธีการประมาณคาองคประกอบความแปรปรวนมีการพัฒนาจากวิธีการที่มีขอกํ าหนดเกี่ยว
กับขอมูลมากซึ่งงายในการคํ านวณแตขาดคุณสมบัติที่ดีของคาประมาณ เปนวิธีที่มีขอก ําหนดเกี่ยว
กับขอมูลนอยลงซึ่งการคํ านวณมีความยุงยากมากขึ้นแตมีความเหมาะสมกับธรรมชาติของขอมูล
ทางพันธุกรรมและขอมูลที่มีการสูญหายมาก และใหคาประมาณที่มีคุณสมบัติของคาประมาณที่ดี
วิธีการประมาณคาองคประกอบความแปรปรวนมีหลายวิธีเชน Analysis of Variance (ANOVA), 
REML  , Gibbs Sampling และ Method R เปนตน (Duangjinda et al., 2001b)

การประมาณคาองคประกอบความแปรปรวนโดยวิธี REML
REML เปนวิธีการประมาณคาองคประกอบความแปรปรวนที่นิยมใชกันอยูในปจจุบัน       

(Miztal, 1999b) เนื่องมาจากสามารถขจัดอคติอันเนื่องมาจากการคัดเลือก (Graser et al., 1987)
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การใชวิธ ี ANOVA มี assumption ของขอมูลที่ใชพอพันธุตองไมมีความสัมพันธทางเครือญาติ
เพราะจะท ําใหคาประมาณที่ไดจากขอมูลเหลานี้มีอคต ิ(biased) REML จึงถูกพัฒนาเพื่อใชประมาณ
คาองคประกอบความแปรปรวนในกรณีขอมูลที่มีการคัดเลือก เพราะการประมาณองคประกอบ
ความแปรปรวนโดยวิธีน้ีตองการเพียง assumption ของการกระจาย (distribution) ของขอมูลเทานั้น
โดยขอมูลมีการสมมติวามีการกระจายแบบ multivariate normal (Meyer et al., 1989) และท ําการ 
maximized เฉพาะสวนของ likelihood function ซึ่งเปนอิสระกับปจจัยคงที ่โดยประเมินคาปจจัยคง
ที่ดวยวิธ ี generalized least-squares (Patterson and Thomson, 1971) REML ไดรับการพัฒนา
สํ าหรับวิธีการค ํานวณซํ ้า (iterative) ซึ่งเหมาะส ําหรับ Mixed model equation (MME) และสามารถ
ใชความสัมพันธของสัตวรวมค ํานวณดวย (Mohiudin, 1993) วิธ ีREML ไดรับการพัฒนาเพ่ือใชรวม
กับการประเมินพันธุกรรมของสัตวโดยวิธ ี Best Linear Unbiased Prediction (BLUP) โดยเฉพาะ
อยางยิ่งใน Animal model (Meyer et al., 1989) Dempster et al. (1977) เสนอ Expectation-
Maximization algorithm (EM) ซึ่งในการค ํานวณตองการเพียง first derivative ของ likelihood 
function ที่ตองการประเมินผลของคาประมาณอยูในรูป quadratics solution วิธีการนี้คาประมาณจะ
เขาสู parameter space ชา แต convergence ดี (Meyer, 1983)
model การใหผลผลิต 305 วัน และ model วันทดสอบ

model ที่ใชในการประมาณคาองคประกอบความแปรปรวนเพื่อการประมาณคาพารา
มิเตอรทางพันธุกรรมของโคนมสามารถแบงตามลักษณะขอมูลที่ใชวิเคราะหได 2 แบบคือ 
305DLM และ TDM การเลือกใช model ใดในการวิเคราะหตองพิจารณาจากลักษณะและคุณสมบัติ
ของขอมูลที่บันทึก

model การใหผลผลิต 305 วัน
รูปแบบขอมูลท่ีใชในการวิเคราะห 305DLM คือผลผลิตรวมใน 305 วัน การค ํานวณผล

ผลิตการใหน้ํ านม 305 วันไดมาจากการรวมขอมูลของผลผลิตวันทดสอบ 7-10 คร้ัง อิทธิพลตาง ๆ 
ที่มีผลกระทบตอผลผลิตแตละวันทดสอบถูกเฉลี่ย มีการใชอิทธพิลของฝูง-ป-ฤดูกาลคลอดอธบิาย
อิทธิพลสภาพแวดลอมที่มีผลกระทบตอการใหนํ้ านม 305 วัน 305DLM ที่นิยมใชไดแก STLM, 
MTLM และ repeatability model เปนตน

Single-trait Lactation Model (STLM)
STLM เปน model ซึ่งทํ าการวิเคราะหลักษณะครั้งละลักษณะเปน model ที่นิยมใช

ในการประมาณและประเมินพันธุกรรมของสัตวมาต้ังแตอดีตจนถึงปจจุบันดวยรูปแบบของ sire 
model, dam model และ animal model animal model เปน model ที่นิยมใชในการประมาณคาองค
ประกอบความแปรปรวนเพราะชวยเพิ่มความแมนยํ าในการประมาณคา และเปนที่ยอมรับของนัก
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ปรับปรุงพันธุสัตว animal model เปน model ซึ่งประกอบดวยอิทธิพลแบบสุมของสัตวที่มีบันทึก 
และพิจารณาองคประกอบความแปรปรวนแบบบวกสะสม animal model มีการใชกันอยางกวาง
ขวางเปนที่ยอมรับในการปรับปรุงพันธุ (Liu et al., 2001)

Multiple-trait Lactation Model (MTLM)
โดยปกติการพิจารณาลักษณะตาง ๆ ในโคนมจะมีมากกวา 1 ลักษณะ เพราะ

ลักษณะที่มีผลตอก ําไรหรือรายไดมีหลายลักษณะ เชนลักษณะการใหผลผลิต ลักษณะรูปทรง และ
ความตานทานตอโรค เปนตน MTLM เปน model ซึ่งทํ าการวิเคราะหต้ังแต 2 ลักษณะขึ้นไปพรอม
กัน โดยใชประโยชนจากความสัมพันธระหวางลักษณะทางพันธุกรรมและสภาพแวดลอมมาใชใน
การวิเคราะหรวม เชนการวิเคราะหลักษณะปริมาณนํ ้านม ไขมันและโปรตีนพรอมกัน (Jamrozik et 
al., 1997a) การวิเคราะหหลายลักษณะพรอมกัน (multivariate) ดีกวาการวิเคราะหครั้งละลักษณะ
(univariate) โดยเฉพาะกับลักษณะที่มีความสัมพันธกันโดยจะใหคาองคประกอบความแปรปรวน
ของความคลาดเคลื่อนนอยกวาการวิเคราะหครั้งละลักษณะ และชวยเพิ่มความแมนย ํา หรือเม่ือบาง
ลักษณะมีคาสังเกตสูญหาย และความสัมพันธทางพันธุกรรมและลักษณะปรากฏไมเทากันในสภาพ
เชนน้ีการใชการวิเคราะหหลายลักษณะพรอมกันความสัมพันธระหวางลักษณะถูกใชใหเปน
ประโยชน ทํ าใหทราบความสามารถทางพันธุกรรมของอีกลักษณะที่ไมมีขอมูลได ซึ่งในการ
วิเคราะหคร้ังละลักษณะไมสามารถทํ าได แตขอดอยของการวิเคราะหหลายลักษณะพรอมกันใน
การคํ านวณวิเคราะหมี computational cost สูงกวาการวิเคราะหครั้งละลักษณะ และมีความยุงยากใน
การท ํางานมากกวา (Schaeffer, 1999)

Test Day Model (TDM)
เนื่องจากการใช 305DLM ตองใชคาประมาณการใหผลผลิตนํ ้านม 305 วันในการวิเคราะห

ทํ าใหการประเมินพันธุกรรมของโคเกิดความคลาดเคลื่อนเพราะคาประมาณการใหผลผลิตน้ํ านม 
305 วันเปนคาที่ไดจากการค ํานวณขอมูลของผลผลิตวันทดสอบ 7-10 คร้ัง ผลผลิตของแตละวัน
ทดสอบของโคไดรับผลกระทบจากปจจัยตาง ๆ เชน พันธุ การจัดการฝูง อายุของการใหลูก เดือนท่ี
คลอดลูก วันใหนม สภาวะการตั้งทอง การรักษา และจ ํานวนคร้ังของการรีดนมตอวัน เปนตน การ
ใชคาประมาณการใหผลผลิตน้ํ านม 305 วัน มีการพิจารณาอิทธิพลของสภาพแวดลอมที่มีผล
กระทบตอคาประมาณการใหผลผลิตนํ ้านม 305 วันดวยอิทธิพลของ ฝูง-ป-ฤดูกาล ซึ่งการพิจารณา
เชนนี้จะมีความเหมาะสมถาหากปจจัยตาง ๆ ที่มีผลกระทบตอผลผลิตในแตละวันทดสอบเหมือน
กัน แตในความเปนจริงปจจัยตาง ๆ ที่มีผลกระทบตอผลผลิตในแตละวันทดสอบมีการเปลี่ยนแปลง 
ตัวอยางเชนในระหวางปแมโคอาจเปลี่ยนจากกลุมการจัดการเดิมไปอยูกลุมอ่ืนไดซึ่งขึ้นอยูกับ
ระดับของปริมาณน้ํ านมที่ให หรือโคอาจถูกรีดนม 3 คร้ังตอวันใน 4 วันทดสอบแรก แตวันทดสอบ
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ที่เหลืออาจถูกรีดนมเพียง 2 คร้ังตอวัน เปนตน (Jamrozik and Schaeffer, 1997) อิทธพิลของสภาพ
แวดลอมภายในการใหน้ํ านม 305 วันมักจะถูกมองขาม เม่ือนํ าคาการใหนํ ้านม 305 วันไปใชในการ
ประเมินพันธุกรรมจึงเปนเหตุใหประสิทธิภาพในการประเมินพันธุกรรมของโคดอยกวาการใชขอ
มูลวันทดสอบ (Wiggans and Goddard, 1997) จึงมีการนํ าขอมูลจากบันทึกวันทดสอบมาใช
วิเคราะหประมาณคาพารามิเตอรและประเมินพันธุกรรมของลักษณะการใหผลผลิตในโคนมแทนที่
การใหผลผลิตนํ ้านม 305 วัน (Ptak and Schaeffer, 1993 ; Reents et al., 1995a ; Reents et 
al.,1995b, Jamrozik et al., 1997b ; Schaeffer et al., 2000)

TDM เปน model สํ าหรับการวิเคราะหขอมูลที่มีลักษณะเปนแบบวันทดสอบ (ผลผลิตวัน
ทดสอบ) ของลักษณะการใหผลผลิตในโคนมโดยตรง รูปแบบขอมูลที่ใชในการวิเคราะหคือผล
ผลติวันทดสอบหน่ึง ๆ TDM มีความแมนย ํามากกวา model ท่ีใชกันมาในอดีตเพราะมีการพิจารณา
อิทธิพลสภาพแวดลอมไดอยางถูกตองมากกวา เนื่องจาก TDM เปน model ท่ีมกีารรวมปจจัยตาง ๆ 
ที่มีอิทธิพลตอผลผลิตวันทดสอบที่เฉพาะเจาะจงในแตละวันทดสอบ (Jamrozik et al., 1997a) เชน
กลุมการจัดการภายในฝูงของวันทดสอบ วันใหนม สภาวะการตั้งทอง การรักษา และจ ํานวนคร้ัง
ของการรีดนมในวันทดสอบ รวมอยูใน 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)

ปจจุบันความสนใจเกี่ยวกับการใชบันทึกวันทดสอบในการค ํานวณแทนที่การใชบันทึกการ
ใหนมดวยเหตุผล 3 ขอคือ 1.ระบบการบันทึกแตเดิมที่ปฏิบัติกันมามีคาใชจายสูง 2.เพื่อลดชวงหาง
ระหวางรุน การประเมินทํ าไดรวดเร็วดวยการใชบันทึกทดสอบวันที่ไดในเวลาที่แตกตางกัน และ 3 
การใชบันทึกการใหนม TDM มีความยืดหยุนสูง ไมตองมีการตอเติมบันทึก สามารถใชขอมูลได  
ทุก ๆ สวน (Swalve, 1998) ความสนใจใน TDM เพิ่มขึ้นทั่วโลกมีการประมาณคาพารามิเตอรทาง
พันธุกรรมและประเมินพันธุกรรมดวยผลผลิตวันทดสอบ โดยประเทศตาง ๆ ที่มีการปรับเปลี่ยนใช 
TDM ไดแกออสเตรเลียสหรัฐอเมริกา นิวซีแลนด และแคนาดา เปนตน (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 เปน 
model ของผลผลิตวันทดสอบโดยตรงซึ่งใชคาสังเกตวันทดสอบใน model ทางสถิติ ท ําใหจํ านวน
พารามิเตอรที่ทํ าการประมาณคาและจํ านวนของขอมูลใชในการวิเคราะหเพิ่มมากขึ้น สิ่งที่ตามมา
คือการปรับปรุงรูปแบบของ TDM ซึ่งถูกก ําหนดโดยตองคํ านึงถึงการคํ านวณ Model ทางสถิติ
สํ าหรับขอมูลวันทดสอบของผลผลิตน้ํ 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 โดยพิจารณาคาสังเกตตาง ๆ ภายในการใหนมเปนคาสังเกตซํ้ า 
(Ptak and Schaeffer, 1993; Reents et al., 1995a) มีการพิจารณาระยะของการใหนมเฉพาะในสวน
อิทธิคงท่ีของ model สวนอิทธิพลพันธุกรรมสัตวแบบสุมใน model สํ าหรับแตละวันใหนม (day in 
milk, DIM) เปนคาคงที่ สมมติความแปรปรวนรวมระหวางวันทดสอบท่ีตอเน่ืองกันเทากับความ
แปรปรวนรวมระหวางวันทดสอบที่อยูไกลออกไป FRTDM ประกอบดวยตัวแปรรวมตาง ๆ เพ่ือ
อธิบายรูปรางของกราฟการใหนํ ้านมภายในกลุมยอยคงที่ของอาย ุและฤดูกาลที่เกิดลูก กลุมตาง ๆ ที่
อยูในระยะเวลาเดียวกันถูกกํ าหนดเปนโคทดสอบในวันเหมือนกันภายในฝูงเดียวกัน ซึ่งลดความ
แปรปรวนสวนที่เหลือ (residual variation) ไดมากกวาการใชฝูง-ป-ฤดูกาลของกลุมที่เกิดลูก 
FRTDM น้ีสมมุติรูปรางมาตรฐานของกราฟการใหน้ํ านมสํ าหรับโคทุกตัวในชั้นยอยอายุ-ฤดูกาล
เหมือนกัน และทํ าการประมาณคาอิทธิพลพันธุกรรมบวกสะสมของสัตวที่ตอบสนองแตกตางกัน
ดวยความสูงของเสนโคงเหลานี้ (Jamrozik and Schaeffer, 1997) จากการที่ FRTDM สมมุติใหอิทธิ
พลพันธุกรรมแบบสะสมคงที่ตลอดระยะการใหนม และไมไดรูปรางของกราฟการใหนมระหวาง
สัตวที่แตกตาง แตไดเฉพาะความแตกตางของรูปรางของกราฟการใหนมระหวางกลุมการจัดการ
เดียวกัน ซึ่งดูเหมือนวาไมเหมาะในการใชประโยชนจากขอมูลวันทดสอบ (Liu et al., 2001)

MTTDM (Wiggans and Goddard, 1997 ; Gengler et al.,1999a) เปน TDM ที่ท ําการ
วิเคราะหหลายลักษณะพรอมกัน การใชประโยชนของ MTTDM โดยการใหนม 305 วันทั้งหมด
เปนลักษณะที่แตกตางกัน แต MTTDM ไมไดรับนิยมใชในการวิเคราะหเพราะตองใชหนวยความ
จํ ามากในการค ํานวณ เน่ืองจากมีจํ านวนพารามิเตอรท่ีประมาณคามาก model มีความยุงยากซับซอน 
และตองใชหนวยความจ ํา และเวลามากในการค ํานวณ ทั้ง MTTDM  และ RRTDM สรางกราฟการ
ใหน้ํ านมส ําหรับสัตวแตละตัวตางกัน แต MTTDM มีจํ านวนพารามิเตอรสูงมาก การประมาณคา
พารามิเตอรจํ านวนมากตองใชเวลาในการคํ านวณมาก (ไมสามารถใชกับกลุมขอมูลที่มีขนาดใหญ
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) เปนการตอเติมจาก FRTDM ใน RRTDM อิทธิพล
พันธุกรรมสัตวแตละวันใหนมแตกตางกัน RRTDM เปน TDM ที่ประกอบดวยสมการการถดถอย
สุม (random regression function) โดยอิทธิพลของพันธุกรรมแบบบวกสะสม และอิทธิพลของ
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สภาพแวดลอมถาวรเปนฟงกชันของตัวแปรท่ีข้ึนกับเวลา (time-dependent function) ของการให
น้ํ านม (day in milk) (Jamrozik et al., 1997b ; Kettunen et al., 2000) RRTDM อธิบายความ
แปรปรวนและความแปรปรวนรวมในทุกวันใหนม และแยกกราฟการใหนํ ้านมส ําหรับอิทธิพลทาง
พันธุกรรมแบบบวกสะสมและอิทธิพลของสภาพแวดลอมถาวรของสัตวแตละตัว ซึ่งท ําใหรูปราง
ของกราฟการใหน้ํ านมของโคแตละตัวแตกตางกัน (Jamrozik et al., 1997a) กราฟการใหนมของโค
ของแตละตัวแบงตามกลุมของสมการการถดถอยของวันใหนํ ้านม 2 กลุมคือ สมการการถดถอยคงที่
สํ าหรับโคทุกตัวในกลุมยอยที่เหมือนกัน เชนตามภูมิภาค อายุเม่ือคลอดลูก และฤดูกาลคลอดลูก
เปนตน ใชอธิบายรูปรางทั่วไปของโค และสมการการถดถอยสุมของโคอธิบายพันธุกรรมที่เบี่ยง
เบนจากสมการการถดถอยสุม ซึ่งท ําใหโคแตละตัวมีรูปรางของกราฟการใหน้ํ านมในระดับของ
พันธุกรรมแตกตางกัน  (Meyer and Hill, 1997 ; Liu et al., 2001) ซึ่งสามารถอธิบายความแตกตาง
ของโคแตละตัวจากรูปรางและความสูงของกราฟการใหนํ ้านมของโค ซึ่งรวมทั้งความคงทนของ
การใหนม (Schaeffer and Dekker, 1994) เปนประโยชนในการท ําการวินิจฉัยเกี่ยวกับลักษณะของ
สัตวรายตัว แต RRTDM มีขอดอยคือเปน model ที่มีความซับชอนมากซึ่งท ําใหม ีcoputational cost
สูง การแปลผลคุณคาการผสมพันธุที่ไดจาก RRTDM มีความยุงยากมากกวา และไมสามารถใช
model นี้ไดถาประชากรไมมีขอมูลผลผลิตวันทดสอบ (Pool and Meuwissen, 1999)
คาประมาณอัตราพันธุกรรม

อัตราพันธุกรรมเปนสัดสวนของความแปรปรวนทางพันธุกรรมกับความแปรปรวนของ
ลักษณะปรากฏ (phenotype) คาอัตราพันธุกรรมของลักษณะตาง ๆ ในสัตวมีความผันแปรตามองค
ประกอบพันธุกรรมและสภาพแวดลอมของสัตวที่ท ําการศึกษา วิธีประมาณคา ลักษณะขอมูลที่
บันทึก และจ ํานวนขอมูล ทํ าใหรายงานการศึกษาเกี่ยวกับคาทางพันธุกรรมตาง ๆ มีความแตกตาง
กัน จากการตรวจเอกสารงานวิจัยสามารถสรุปและจํ าแนกตามลักษณะขอมูลที่ใชในการวิเคราะหดัง
น้ี

คาประมาณอัตราพันธุกรรมภายใตบันทึกผลผลิตการใหนม 305 วัน
คาประมาณอัตราพันธุกรรมของลักษณะการใหนํ้ านมภายใตบันทึกผลผลิตการใหนม 305 

วันจากการรวบรวมเอกสารสรุปในตารางท่ี 2.1 แบงออกเปน 3 กลุมคือ กลุมท่ีมีคาอัตราพันธุกรรม
ในระดับต่ํ า (ต่ํ ากวา 0.20) กลุมที่มีคาอัตราพันธุกรรมในระดับกลาง (0.20-0.40) และกลุมที่มีคา
อัตราพนัธุกรรมในระดับสงู (สูงกวา 0.40)

คาอัตราพันธุกรรมลักษณะปริมาณนํ้ านม
จากการรวบรวมเอกสารพบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณน้ํ านมมีคาอยู

ระหวาง 0.13-0.53 รายงานที่มีคาอัตราพันธุกรรมในระดับตํ ่าไดแก Schutz et al. (1990), Strabel 
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and Szwaczkowski (1997) และ ประชุม และคณะ, 2539 มีคาอยูระหวาง 0.12-0.18 รายงานที่มีคา
อัตราพนัธุกรรมในระดับกลางไดแก 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) มีคาอยูระหวาง 0.23-0.39 และรายงานที่มีคา
อัตราพันธุกรรมในระดับสูงไดแก Misztal et al. (1992), เกชา และคณะ (2542), เทียมพบ และคณะ 
(2542), สายัณห และคณะ(2543) และ Koonawootrittriron et al.(2002) มีคาอยูระหวาง  0.44-0.55

คาอัตราพันธุกรรมลักษณะปริมาณไขมัน
จากการรวบรวมเอกสารพบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณไขมันมีคาอยู

ระหวาง 0.16-0.57 รายงานท่ีมีคาอัตราพันธุกรรมในระดับต่ํ าไดแก Schutz et al. (1990) และ 
Strabel and Szwaczkowski (1997) มีคาอยูระหวาง  0.10-0.18 รายงานที่มีคาอัตราพันธุกรรมใน
ระดับกลางไดแก 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) มีคาอยูระหวาง 0.20-0.39 และรายงานที่มีคาอัตราพันธุกรรมใน
ระดับสูงไดแก Misztal et al. (1992), Veerkamp et al. (2000), เกชา และคณะ (2542) และ เทียมพบ 
และคณะ (2542) มีคาอยูระหวาง 0.41-0.58

คาอตัราพันธุกรรมลักษณะปริมาณโปรตีน
จากการรวบรวมเอกสารพบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณโปรตีนมีคาอยู

ระหวาง 0.13-0.47 รายงานท่ีมีคาอัตราพันธุกรรมในระดับต่ํ าไดแก Schutz et al. (1990) และ 
Strabel and Szwaczkowski (1997) มีคาอยูระหวาง 0.12-0.15 รายงานที่มีคาอัตราพันธุกรรมใน
ระดับกลางไดแก 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) มีคาอยู
ระหวาง 0.20-0.33 และรายงานที่มีคาอัตราพันธุกรรมในระดับสูงไดแก Campos  et al. (1994), เกชา 
และคณะ (2542) และ เทียมพบ และคณะ (2542) มีคาอยูระหวาง 0.41-0.58
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คาอัตราพันธุกรรมลักษณะปริมาณแลคโตส
จากรายงานของ Welper and Freeman (1992) และ ประชุม และคณะ (2539) พบ

วาอัตราพันธกุรรมของลกัษณะปริมาณแลคโตสมคีาในระดับกลางอยูระหวาง 0.24-0.26
คาอัตราพันธุกรรมลักษณะปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน
จากรายงานของ Suzuki and Van Vleck (1994) และ ประชุม และคณะ (2539) พบ

วาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณของแข็งไมรวมไขมันมีคาอยูในระดับกลางอยูระหวาง 0.20-
0.27

คาอัตราพันธุกรรมลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน
จากการรวบรวมเอกสารพบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะเปอรเซ็นตไขมันมีคา

อยูระหวาง 0.35-0.74 รายงานที่มีคาอัตราพันธุกรรมในระดับกลางไดแก Schutz et al. (1990), 
Campos  et al. (1994), Strabel and Szwaczkowski (1997) และ เทียมพบ และคณะ (2542) มีคาอยู
ระหวาง 0.35-0.38 และรายงานที่มีคาอัตราพันธุกรรมในระดับสูงไดแก 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) มีคาอยูระหวาง 0.41-0.74

คาอัตราพันธุกรรมลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีน
จากการรวบรวมเอกสารพบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนมีคา

อยูระหวาง 0.15-0.66 โดย เทียมพบ และคณะ (2542) รายงานคาอัตราพันธกุรรมของลกัษณะ
เปอรเซ็นตในระดับตํ ่าเทากับ 0.15 ขณะที่ Santus et al. (1993) พบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะ
ดังกลาวอยูในระดับกลางมีคาเทากับ 0.34 และรายงานสวนใหญพบวาลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนมี
คาอัตราพันธุกรรมในระดับสูงไดแก 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) มีคาอยูระหวาง 0.43-0.66

คาอัตราพันธุกรรมลักษณะเปอรเซ็นตแลคโตส
จากรายงานของ Welper and Freeman (1992) พบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะ

เปอรเซ็นตแลคโตสอยูในระดับสูงมีคาอยูระหวาง 0.48-0.53
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ตารางที่ 2.1  สรุปคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะการใหผลผลิตนํ ้านม 305 วันของปริมาณนํ้ านม (MY), ปริมาณไขมัน (FY), ปริมาณโปรตีน (PY), ปริมาณ
    แลคโตส (LY), ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน (SNFY), เปอรเซ็นตไขมัน (FP), เปอรเซ็นตโปรตีน (PP), เปอรเซ็นตแลคโตส (LP) และเปอรเซ็นต
    ของแข็งไมรวมไขมัน (SNFP)จากการรวบรวมเอกสาร

จํ านวน คาอัตราพันธกุรรม
อางอิง วิธี1 Model2 ขอมูล พันธุ3 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 (ตอ)
จํ านวน คาอัตราพันธกุรรม

อางอิง วิธี1 Model2 ขอมูล พันธุ3 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 (ตอ)
จํ านวน คาอัตราพันธกุรรม

อางอิง วิธี1 Model2 ขอมูล พันธุ3 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/ อักษรยอวิธีการประมาณคา ; 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 = การใหนมครั้งที่ 1, 2, 3 และการใหนมครั้งที ่1-3 รวมกนั ตามล ําดับ 
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คาประมาณอัตราพันธุกรรมภายใตบันทึกการใหนมวันทดสอบ
การประมาณอัตราพันธกุรรมโดยใชบันทึกวันทดสอบ คาประมาณอัตราพันธกุรรมท่ีได

จากการรวบรวมเอกสารมีความแตกตางกันตามรูปแบบของ model วิธีการวิเคราะห กลุมพันธุ และ
จํ านวนประชากรที่ศึกษา คาประมาณอัตราพันธุกรรมของลักษณะการใหนํ้ านมภายใตบันทึกการให
นมวันทดสอบ จากการรวบรวมเอกสารสรุปในตารางที ่ 2.2 แบงออกเปน 3 กลุมคือ กลุมที่มีคา
อัตราพันธุกรรมในระดับต่ํ า (ต่ํ ากวา 0.20) กลุมที่มีคาอัตราพันธุกรรมในระดับกลาง (0.20-0.40)
และกลุมที่มีคาอัตราพันธุกรรมในระดับสูง (สูงกวา 0.40)

คาประมาณอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณนํ้ านมภายใตบันทึกการใหนมวันทดสอบ
จากการรวบรวมเอกสารอยูระหวาง 0.19-0.42 Bormann et al., (2002) รายงานอัตราพันธุกรรมของ
ลักษณะปริมาณนํ้ านม 305 วันโดยการใชบันทึกวันทดสอบมีคาระดับตํ ่าเทากับ 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) รายงานอัตราพันธุกรรมของลักษณะดังกลาวมีคา
ระดับกลางระหวาง 0.24-0.32 และ Jamrozik et al. (1997c) และ Jakobsen et al. (2001) รายงาน
อัตราพันธุกรรมของลักษณะดังกลาวมีคาระดับสูงเทากับ 0.50 และ 0.42 ตามล ําดับ

อัตราพันธุกรรมของลกัษณะปริมาณไขมัน 305 วันโดยการใชบันทึกวันทดสอบมีคาอยู
ระหวาง 0.13-0.25 รายงานท่ีมีคาอัตราพันธุกรรมอยูในระดับต่ํ าไดแก Swalve (1995) และ
Bormann et al. (2002) เทากับ 0.13-0.16 ตามล ําดับ รายงานที่มีคาอัตราพันธุกรรมอยูในระดับกลาง
ไดแก Reents et al. (1995b), Strabel and Szwaczkowski (1997), Gengler et al. (1999a) และ
Jakobsen et al. (2001) มีคาอยูระหวาง 0.22-0.37

อัตราพันธุกรรมของลกัษณะปริมาณโปรตีน 305 วันโดยการใชบันทึกวันทดสอบมีคาอยู
ระหวาง 0.16-0.36 รายงานที่มีคาอัตราพันธุกรรมอยูในระดับตํ ่าไดแก Swalve (1995) และ
Bormann et al. (2002) เทากับ 0.16 และ 0.17 ตามล ําดับ รายงานท่ีมีคาอัตราพันธุกรรมอยูในระดับ
กลางไดแก Reents et al. (1995b), Strabel and Szwaczkowski (1997), Gengler et al. (1999a),
Jakobsen et al. (2001) และ Bormann et al. (2002) มีคาอยูระหวาง 0.2.-0.36

อัตราพันธุกรรมของลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน และเปอรเซน็ตโปรตีน 305 วันโดยการใช
บันทึกวันทดสอบมีคาเทากับ 0.18 และ 0.20 ตามล ําดับ(Strabel and Szwaczkowski, 1997)

จากรายงานการศึกษาเปรียบเทียบความแตกตางระหวางคาประมาณอัตราพันธุกรรมที่
ประมาณดวย model การใหผลผลิต305 วัน กับ model วันทดสอบ พบวาจากการศึกษาของ Strabel 
and Szwaczkowski (1997) รายงานคาอัตราพันธุกรรมที่ประมาณดวย model การใหผลผลิต 305 วัน
สํ าหรับลกัษณะปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน และปริมาณโปรตีน (0.16, 0.10, 0.12) มีคาตํ ่ากวาการ
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ประมาณจาก TDM (0.27, 0.22, 0.25) แตอัตราพันธุกรรมของลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน และ
เปอรเซ็นตโปรตีน (0.37, 0.38) ที่ประมาณดวย model การใหผลผลิต 305 วันมีคาสูงกวาการ
ประมาณจาก TDM (0.18, 0.20) รายงานดังกลาวสอดคลองกับการศึกษาของ Jamrozik and 
Schaeffer (1997) พบวาคาอัตราพันธุกรรมท่ีประมาณดวย model การใหผลผลิต 305 วันส ําหรับ
ลักษณะปริมาณนํ ้านม ปริมาณไขมัน และปริมาณโปรตีนต่ํ ากวากวาจาก TDM (แสดงในตารางที ่
2.2) โดย Van Tassell et al. (1992) พบวาคาอัตราพันธุกรรมของปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน และ
ปริมาณโปรตีนเพิ่มสูงขึ้น 12, 11 และ 17 เปอรเซ็นต ซึ่งตรงกันขามกับการศึกษาของ Swalve 
(1995) พบวาคาอัตราพันธุกรรมที่ประมาณจากผลผลิตวันทดสอบของลักษณะปริมาณน้ํ านม 
ปริมาณไขมัน และปริมาณโปรตีน 305 วัน (0.21, 0.16 และ 0.16) มีคาตํ ่ากวาการใชบันทึกผลผลิต 
305 วัน (0.39, 0.2 และ 0.30) และ Gengler et al. (1999a) รายงานคาอัตราพันธุกรรมที่ประมาณจาก
ผลผลิตวันทดสอบของลักษณะปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน และปริมาณโปรตีน 305 วัน (0.27, 
0.25 และ 0.25) มีคาตํ ่ากวาการใชบันทึกผลผลิต 305 วัน (0.28, 0.26  แล ะ 0.26)

การเปลี่ยนแปลงของคาอัตราพันธุกรรมที่วันใหนมตาง ๆ ตลอดการระยะการใหนมจาก
การรวบรวมเอกสารมีความแตกตางกันตามชนิดของ model วิธีการวิเคราะห จํ านวนและกลุมของ  
ประชากรที่ใชในการศึกษา (แสดงในตารางที ่ 2.3) จากการศึกษาของ Swalve (1995), Jamrozik et 
al. (1997a) และ Jakobsen et al. (2001) รายงานวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณนํ ้านมมีคาตํ ่า
สุดอยูในชวงตนและชวงปลายของการใหนม และมีคาสูงสุดที่ชวงกลางของการใหนม แตกตางจาก
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) รายงานวาอัตราพันธุกรรม
ของลักษณะปริมาณนํ ้านมมีคาสูงสุดอยูในชวงตนและชวงปลายของการใหนม และมีคาตํ ่าสุดที่ชวง
กลางของการใหนม ขณะที่ Gengler et al. (1999b) รายงานวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณ
น้ํ านมมีคาสูงสุดอยูในชวงปลายของการใหนม และมีคาตํ ่าสุดที่ชวงตนของการใหนม

การเปลี่ยนแปลงของคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณไขมันตลอดระยะการใหนม
จากรายงานของ Swalve (1995) และ Gengler et al. (1999b) พบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะ
ปริมาณไขมันมีคาสูงสุดอยูในชวงปลายของการใหนม และมีคาตํ ่าสุดที่ชวงตนของการใหนม ขณะ
ที ่ Jamrozik and Schaeffer (1997), Jamrozik et al. (1997c), Gengler et al. (1999b) และ Jakobsen 
et al. (2001) รายงานวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณไขมันมีคาสูงสุดอยูในชวงตนและชวง
ปลายของการใหนม และมีคาตํ ่าสุดที่ชวงกลางของการใหนม (แสดงในตารางที ่2.3)

การเปลี่ยนแปลงของคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณโปรตีนตลอดระยะการให
จากรายงานของ Swalve (1995) พบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณโปรตีนมีคาต่ํ าสุดในชวง
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แรกของการใหนมหลังจากนั้นคาอัตราพันธุกรรมจะคอย ๆ เพิ่มสูงขึ้น จนถึงชวงปลายของการให
นมคาดังกลาวจึงลดลง ขณะที่การศึกษาของ Jamrozik and Schaeffer (1997) และ Gengleret et al. 
(1999) รายงานวาคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณโปรตีนมีคาสูงที่สุดในชวงตนและปลาย
ของการใหนม แตการเปลี่ยนแปลงคาดังกลาวมีการเพิ่มขึ้นระหวางชวงระยะตนถึงปลายของการให
นม สวน Gengler et al. (1999b) และ Jakobsen et al. (2001) รายงานวาคาอัตราพันธุกรรมของ
ลักษณะปริมาณโปรตีนมีคาต่ํ าสุดในชวงแรกของการใหนมและคาดังกลาวคอย ๆ เพ่ิมสูงข้ึนตลอด
การใหนมและมีคาสูงสุดในชวงปลายของการใหนม (แสดงในตารางที ่2.3)
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ตารางท่ี 2.2 คาประมาณอัตราพันธกุรรม (h2) ของบันทึกผลผลิตวันทดสอบ (h2 TD) ที ่305 วัน หรือ
      ในชวงการใหนม และของบันทึกการใหผลผลิตที่ 305 วัน (h2 305 วัน) ของลักษณะ
      ปริมาณน้ํ านม (MY), ปริมาณไขมัน (FY), ปริมาณโปรตีน (PY), ปริมาณ แลคโตส
      (LY), ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน (SNFY), เปอรเซ็นตไขมัน (FP), เปอรเซ็นต
      โปรตีน (PP), เปอรเซ็นตแลคโตส (LP) และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน (SNFP)
      จากการรวบรวมเอกสาร

อางอิง วีธ/ีmodel จํ านวน พันธุa 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 (ตอ)
อางอิง วีธ/ีmodel จํ านวน พันธุa 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= ระยะการใหนมท่ี 1, 2nd=ระยะการใหนมท่ี 2,3rd=ระยะการใหนมท่ี 3

ตารางท่ี 2.3 คาประมาณอัตราพันธกุรรม (h2) ของลักษณะปริมาณนํ ้านม (MY), ปริมาณไขมัน 
(FY), ปริมาณโปรตีน (PY), ปริมาณ แลคโตส (LY), ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน (SNFY),
เปอรเซ็นตไขมัน (FP), เปอรเซ็นตโปรตีน (PP), เปอรเซ็นตแลคโตส (LP) และเปอรเซ็นตของแข็ง
ไมรวมไขมัน (SNFP) ที่วันทดสอบตาง ๆ จากการรวบรวมเอกสาร
อางอิง Traits h2 ของ DIM ตาง 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 (ตอ)
อางอิง Traits h2 ของ DIM ตาง 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 ําลังบนอางอิงตาง ๆ คือวิธ/ี Model/จํ านวนบันทึก/พันธุ 1st = ระยะการใหนมที ่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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คา genetic and phenotypic correlation
 genetic and phenotypic correlation ระหวางลักษณะปริมาณนํ ้านม ปริมาณไขมัน ปริมาณ

โปรตีน ปริมาณแลคโตส และปริมาณของแข็งไมรวมไขมันจากการศึกษาของ 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) รายงานคาสหสัมพันธระหวางลักษณะดัง
กลาวเปนบวกมีคาอยูระหวาง 0.12-0.99 ดังแสดงสรุปในตารางที ่2.4

 genetic and phenotypic correlation ระหวางลักษณะปริมาณนํ ้านม กับเปอรเซ็นตไขมัน
เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันจากรายงานของ
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) พบวามีคาเปนลบมีคาอยู
ระหวาง –0.68-(-0.01) ดังแสดงสรุปในตารางที ่ 2.5 ยกเวนจากการศึกษาของ Roman and Wilcoxt
(2000) ที่พบวา genetic correlation ระหวางลักษณะปริมาณนํ ้านมและเปอรเซ็นตแลคโตสมีคาเปน
บวกเทากับ 0.68

 genetic and phenotypic correlation ระหวางลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน
เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันจากรายงาน 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) พบวามีคาเปนบวกมีคาอยูระหวาง 0.02-0.80 ดัง
แสดงสรุปในตารางที ่ 2.5 ยกเวนจากรายงานการศึกษาของ Roman and Wilcoxt (2000) พบวา
genetic correlationระหวางลักษณะเปอรเซ็นตไขมันกับเปอรเซ็นตแลคโตส เปอรเซ็นตโปรตีนกับ
เปอรเซ็นตแลคโตส เปอรเซ็นตแลคโตส กับเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันมีคาเปนลบเทากับ
–0.20, –0.74 และ –0.16 ตามล ําดับ และ phenotypic correlation ระหวางเปอรเซน็ตโปรตีนกับ
เปอรเซ็นตแลคโตสมีคาเปนลบเทากับ –0.70
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ตารางที่ 2.4  สรุปคา phenotypic correlation (rP) และgenetic correlation  (rG) ของลักษณะปริมาณนํ ้านม(MY) ปริมาณไขมัน(FY) ปริมาณโปรตีน(PY) ปริมาณ
                     แลคโตส(LY) และปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน(SY) จากการรวบรวมเอกสาร

อางอิง 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 (ตอ)
อางอิง 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 านวนครั้งการใหนมครั้งที่ 1, 2 และ 3 ตามล ําดับ



25

ตารางที่ 2.5 สรุปคา phenotypic  correlation (rP) และ genetic  correlation (rG) ของลักษณะปริมาณนํ้ านม(MY) เปอรเซ็นตไขมัน(FP) เปอรเซ็นต
                   โปรตีน(PP) เปอรเซ็นตแลคโตส(LP) และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน(SP) จากการรวบรวมเอกสาร

อางอิง* 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 านวนครั้งการใหนมครั้งที่ 1, 2 และ 3 ตามล ําดับ



บทที ่3
วิธีด ําเนินการวิจัย

การเก็บรวบรวมขอมูลท่ีใชในการศกึษา
ขอมูลที่ใชในการศึกษาลักษณะการใหผลผลิต 9 ลักษณะประกอบดวยปริมาณนํ ้านม

ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน เปอรเซ็นตไขมัน
เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันจากบันทึกการใหนํ ้า
นมของแมโคพันธุลูกผสมโฮลสไตนฟรีเชียนตั้งแตป 2543-2544 รายละเอียดแสดงในตารางที ่ 3.1
จากบันทึกการใหน้ํ านมและจากพันธุประวัติแมโคของฟารมโคนมที่อยูภายใตการดูแลของสหกรณ
โคนมมวกเหล็กจํ านวน 40 ฟารม และฟารมขององคการสงเสริมกิจการโคนมแหงประเทศไทย

แมโคนมที่ใชในการศึกษาครั้งนี้แมโคที่มีระยะการใหนมนานเกินกวา 369 วันจะถูกคัด
ออก ขอมูลที่ใชในการศึกษาแบงเปน 2 ชุดคือขอมูลชุดที ่ 1 เปนขอมูลของแมโคที่มีเฉพาะบันทึก
ระยะการใหนมคร้ังแรก และขอมูลชุดที ่ 2 เปนขอมูลของแมโคทุกตัวท่ีทํ าการเก็บบันทึกขอมูลใน
ชวงเวลาที่ศึกษา โดยเปนบันทึกการใหนมของแมโคแตละตัวในระยะการใหนมระยะใดระยะหน่ึง
เพียงระยะเดียวเทานั้น และดวยขอจ ํากัดของโปรแกรม REMLF90 ที่ใชในการวิเคราะหไมสามารถ
ใหคา standard error ของคาประมาณพารามิเตอรทางพันธุกรรม จึงท ําการสุมประชากรโคนมที่ทํ า
การศึกษาทั้ง 2 กลุมออกเปนชุดขอมูลตัวอยางกลุมละ 10 ชุด เพื่อประมาณคาความคลาดเคลื่อน
มาตรฐาน (empirical standard error) จากคาประมาณพารามิเตอรทางพันธุกรรมของกลุมตัวอยาง
(Reverter et al.,1994)

แมโคนมจากทั้ง 41 ฟารมแบงเปน 7 กลุมตามลักษณะการจัดการไดแก 1.กลุมแมโคที่เลี้ยง
และรีดนมในฟารมของ อ.ส.ค. 2.กลุมแมโคที่เลี้ยงและรีดนมในกลุมฟารมของเกษตรที่มีขนาดแม
โครีดนมตํ่ ากวา 10 ตัว มีการจัดการอาหารท่ีต่ํ ากวามาตรฐานของ NRC 3.กลุมแมโคที่เลี้ยงและรีด
นมในกลุมฟารมของเกษตรกรท่ีมีขนาดแมโครีดนม 10-50 ตัว มีการจัดการอาหารท่ีต่ํ ากวามาตร
ฐานของสภาวิจัยแหงชาติประเทศสหรัฐอเมริกา (National Research Council, NRC) 4. กลุมแมโคที่
เลี้ยงและรีดนมในกลุมฟารมของเกษตรกรที่มีขนาดแมโครีดนมมากกวา 50 ตัว มีการจัดการอาหาร
ที่ต่ํ ากวามาตรฐานของ NRC 5.กลุมแมโคที่เลี้ยงและรีดนมในกลุมฟารมของเกษตรที่มีขนาดแมโค
รีดนมต่ํ ากวา 10 ตัว มีการจัดการอาหารท่ีเปนไปตามมาตรฐานของ NRC 6.กลุมแมโคที่เลี้ยงและรีด
นมในกลุมฟารมของเกษตรกรท่ีมีขนาดแมโครีดนม 10-50 ตัว มีการจัดการอาหารท่ีเปนไปตาม
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มาตรฐานของ NRC และ 7.กลุมแมโคที่เลี้ยงและรีดนมในกลุมฟารมของเกษตรกรที่มีขนาดแมโค
รีดนมมากกวา 50 ตัว มีการจัดการอาหารท่ีเปนไปตามมาตรฐานของNRC การจัดการในสภาพแวด
ลอมทั้ง 7 กลุมมีความแตกตางกันอยูบางอันเนื่องมาจากการเลี้ยงดูแมโค ความสมบูรณของอาหาร
และวิธีการรีดนม โดยปกติแมโคท่ีอยูระหวางรีดนมจะไดรับอาหารขนและหญาเสริม และท ําการรีด
นมวันละ 2 ครั้งเหมือนกันทุกกลุม โดยมีสภาพแวดลอมดานภูมิประเทศและภูมิอากาศใกลเคียงกัน

 แมโคจํ าแนกตามระดับเลือดพันธุโฮลสไตนได 3 กลุมพันธุคือ กลุมแมโคที่มีระดับเลือด
โฮลสไตนตั้งแต 87.5 เปอรเซ็นตข้ึนไป กลุมแมโคที่มีระดับเลือดโฮลสไตน 75- 87.5 เปอรเซ็นต
และกลุมแมโคที่มีระดับเลือดโฮลสไตนตํ ่ากวา 75 เปอรเซ็นต ระยะการใหนมสามารถจํ าแนกได 3
ระยะคือระยะการใหนมครั้งที ่ 1 ระยะการใหนมคร้ังท่ี 2 และระยะการใหนมตั้งแตครั้งที ่ 3 ขึ้นไป
อายุแมโคเมื่อคลอดลูกแบงเปน 3 กลุมคืออาย ุ1-3 ป 4-5 ป และมากกวา 6 ป สภาพอากาศระหวาง
พ.ศ.2543-2544 แบงตามปริมาณน้ํ าฝน อุณหภูมิ และความชื้นสัมพัทธซึ่งตรวจวัดโดยสถานีตรวจ
อากาศอํ าเภอมวกเหล็กแบงเปน 3 ชวงคือฤดูรอน(เดือนมีนาคม-มิถุนายน) ฤดูฝน(เดือนกรกฎาคม-
ตุลาคม) และฤดูหนาว(เดือนพฤศจิกายน-กุมภาพันธ)

ผลผลิตการใหนมในระยะใหนม (lactation records) 305 วัน คิดตามวิธีการของ อ.ส.ค.
กลาวคือ เม่ือแมโคใหนมเกินกวา 305 วัน จะคิดเพียง 305 วัน ตามวิธีที่ใชกันอยูทั่วไป แตหากแมโค
ใหนมนอยกวา 305 วันจะใชตัวเลขน้ันเปนการใหนม 305 วันเพราะถือวาความสามารถในการให
นม 305 วันของแมโคมีเพียงเทาน้ัน
อิทธิพลคงท่ี (fixed effects) ท่ีใชในการศึกษา

ขอมูลที่ใชในการศึกษาไดรับอิทธิพลจากกลุมสัตว ปคลอด ฤดูกาล กลุมพันธุ อายุเม่ือ
คลอดลูก ระยะการใหนม และวันใหนม (day in milk, DIM) ที่แตกตางกันโดยมีรายละเอียดดัง
แสดงในตารางท่ี 3.1 การพิจารณาเลือกอิทธิพลคงที่เพื่อใชใน model ตัดสินโดยอาศัยการทดสอบ
นัยสํ าคัญทางสถิติจากการวิเคราะหความแปรปรวนของลักษณะนั้น ๆ อันเน่ืองมาจากอิทธิพลของ
สภาพแวดลอมตาง ๆ โดยทํ าการทดสอบและวิเคราะหขอมูลดวยวิธ ี univariate analysis โดยใช
โปรแกรมสํ าเร็จรูป SAS (Statistical Analysis System) (SAS, 1998)

อิทธิพลคงที่ (fixed effects) ใน model การใหผลผลิต 305 วันประกอบดวยอิทธิพลของฝูง-
ป-ฤดูกาลคลอด กลุมพันธุ อายุเม่ือคลอดลูก ระยะการใหนม และความแปรปรวนรวมของวันใหนม
สวนอิทธิพลคงที่ของ TDM จะตางจาก model การใหผลผลิต 305 วันตรงที่มีการใชอิทธิพลของฝูง-
วันทดสอบ อธิบายอิทธิพลสภาพแวดลอมคงที่แทนการใชฝูง-ป-ฤดูกาลคลอด
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ตารางท่ี 3.1 รายละเอียดของขอมูลลักษณะปริมาณนํ ้านม (MY) ปริมาณไขมัน (FY) ปริมาณโปรตีน
                   (PY) ปริมาณแลคโตส (LY) ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน (SNFY) เปอรเซ็นตไขมัน
                   (FP) เปอรเซ็นตโปรตีน (PP) เปอรเซ็นตแลคโตส (LP) และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวม
                  ไขมัน (SNFP) ของฝูงโคนมที่ทํ าการศึกษา
รายการ MY FY PY LY SNFY FP PP LP SNFP
หนวย ก.ก. ก.ก. ก.ก. ก.ก. ก.ก. % % % %
จํ านวนสัตว1/(ตัว) 226 226 216 216 216 226 216 216 216
จํ านวนสัตว2/(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. สัตวในพันธุประวัติ1/ 449 449 449 449 449 449 449 449 449
จ.น. สัตวในพันธุประวัติ2/ 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
กลุมอายุเมื่อคลอด 3 3 3 3 3 3 3 3 3
กลุมระยะการใหนม 3 3 3 3 3 3 3 3 3
กลุมพันธุ 3 3 3 3 3 3 3 3 3
กลุมฟารม 7 7 7 7 7 7 7 7 7
หมายเหตุ เคร่ืองหมาย1/ คือขอมูลชุดที ่1, เคร่ืองหมาย 2/ คือขอมูลชุดที่ 2

การประมาณคาองค ประกอบความแปรปรวน  และความแปรปรวนรวมทางพันธุกรรม    
(estimation of genetic (co)variance component )

การประมาณคาองคประกอบของความแปรปรวน และความแปรปรวนรวมของลักษณะที่
ศึกษาใชวิธ ี REML ที่อาศัย expectation maximization algorithm โดยใชโปรแกรม REMLF90
(Misztal, 1999b) ที่อยูในโปรแกรมส ําเร็จรูป BlupF90-PCPAK1.6 (Duangjinda et al., 2001)

Model ท่ีใชในการวิเคราะห
Model ทางสถิติท่ีใชในการวิเคราะหความแปรปรวนของลักษณะการใหน้ํ านมเพ่ือนํ าไป

ประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุกรรมของการศึกษาน้ีประกอบดวย 2 model หลักคือ model การให
ผลผลิต 305 วัน (305-day lactation model, 305DLM) และ model วันทดสอบ (test day model,
TDM) โดยสมมติความผันแปรทางพันธุกรรมที่เกิดขึ้นในแตละลักษณะที่ท ําการศึกษาเปนผลมา
จากอิทธิพลทางพันธุกรรมแบบบวกสะสมเพียงอยางเดียว
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 Model การใหผลผลิต 305 วัน
 305DLM ใช animal model ในการวิเคราะหเปรียบเทียบ 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$"'σ!"% (%σ$"
  = คาความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อน

%%%σ!" = คาความแปรปรวนของพันธุกรรมแบบบวกสะสม
*-. = อินเวอรสเมตริกซความสัมพันธทางพันธุกรรมของสัตวที่ตองการประเมิน
 ! = เวคเตอรของลักษณะที่ศึกษาลักษณะเดียว

       $ = Incidence matrices ที่แสดงความสัมพันธระหวางคาสังเกตกับอิทธิพลคงที่
       '"= Incidence matrices ที่แสดงความสัมพันธระหวางคาสังเกตกับอิทธิพลสุม
       % = เวคเตอรของอิทธิพลคงที่ที่มีผลกระทบตอลักษณะที่ศึกษาที่ผานการทดสอบ
       ( = เวคเตอรของอิทธิพลสุมเนื่องจากพันธุกรรมแบบบวกสะสม
       )  = เวคเตอรของความคลาดเคลื่อน (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

สมมติวา
(. *σ"!) *σ!)" 0 0 

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

)0 0 0 +σ$") +σ"$"

เม่ือ  !/ = เวคเตอรของลักษณะที่ศึกษาทุกลักษณะที ่i
       $ = Incidence matrices แสดงความสัมพันธระหวางคาสังเกตของลักษณะที ่i กับอิทธิพลคงที่
"""""""' = Incidence matrices แสดงความสัมพันธระหวางคาสังเกตของลักษณะที ่i กับอิทธิพลสุม
"""""""% = เวคเตอรของอิทธิพลคงที่ที่มีผลกระทบตอลักษณะที่ศึกษาที่ผานการทดสอบ
       ( = เวคเตอรของอิทธิพลสุมเนื่องจากพันธุกรรมแบบบวกสะสม

)!= เวคเตอรของความคลาดเคลื่อน (error)
σ$"

  = คาความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อน
        σ!" = คาความแปรปรวนของพันธุกรรมแบบบวกสะสม
         * = เมตริกซความสัมพันธทางพันธุกรรมของสัตวที่ตองการประเมิน
โดยสมมุติใหความแปรปรวนรวมระหวางอิทธิพลสุมเทากับ 0

Model วันทดสอบ
TDM เปนการวิเคราะหองคประกอบความแปรปรวนโดยใชวันที่ท ําการเก็บตัว

อยางนํ้ านมของสัตวนํ ามาใชในการวิเคราะหหาองคประกอบความแปรปรวน 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 กลุมพันธุที่ j
456/ = อิทธิพลคงที่ของฝูง-วันทดสอบที ่i
82 = อิทธิพลสุมของสภาพแวดลอมถาวรของทุกบันทึกวันทดสอบของโคตัวที่ k
)/123 = อิทธิพลความคลาดเคลื่อนที่เกี่ยวของกับ !/123
β m และα km = สัมประสิทธิการถดถอยอิทธิพลคงที่และสุม ตามล ําดับ
'237 = ตัวแปรรวมท่ีเก่ียวของกับวันใหน้ํ านมในระยะการใหนํ้ านมซึ่งอธิบายรูปรางของ
        กราฟการใหนํ ้านมของสัตวแตละตัว ตามสมการดังตอไปนี้
'237 = ('2.9"""'23.""'230 ) = (1  DIM ln(305/DIM))  (Schaeffer and Dekker, 1994) ……..(5)
เม่ือ  DIM คือวันใหนม (Day in milk)  

จากmodelที ่4 สามารถเขียนในรูปของเมตริกซไดดังนี้
!= $%"+ '( + :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 สมมุติใหคงที่ตลอดการใหนม

เม่ือ !!= เวคเตอรของคาสังเกตของลักษณะที่ศึกษา
% = เวคเตอรของอิทธิพลคงที่ที่มีอิทธิพลตอลักษณะเชนฝูง-วันทดสอบ และคาสัมประสิทธิ

การถดถอยของอิทธิพลคงที่
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( = เวคเตอรของอิทธิพลพันธุกรรมแบบบวกสะสมของสัตว
8 = เวคเตอรของอิทธิพลสภาพแวดลอมถาวรภายในระยะการใหนม
)%= เวคเตอรของความคลาดเคลื่อน
$ = Incidence matrices ที่แสดงความสัมพันธระหวางคาสังเกตของลักษณะที่ i กับอิทธิพล

คงที่
' = Incidence matrices ที่แสดงความสัมพันธระหวางคาสังเกตของลักษณะที่ i กับอิทธิพล

สุมเนื่องจากพันธุกรรมแบบบวกสะสม
: = Incidence matrices ที่แสดงความสัมพันธระหวางคาสังเกตของลักษณะที่ i กับอิทธิพล

สุมเนื่องจากสภาพแวดลอม
; = เมตริกซความแปรปรวนและความแปรปรวนรวมระหวางสมัประสทิธิการถดถอยสุม

ทางพันธุกรรม
σ$"

  = คาความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อน
σ*" = คาความแปรปรวนของสภาพแวดลอมถาวร
" = เมตริกซความสัมพันธทางพันธุกรรมของสัตวที่ตองการประเมิน
⊗  = Kronecker product

การประมาณคา σai
2 จาก model วันทดสอบไดจาก (Jamrozik and Schaeffer, 1997)

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

เม่ือ '"= ตัวแปรรวมท่ีเก่ียวของกับวันใหน้ํ านมในระยะการใหนํ้ านมซึ่งอธิบายรูปรางของกราฟการ
ใหน้ํ านมของสัตวแตละตัว ตามสมการที ่5
     ;= เมตริกซความแปรปรวนและความแปรปรวนรวมระหวางสัมประสิทธิการถดถอยสุมทาง
พันธกุรรม
การประมาณคาอัตราพันธุกรรม

การประมาณคาอัตราพันธุกรรมใชคาองคประกอบความแปรปรวนที่คํ านวณไดจากวิธี 
REML นํ ามาหาคาประมาณอัตราพันธุกรรมตามสมการที ่9 และ 10 (Falconer and Mackay, 1996)

 Model การใหผลผลิต 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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การประมาณคา genetic and phenotypic correlation
การประมาณคา genetic and phenotypic correlation คํ านวณจากองคประกอบความแปรป

รวนรวมของ additive covariance ที่คํ านวณไดจากวิธ ี REML  สมการที่ใชในการหาคา genetic and
phenotypic correlation (Falconer and Mackay, 1996) คือ

การประมาณคา genetic correlation
rG(x,y) =     COVa(X,Y)              ……………………………………….(11)

[σ2
a(X)][ σ2

a(Y)]

เม่ือ COVa(X,Y)  = ความแปรปรวนรวมของลักษณะพันธกุรรมของลกัษณะ X และ Y
σ2

a(X)
 = ความแปรปรวนของลักษณะ X

σ2
a(Y) = ความแปรปรวนของลักษณะ Y

การประมาณคา phenotypic correlation
rP(X,Y) =      COVP(X,Y)        ……………………………………….(12)

[σ2
P(X)][ σ2

P(Y)]

เม่ือ COVP(XY)  = ความแปรปรวนรวมของลักษณะปรากฏ X และ Y ซึ่งไดจาก COVa(X,Y)+COVe

σ2
P(X)

 = ความแปรปรวนรวมของลักษณะ X ซึ่งไดจาก σ2
a(X)+ σ2

e(X)

σ2
P(Y) = ความแปรปรวนรวมของลักษณะ Y ซึ่งไดจาก σ2

a(Y)+ σ2
e(Y)

การประเมินคุณคาการผสมพันธุ
ในการศึกษาคร้ังน้ีใชการประเมินคุณคาการผสมพันธุโดยวิธี Best Linear Unbiased 

Prediction (BLUP) (Henderson,1984) จากตัว model ท่ีใชในการประมาณองคประกอบความ      
แปรปรวน ผลลัพธที่ค ํานวณไดจาก mixed model equation (MME) จะไดคา a ซึ่งมีคุณสมบัติเปน 
BLUP ซึ่งเปนผลลัพธของคุณคาการผสมพันธุของสัตว ชวยใหสามารถจัดเรียงล ําดับสัตว (rank)
เพื่อใชเปนเกณฑในการตัดสินใจเลือกสัตวไวผสมพันธุตามความดีเดนทางพันธุกรรม

EBV 305 d   = a (Model การใหผลผลิต 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=ผลลัพธเวคเตอรของพันธุกรรมแบบบวกสะสมของสัตวที ่k คือ [a1k a2k a3k]   
การเปรียบเทียบความสัมพันธของลํ าดับของสัตว (rank correlation)

นํ าผลลัพธของคุณคาการผสมพันธุของแตละลักษณะของสัตวที่ไดจากการประเมินคุณคา
การผสมพันธุดวย 305DLM และ TDM มาทํ าการจัดล ําดับของสัตว และเปรียบเทียบความสัมพันธ
ของล ําดับของสัตวโดยวิธ ี Spearman rank-order correlation coefficient (ρ) ซึ่งมีสูตรการค ํานวณ 
ดังน้ี

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

เม่ือ N = จํ านวนขอมูลทั้งหมด
D = ผลตางของอันดับที่ของขอมูลแตละคู

สถานที่ทํ าการศึกษา
1.เก็บรวบรวมขอมูลที่ฟารมของเกษตรกรผูเลี้ยงโคนมที่อยูภายใตการดูแลของสหกรณโค

นมมวกเหล็ก อ.มวกเหล็ก จ.สระบุร ีและฟารมขององคการสงเสริมกิจการโคนม
2.วิเคราะหขอมูล หองปฏิบัติการพันธุศาสตร ภาควิชาสัตวศาสตร มหาวิทยาลัยขอนแกน

ระยะเวลาในการทํ าการศึกษา
1 กันยายน 2544 – 31 มกราคม 2546
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บทที ่4
ผลการวิเคราะหขอมูล และการอภิปรายผล

คาเฉล่ียของลักษณะการใหน้ํ านม
ขอมูลชุดที่ 1
ขอมูลชุดที่ 1 มีคาเฉลี่ยและคาเบี่ยงเบนมาตรฐาน(ในเครื่องหมายลงเล็บ)ของลักษณะ

ปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน
เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันดวย
บันทึกการใหนม 305 วัน แสดงในตารางที ่ 4.1 เทากับ 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)
เปอรเซ็นตตามล ําดับ และดวยบันทึกการใหนมวันทดสอบเทากับ 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)
เปอรเซ็นต ตามล ําดับ

ขอมูลชุดที่ 2
ขอมูลชุดที่ 2 มีคาเฉลี่ยและคาเบี่ยงเบนมาตรฐาน(ในเครื่องหมายลงเล็บ)ของลักษณะ

ปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน
เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันดวย
บันทึกการใหนม 305 วัน แสดงในตารางที ่ 4.1 เทากับ 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)
เปอรเซ็นต ตามล ําดับ และดวยบันทึกการใหนมวันทดสอบเทากับ 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) เปอรเซ็นต ตามล ําดับ
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ตารางท่ี 4.1 คาเฉลี่ย( X )และคาเบ่ียงเบนมาตรฐาน (S.D.)ของลักษณะการใหนมในขอมูลชุดที ่1
                    และขอมูลชุดที่ 2 ดวยบันทึกการใหนม 305 วัน และดวยบันทึกการใหนมวันทดสอบ

ขอมูลชุดที่ 1 ขอมูลชุดที่ 2
Traita การใหนม 305 วัน การใหนมวันทดสอบ การใหนม 305 วัน การใหนมวันทดสอบ

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= ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน(ก.ก.) FP= เปอรเซ็นตไขมัน(%) PP= เปอรเซ็นต
โปรตีน(%) LP= เปอรเซ็นตแลคโตส (%) SNFP=เปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน(%)
b จํ านวนขอมูล (ตัว)
cจํ านวนขอมูลวันทดสอบ(บันทึก)
คาประมาณอัตราพันธุกรรมของลักษณะการใหผลผลิตท่ี 305 วัน

จากการวิเคราะหหาคาองคประกอบความแปรปรวนโดยใช STLM, MTLM และ RRTDM
ดวยวิธ ี EM-REML ประมาณคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณนํ้ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณ
โปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน
เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน 305 วันในขอมูลชุดที่ 1 และในขอมูลชุด
ที่ 2ไดดังแสดงในตารางที ่4.2

คาอตัราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณน้ํ านม
อัตราพนัธุกรรม และความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน(empirical standard error, อยูในเคร่ือง

หมายลงเล็บ) ของลักษณะปริมาณนํ้ านม 305 วันในขอมูลชุดที่ 1โดย STLM, MTLM และ RRTDM
มีคาเทากับ0.30(0.11), 0.34(0.07) และ 0.43(0.07) ตามล ําดับ ในขอมูลชุดที ่ 2 เทากับ 0.37(0.08),
0.39(0.06) และ 0.41(0.01) ตามล ําดับ (ตารางท่ี 4.2) คาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณนํ้ านมที่
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ประมาณไดอยูระหวาง 0.30-0.43 ใกลเคียงกับการศึกษาของ 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) แตคาอัตรา
พันธุกรรมของลักษณะปริมาณนํ ้านมที่ประมาณไดจากทั้ง 3 model มีคาสูงกวารายงานการศึกษา
ของ Schutz et al. (1990), Strabel and Szwaczkowski (1997) และ ประชุม และคณะ, 2539 และ
อัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณนํ้ านมที่ประมาณไดจากทั้ง 3 model มีคาตํ ่ากวาการศึกษาของ
Misztal et al. (1992), เกชา และคณะ (2542) เทียมพบ และคณะ (2542), สายัณห และคณะ(2543)
และ Koonawootrittriron et al.(2002)

เมื่อพิจารณาเฉพาะอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณนํ ้านม 305 วันในขอมูลชุดที่ 1 และ  
2 ที่ไดจาก RRTDM ซึ่งเปนการใชบันทึกวันทดสอบค ํานวณมีคาเทากับ 0.43 และ 0.41 ตามล ําดับ 
พบวามีคาสูงกวาการศึกษาของ Reents et al. (1995), Swalve (1995), Strabel and Szwaczkowski 
(1997), Gengler et al. (1999) Bormann et al., (2002) และ Guo et al. (2002) และใกลเคียงกับการ
ศึกษาของ Jamrozik et al. (1997) และ Jakobsen et al. (2001)

คาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณไขมัน
อัตราพนัธุกรรม และความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน(empirical standard error, อยูในเคร่ือง

หมายลงเล็บ) ของลักษณะปริมาณไขมัน 305 วันในขอมูลชุดที่ 1โดย STLM, MTLM และ RRTDM 
มีคาเทากับ0.22(0.09), 0.18(0.07) และ 0.58(0.06) ตามล ําดับ ในขอมูลชุดที ่ 2 เทากับ 0.54(0.09), 
0.56(0.07) และ 0.60(0.04)ตามลํ าดับ (ตารางท่ี 4.2) คาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณไขมันที่
ศึกษาอยูระหวาง 0.18-0.60 โดยพบวาคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณไขมันในขอมูลชุดที ่1 
ท่ีประมาณโดย MTLM มีคาตํ ่าสุดคือ 0.18 ใกลเคียงกับการศึกษาของ Schutz et al. (1990)และ 
Strabel and Szwaczkowski (1997) ในขณะที่คาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณไขมันในขอมูล
ชุดที ่1 ท่ีประมาณโดย STLM คือ 0.22 เปนคาอัตราพันธุกรรมในระดับกลางสอดคลองกับการราย
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) และคาอัตราพันธุกรรมของ
ลักษณะปริมาณไขมันในขอมูลชุดที ่1 ท่ีประมาณโดย STLM และในขอมูลชุดที ่ 2 ที่ประมาณจาก
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ทั้ง 3 model มีคาอยูระหวาง 0.54-0.60 ใกลเคียงกับการศึกษาของ Misztal et al. (1992), Veerkamp 
et al. (2000), เกชา และคณะ (2542) และ เทียมพบ และคณะ (2542)

เมื่อพิจารณาเฉพาะอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณไขมัน 305 วันในขอมูลชุดที่ 1 และ
ขอมูลชุดที่ 2 ที่ไดจาก RRTDM ซึ่งเปนการใชบันทึกวันทดสอบค ํานวณมีคาเทากับ 0.58 และ 0.60
ตามล ําดับ พบวามีคาสูงกวาการศึกษาของ Swalve (1995), Reents et al. (1995), Strabel and
Szwaczkowski (1997), Gengler et al. (1999), Jakobsen et al. (2001) และ Bormann et al. (2002)

คาอตัราพันธุกรรมลักษณะปริมาณโปรตีน
อัตราพนัธุกรรม และความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน(empirical standard error, อยูในเคร่ือง

หมายลงเล็บ) ของลักษณะปริมาณโปรตีน 305 วันในขอมูลชุดที่ 1โดย STLM, MTLM และ 
RRTDM มีคาเทากับ 0.35(0.09), 0.28(0.07) และ 0.61(0.07) ตามล ําดับ ในขอมูลชุดที ่2 เทากับ 0.45
(0.08), 0.45(0.06) และ 0.40(0.01) ตามลํ าดับ (ตารางท่ี 4.2) อัตราพันธุกรรมท่ีประมาณไดมีคาอยู
ระหวาง 0.28-0.61 สูงกวาการศึกษาของ Schutz et al. (1990) และ Strabel and Szwaczkowski 
(1997) จากการประมาณคาโดย STLM และ MTLM ในขอมูลชุดที่ 1 มีคาอัตราพันธุกรรมเทากับ 
0.35 และ 0.28 ตามล ําดับซึ่งคาไดใกลเคียงกับการศึกษาของ 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) และคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณไขมันในขอมูลชุดที ่ 1 ที่
ประมาณโดย RRTDM และในขอมูลชุดที ่ 2 ที่ประมาณจากทั้ง 3 model มีคาอยูระหวาง 0.40-0.61
สอดคลองกับรายงานของ Campos  et al. (1994), เกชา และคณะ (2542) และ เทียมพบ และคณะ 
(2542)

เมื่อพิจารณาเฉพาะอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณโปรตีน 305 วันในขอมูลชุดที่ 1
และขอมูลชุดที ่ 2 ที่ไดจาก RRTDM ซึ่งเปนการใชบันทึกวันทดสอบค ํานวณมีคาเทากับ 0.61 และ
0.40 ตามล ําดับ พบวามีคาสูงกวาการศึกษาของ Swalve (1995), Reents et al. (1995), Strabel and
Szwaczkowski (1997), Gengler et al. (1999), Jakobsen et al. (2001) และ Bormann et al. (2002)

คาอัตราพันธุกรรมลักษณะปริมาณแลคโตส
อัตราพนัธุกรรม และความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน(empirical standard error, อยูในเคร่ือง

หมายลงเล็บ) ของลกัษณะปริมาณแลคโตส 305 วันในขอมูลชุดที่ 1โดย STLM, MTLM และ 
RRTDM มีคาเทากับ 0.16(0.08), 0.28(0.06) และ 0.67(0.05) ตามล ําดับ ในขอมูลชุดที ่2 เทากับ 0.32
(0.06), 0.36(0.05) และ 0.64(0.05)ตามลํ าดับ (ตารางท่ี 4.2) อัตราพันธุกรรมท่ีประมาณไดมีคาอยู
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ระหวาง 0.16-0.67 จากการประมาณคาโดย STLM และ MTLM ในขอมูลชุดที ่1 มีคาเทากับ 0.16 
พบวาต่ํ ากวารายงานของ Welper and Freeman (1992)  และ ประชุม และคณะ (2539) แตคา
ประมาณโดย MTLM ในขอมูลชุดที่ 1 และโดย STLM และ MTLM ในขอมูลชุดที ่2 มีคาใกลเคียง
กับรายงานของกลุมบุคคลดังกลาว ในขณะที่คาประมาณอัตราพันธกุรรมของลกัษณะปริมาณแลค
โตสโดย RRTDM ในขอมูลชุดที่ 1 และในขอมูลชุดที ่2 มีคาสูงกวารายงานที่เสนอ

คาอัตราพันธุกรรมลักษณะปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน
อัตราพนัธุกรรม และความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน (empirical standard error, อยูในเคร่ือง

หมายลงเล็บ) ของลักษณะปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน 305 วันในขอมูลชุดที่ 1โดย STLM, 
MTLM และ RRTDM มีคาเทากับ 0.20(0.08), 0.28(0.07) และ 0.41(0.03) ตามล ําดับ ในขอมูลชุดที ่
2 เทากับ 0.40(0.07), 0.40(0.06) และ 0.61(0.05) ตามล ําดับ (ตารางท่ี 4.2) อัตราพนัธุกรรมท่ี
ประมาณไดมีคาอยูระหวาง 0.20-0.61 คาอัตราพันธุกรรมที่ประมาณไดใกลเคียงกับการรายงานของ 
รายงานของ Suzuki and Van Vleck (1994) และ ประชุม และคณะ (2539) ยกเวนคาอัตราพันธุกรรม
ที่ศึกษาในขอมูลชุดที ่1 ท่ีประมาณโดย STLM มีคาตํ ่ากวา และโดย MTLM มีคาสูงกวารายงานดัง
กลาว

คาอัตราพันธุกรรมลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน
อัตราพนัธุกรรม และความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน(empirical standard error, อยูในเคร่ือง

หมายลงเล็บ) ของลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน 305 วันในขอมูลชุดที่ 1โดย STLM, MTLM และ 
RRTDM มีคาเทากับ 0.39(0.11), 0.40(0.07) และ 0.36(0.04) ตามล ําดับ ในขอมูลชุดที ่2 เทากับ 0.22
(0.04), 0.32(0.04) และ 0.39(0.02) ตามลํ าดับ (ตารางท่ี 4.2) อัตราพันธุกรรมท่ีประมาณไดมีคาอยู
ระหวาง 0.22-0.40 ใกลเคียงกับการศึกษาของ Schutz et al. (1990), Campos  et al. (1994), Strabel 
and Szwaczkowski (1997) และ เทียมพบ และคณะ (2542) ต่ํ ากวาการศึกษาของ 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)

เมื่อพิจารณาเฉพาะอัตราพันธุกรรมของลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน 305 วันในขอมูลชุดที่ 1
และขอมูลชุดที ่ 2 ที่ไดจาก RRTDM ซึ่งเปนการใชบันทึกวันทดสอบค ํานวณมีคาเทากับ 0.36 และ
0.39 ตามล ําดับ พบวามีคาสูงกวาการศึกษาของ Strabel and Szwaczkowski, 1997

คาอัตราพันธุกรรมลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีน
อัตราพนัธุกรรม และความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน(empirical standard error, อยูในเคร่ือง

หมายลงเล็บ) ของลกัษณะเปอรเซน็ตโปรตีน 305 วันในขอมูลชุดที่ 1โดย STLM, MTLM และ 
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RRTDM มีคาเทากับ 0.51(0.11), 0.56(0.08) และ 0.58(0.02) ตามล ําดับ ในขอมูลชุดที ่2 เทากับ 0.44
(0.08), 0.31(0.04) และ 0.41(0.03) ตามลํ าดับ (ตารางท่ี 4.2) อัตราพันธุกรรมท่ีประมาณไดมีคาอยู
ระหวาง 0.31-0.58 สูงกวาการศึกษาของเทียมพบ และคณะ (2542) คาประมาณอัตราพันธกุรรมใน
ขอมูลชุดที่ 2 โดย MTLM ใกลเคียงกับการศึกษาของ Santus et al. (1993) พบวาอัตราพันธกุรรม
ของลักษณะดังกลาวอยูในระดับกลางมีคาเทากับ 0.34  คาประมาณอัตราพันธุกรรมลักษณะ
เปอรเซ็นตโปรตีนที่ไดจากการศึกษาคร้ังน้ีสวนใหญใกลเคียงกับการศึกษาของ 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)

เมื่อพิจารณาเฉพาะอัตราพันธุกรรมของลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีน 305 วันในขอมูลชุดที่ 1
และขอมูลชุดที ่  2 ที่ไดจาก RRTDM ซึ่งเปนการใชบันทึกวันทดสอบค ํานวณมีคาเทากับ 0.36 และ
0.39 ตามล ําดับ พบวามีคาสูงกวาการศึกษาของ Strabel and Szwaczkowski (1997) ท่ีรายงานอัตรา
พันธุกรรมของลกัษณะเปอรเซน็ตโปรตีน 305 วันโดยการใชบันทึกวันทดสอบมีคาเทากับ 0.20

คาอัตราพันธุกรรมลักษณะเปอรเซ็นตแลคโตส
อัตราพนัธุกรรม และความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน(empirical standard error, อยูในเคร่ือง

หมายลงเล็บ) ของลักษณะเปอรเซ็นตแลคโตส 305 วันในขอมูลชุดที่ 1โดย STLM, MTLM และ
RRTDM มีคาเทากับ 0.12(0.06), 0.35(0.06) และ 0.46(0.04) ตามล ําดับ ในขอมูลชุดที ่2 เทากับ 0.27
(0.06), 0.31(0.03) และ 0.30(0.03) ตามลํ าดับ (ตารางท่ี 4.2) อัตราพันธุกรรมท่ีประมาณไดมีคาอยู
ระหวาง 0.12-0.46 คาที่ไดสวนใหญตํ่ ากวาการศึกษาของ Welper and Freeman (1992) ซึ่งมีคาอยู
ระหวาง 0.48-0.53 ยกเวนคาที่ไดจากการประมาณโดย RRTDM ในขอมูลชุดที่ 1 มีคาอัตราพันธุ
กรรมอยูในกลุมเดียวกันกับรายงานดังกลาวโดยอยูในกลุมคาอัตราพันธุกรรมระดับสูง

คาอัตราพันธุกรรมลักษณะเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน
อัตราพนัธุกรรม และความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน(empirical standard error, อยูในเคร่ือง

หมายลงเล็บ) ของลักษณะเปอรเซ็นตแลคโตส 305 วันในขอมูลชุดที่ 1โดย STLM, MTLM และ 
RRTDM มีคาเทากับ 0.32(0.08), 0.37(0.04) และ 0.61(0.04) ตามล ําดับ ในขอมูลชุดที ่2 เทากับ 0.36
(0.08), 0.46(0.05) และ 0.68(0.03) ตามลํ าดับ (ตารางท่ี 4.2) อัตราพันธุกรรมท่ีประมาณไดมีคาอยู
ระหวาง 0.32-0.68
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การเปรียบเทียบคาอัตราพันธุกรรมและความคลาดเคลื่อนมาตรฐานท่ีไดจากการประมาณโดย 
STLM, MTLM และ RRTDM

ขอมูลชุดที่ 1
การเปรียบเทียบระหวางคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะการใหน้ํ านม 305 วันที่ไดจาก 

model การใหนม 305 วัน (STLM และ MTLM) กับ model วันทดสอบ (RRTDM) ในขอมูลชุดที ่1 
(ตารางที่ 4.2) พบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน 
ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และ
เปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันที่ไดจากการประมาณโดย RRTDM มีคาสูงกวาการประมาณคา
โดย STLM และ MTLM สอดคลองกับการศึกษาของ Van Tassell  et al. (1992), Strabel and 
Szwaczkowski (1997) และ Jamrozik and Schaeffer (1997) รายงานวาคาอัตราพันธุกรรมที่
ประมาณดวย model การใหผลผลิต 305 วันส ําหรับลกัษณะปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน และ
ปริมาณโปรตีนมีคาสูงกวาจาก TDM แตลักษณะเปอรเซ็นตไขมันท่ีอัตราพันธุกรรมท่ีประมาณได
จาก RRTDM มีคาตํ ่ากวาการประมาณคาโดย STLM และ MTLM สอดคลองกับการศึกษาของ 
Strabel and Szwaczkowski (1997) คาอัตราพันธุกรรมที่ประมาณดวย model การใหผลผลิต 305 วัน
สํ าหรับลักษณะเปอรเซ็นตไขมันที่ประมาณดวย model การใหผลผลิต 305 วันมีคาสูงกวาจาก TDM

การเปรียบเทียบระหวางคาความคลาดเคลื่อนของคาอัตราพันธุกรรมที่ประมาณไดจาก 
STLM, MTLM และ RRTDM สํ าหรับลกัษณะปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน 
ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นต
แลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันท่ี 305 วันในขอมูลชุดที่ 1 พบวาความคลาดเคลื่อน
ของอัตราพันธุกรรมสํ าหรับลักษณะที่ศึกษาทั้งหมดที่ประมาณโดย RRTDM มีคาตํ ่ากวา STLM 
และ MTLM และเมื่อทํ าการเปรียบเทียบความคลาดเคลื่อนของคาอัตราพันธุกรรมที่ประมาณได
ระหวาง STLM กับ MTLM พบวาความคลาดเคลื่อนของอัตราพันธุกรรมส ําหรับลักษณะที่ศึกษาทั้ง
หมดท่ีประมาณโดย MTLM มีคาตํ ่ากวา STLM (ตารางที่ 4.2)

ขอมูลชุดที่ 2
ในขอมูลชุดที่ 2 พบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณนํ ้านม ปริมาณไขมัน ปริมาณ

แลคโตส เปอรเซ็นตไขมัน และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันที่ไดจากการประมาณโดย 
RRTDM มีคาสูงกวาการประมาณคาโดย STLM และ MTLM สอดคลองกับการศึกษาของ Van 
Tassell  et al. (1992), Strabel and Szwaczkowski (1997) และ Jamrozik and Schaeffer (1997 ราย
งานวาคาอัตราพันธุกรรมท่ีประมาณดวย model การใหผลผลิต 305 วันส ําหรับลกัษณะปริมาณ
น้ํ านม ปริมาณไขมัน มีคาสูงกวาจาก TDM แตอัตราพันธกุรรมของลกัษณะปริมาณโปรตีน และ
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ปริมาณของแข็งไมรวมไขมันที่ไดจากการประมาณโดย RRTDM มีคาตํ ่ากวาการประมาณคาโดย 
STLM และ MTLM สอดคลองกับการการศึกษาของ Swalve (1995) และ Gengler et al. (1999) พบ
วาคาอัตราพันธุกรรมที่ประมาณจากผลผลิตวันทดสอบของลักษณะปริมาณโปรตีน 305 วัน มีคาตํ ่า
กวาการใชบันทึกผลผลิต 305 วัน ขณะท่ีอัตราพันธุกรรมของลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนท่ีไดจาก
การประมาณโดย RRTDM มีคาตํ ่ากวาการประมาณคาโดย STLM แตมีคาสูงกวาการประมาณคา
โดย MTLM สวนอัตราพันธุกรรมของลักษณะเปอรเซ็นตแลคโตสที่ไดจากการประมาณโดย 
RRTDM มีคาเทากบัการประมาณคาโดย STLM แตมีคาตํ ่ากวาการประมาณคาโดย MTLM

การเปรียบเทียบระหวางคาความคลาดเคลื่อนของคาอัตราพันธุกรรมที่ประมาณไดจาก 
STLM, MTLM และ RRTDM สํ าหรับลกัษณะปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน 
ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นต
แลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันท่ี 305 วันในขอมูลชุดที่ 2 พบวาความคลาดเคลื่อน
ของอัตราพันธุกรรมสํ าหรับลักษณะที่ศึกษาทั้งหมดที่ประมาณโดย RRTDM มีคาตํ ่ากวา STLM 
และ MTLM และเมื่อทํ าการเปรียบเทียบความคลาดเคลื่อนของคาอัตราพันธุกรรมที่ประมาณได
ระหวาง STLM กับ MTLM พบวาความคลาดเคลื่อนของอัตราพันธุกรรมส ําหรับลักษณะที่ศึกษาทั้ง
หมดท่ีประมาณโดย MTLM มีคาตํ ่ากวา STLM (ตารางที่ 4.2)

จากการเปรียบเทียบคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณนํ้ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณ
โปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นต   แลคโตส
และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันที่ศึกษากับคาอัตราพันธุกรรมที่ไดจากการตรวจเอกสารมี
ความแตกตางกัน เน่ืองจากคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะตาง ๆ ในสัตวมีความผันแปรตามองค
ประกอบทางพันธุกรรมและสภาพแวดลอมของสัตวที่ท ําการศึกษา วิธีการประมาณคา model ที่ใช
ในการวิเคราะห ลักษณะขอมูลที่บันทึก และจ ํานวนขอมูล การที่ประชากรแตละกลุมมีความแตก
ตางกันในดานองคประกอบทางพันธุกรรมของประชากรและดานสภาพแวดลอม เชนสภาพดินฟา
อากาศ โรงเรือน การเลี้ยงด ู และการจัดการดานอ่ืน ๆ เปนตน ความแตกตางเหลานี้เปนคุณสมบัติ
เฉพาะสํ าหรับประชากรน้ัน ๆ ความแปรปรวนท่ีเกิดข้ึนยอมแตกตางกัน ดังนั้นเมื่อมีการศึกษาถึง
ความแปรปรวนของลักษณะที่ตองการศึกษาในประชากร คาอัตราพันธุกรรมซ่ึงเปนดัชนีท่ีคํ านวณ
มาจากความแปรปรวนที่เกิดจากสภาพแวดลอมและพันธุกรรม จึงท ําใหคาอัตราพันธุกรรมที่ไดใน
ประชากรแตละกลุมมีคาแตกตางกันไป ความแตกตางระหวางคาอัตราพันธุกรรมท่ีไดจากขอมูล
โคนมที่ขอมูลชุดที ่ 1 และจากขอมูลโคนมที่ขอมูลชุดที่ 2 อาจมีสาเหตุมาจากความแตกตางในองค
ประกอบทางพันธุกรรม และจํ านวนของคาสังเกตที่ตางกัน จึงสงผลใหคาประมาณอัตราพันธุกรรม
แตกตางกัน
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เมื่อเปรียบเทียบระหวางคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะการใหน้ํ านม 305 วันในลักษณะ
เดียวกันที่ประมาณจาก STLM, MTLM และ RRTDM พบวาคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณ
น้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน เปอรเซ็นตไข
มัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันมีความแตกตางกัน
โดยอัตราพันธุกรรมที่ประมาณไดจาก RRTDM มีคาสูงกวา STLM และ MTLM เนื่องจาก model 
ประกอบดวยอิทธิพลที่มีผลกระทบตอลักษณะแตกตางกัน และแนวทางในการค ํานวณปริมาณน้ํ า
นมที ่ 305 วันมีความแตกตางกัน (Strabel and Szwaczkowski, 1997) อัตราพนัธุกรรมท่ีประมาณ
ดวย RRTDM ซึง่ประกอบดวยอิทธพิลของ ฝูง-วันทดสอบ มีคาสูงกวา model การใหนม 305 วันท่ี
ประกอบดวยอิทธพิลของ ฝูง-ป-ฤดูกาลที่คลอด โดย RRTDM ที่ประกอบดวยอิทธิพลของ ฝูง-วัน
ทดสอบมีการรวมการเปลี่ยนแปลงของสภาพแวดลอมที่มีผลกระทบตอแตละวันทดสอบระหวาง
การใหนมไวใน Model ดวย ดังน้ันจึงทํ าใหความแปรปรวนของสวนที่เหลือลดลง (Jamrozik and 
Schaeffer, 1997 ; Swalve 1998 ; Jamrozik et al., 1997)

คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐานของคาประมาณอัตราพันธุกรรมในลักษณะเดียวกันที่ไดจาก 
model ตาง ๆ เปนคาที่บงชี้ถึงความถูกตองของคาประมาณที่ไดจาก model น้ัน ๆ หาก model ใดมี
คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐานที่นอยกวาแสดงใหเห็นวาการประมาณคาจาก model นั้นมีความถูก
ตองมากกวา model อ่ืน จากผลการเปรียบเทียบระหวางคาความคลาดเคล่ือนมาตรฐานของคาอัตรา
พันธกุรรมท่ีไดจากการประมาณโดย STLM, MTLM และ RRTDM ส ําหรับลกัษณะปริมาณน้ํ านม 
ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน เปอรเซ็นตไขมัน 
เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันท่ี 305 วันในขอมูลชุด
ที่ 1 และในขอมูลชุดที ่ 2 พบวาความคลาดเคลื่อนของอัตราพันธุกรรมส ําหรับลักษณะที่ศึกษาทั้ง
หมดในลักษณะเดียวกันที่ประมาณโดย RRTDM มีคาตํ ่ากวา STLM และ MTLM ท้ังน้ีเน่ืองจาก 
RRTDM เปน model ที่มีการพิจารณาอิทธิพลสภาพแวดลอมไดอยางถูกตองมากกวาโดยการรวม
อิทธิพลตาง ๆ ที่มีผลกระทบตอแตละผลผลิตวันทดสอบไวใน model ดวยดังน้ันคาประมาณอัตรา
พันธุกรรมที่ไดจาก RRTDM จึงมีความถูกตองมากกวา model การใหผลผลิต 305 วัน (Swale,1995 
; Van Tassell  et al. ,1992 ; Ptak and Schaeffer (1993) และเมื่อท ําการเปรียบเทียบความคลาด
เคลื่อนของคาอัตราพันธุกรรมที่ประมาณไดระหวาง STLM กับ MTLM พบวาความคลาดเคลื่อน
ของอัตราพันธกุรรมส ําหรับลักษณะที่ศึกษาทั้งหมดที่ประมาณโดย MTLM มีคาตํ ่ากวา STLM สอด
คลองกับการศึกษาของ (Jamrozik et al., 1997a) การวิเคราะหหลายลักษณะพรอมกันดีกวาการ
วิเคราะหครั้งละลักษณะเพราะจะใหคาองคประกอบความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อนนอยกวา
การวิเคราะหคร้ังละลักษณะ และชวยเพิ่มความแมนยํ า การวิเคราะหหลายลักษณะพรอมกัน 
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(multivariate) ความสัมพันธระหวางลักษณะถูกใชใหเปนประโยชน (Schaeffer, 1984) ดังน้ัน 
RRTDM จึงเปน model ท่ีมีความเหมาะสมท่ีจะใชในการประมาณคาอัตราพนัธุกรรมของประชากร
ถาหนวยงานน้ันมีการเก็บบันทึกขอมูลลักษณะการใหผลผลิตของโคนมที่เปนแบบผลผลิตวัน
ทดสอบการใช เนื่องจากคาประมาณที่ไดจาก model ดังกลาวมีความถูกตองมากกวาคาประมาณที่
ไดจาก model อ่ืน ๆ แตถาหนวยงานนั้นไมไดมีการเก็บบันทึกขอมูลลักษณะการใหผลผลิตของ
โคนมที่เปนแบบวันทดสอบ MTLM เปน model ทางเลือกหนึ่งที่ใชในการประมาณคาพารามิเตอร
ทางพันธุกรรมที่มีความถูกตองมากกวา STLM

เมื่อทํ าการเปรียบเทียบคาความคลาดเคลื่อนของคาประมาณอัตราพันธุกรรมที่ไดจากขอมูล
ทั้ง 2 ชุด พบวาขอมูลชุดขอมูลชุดที่ 2 มีคาความคลาดเคลื่อนตํ ่ากวาชุดขอมูลชุดที ่1 อาจเน่ืองมาจาก
ขอมูลชุดที่ 2 มีจํ านวนขอมูลที่ใชในการวิเคราะหมากกวาจึงสงผลใหคาประมาณความคลาดเคลื่อน
ต่ํ ากวา ดังนั้นจากผลการศึกษาครั้งนี้แสดงใหเห็นวาสามารถใชขอมูลของแมโคทั้งหมดที่ท ําการเก็บ
บันทึกภายในชวงปเดียวกันในวิเคราะหประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุกรรม ในกรณีท่ีจํ านวนขอ
มูลในระยะการใหนมตั้งแรกมีนอย
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ตารางท่ี 4.2 คาประมาณอัตราพันธกุรรม(h2) และคาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน(empirical standard
      error, S.E.) ของลักษณะการใหนม 305 วันในขอมูลชุดที่ 1 และในขอมูลชุดที ่2 โดย
      single-trait lactation model (STLM), multiple-trait lactation model (MTLM) และ
      random regression test day model (RRTDM)

h2(S.E.) ของขอมูลชุดที ่1 h2(S.E.)ของขอมูลชุดที ่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=
ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน FP=เปอรเซ็นตไขมัน PP=เปอรเซ็นตโปรตีน LP=เปอรเซ็นต
แลคโตส  SNFP=เปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน

คาประมาณอัตราพันธุกรรมสํ าหรับลักษณะการใหนมท่ีวันใหนมตาง ๆ ตลอดระยะการ
ใหนม

จากการใช RRTDM ประมาณคาอัตราพันธกุรรมลักษณะการใหผลผลติน้ํ านมท ําใหทราบ
การเปลี่ยนแปลงของคาประมาณอัตราพันธุกรรมตลอดระยะการใหนมสํ าหรับลักษณะปริมาณ
น้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน เปอรเซ็นต
ไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันท่ีวันใหนมตาง
ๆ ตลอดขอมูลชุดท่ี 1 และขอมูลชุดที ่2 ดังแสดงในภาพที ่4.1-4.4

การเปลี่ยนแปลงของคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณนํ้ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณ
โปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน 
เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันท่ีวันใหนมตาง ๆ ตลอดขอมูลชุดท่ี 1 มีคา
อยูระหวาง 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) ในขอมูลชุดที ่ 2 มีคาอยูระหวาง 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
ปริมาณของแข็งไมรวมไขมันที่วันทดสอบตลอดขอมูลชุดที ่ 1 และขอมูลชุดที ่ 2 พบวาอัตราพันธุ
กรรมของลักษณะดังกลาวมีคาสูงสุดอยูในชวงตนและชวงปลายของการใหนม และมีคาตํ ่าสุดที่ชวง
กลางของการใหนม สอดคลองกับการศึกษาของ 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)
กราฟอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณไขมันที่วันทดสอบตลอดขอมูลชุดที่ 1 และขอมูลชุดที ่ 2 
พบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณไขมันมีคาสูงสุดอยูในชวงตนของการใหนม และคอยลด
ต่ํ าลงจนถึงชวงปลายของการใหนมมีคาอัตราพันธุกรรมตํ ่าสุด แตกตางจากการศึกษาของ Jamrozik 
and Schaeffer (1997), Jamrozik et al. (1997), Gengler (1999b) และ Jakobsen et al. (2001) รายงาน
วาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณไขมันมีคาสูงสุดอยูในชวงตนและชวงปลายของการใหนม 
และมีคาต่ํ าสุดที่ชวงกลางของการใหนม และกราฟอัตราพันธุกรรมของลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน 
เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันท่ีวันทดสอบตลอดขอมูลชุดท่ี 1 และขอ
มูลชุดที่ 2 พบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะดังกลาวมีคาตํ ่าสุดอยูในชวงตนของการใหนม และ
คอย ๆ เพิ่มสูงขึ้นจนถึงชวงปลายของการใหนมมีคาอัตราพันธุกรรมสูงสุด ขณะที่การเปลี่ยนแปลง
อัตราพันธุกรรมของลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนพบวาอัตราพันธุกรรมของลักษณะดังกลาวมีคาสูง
ในการใหนมชวงแรกและความชันคอย ๆ ลดต่ํ าลงในชวงกลางของการใหนมและมีคาสูงสุดในชวง
ปลายของการใหนม

คาอัตราพันธุกรรมที่วันใหนมตาง ๆ ตลอดการระยะการใหนมจากการศึกษามีความแตก
ตางจากรายงานอื่น ๆ เน่ืองจากชนิดของ model วิธีการวิเคราะห จํ านวนและกลุมของประชากรที่ใช
ในการศึกษามีความแตกตางกัน รูปรางกราฟของคาอัตราพันธุกรรมท่ีวันใหนมตาง ๆ ตลอดการ
ระยะการใหนมเปนลักษณะที่เฉพาะส ําหรับประชากรน้ัน ๆ การใช RRTDM ประมาณคาอัตราพันธุ
กรรมลักษณะการใหน้ํ านมทํ าใหทราบถึงการเปลี่ยนแปลงของคาอัตราพันธุกรรมตลอดการใหนม
ของประชากรสัตว
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ภาพท่ี 4.1 กราฟอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณนํ ้านม (MY) ปริมาณไขมัน (FY) ปริมาณ
                โปรตีน (PY) ปริมาณแลคโตส  (PL) และปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน (SNFY)
                ในขอมูลชุดที่ 1 โดย random regression test day model

ภาพท่ี 4.2 กราฟอัตราพันธุกรรมของลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน (FP) เปอรเซ็นตโปรตีน (PP)   
                 เปอรเซ็นตแลคโตส  (LP) และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน (SNFP) ในขอมูลชุดที ่1
                โดย random regression test day model
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ภาพท่ี 4.3 กราฟอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณนํ ้านม (MY) ปริมาณไขมัน (FY) ปริมาณ
                โปรตีน (PY) ปริมาณแลคโตส  (PL) และปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน (SNFY) ในขอ
                มูลชุดที ่2 โดย random regression test day model

ภาพท่ี 4.4 กราฟอัตราพันธุกรรมของลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน (FP) เปอรเซ็นตโปรตีน (PP)
                 เปอรเซ็นตแลคโตส  (LP) และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน (SNFP) ในขอมูลชุดที ่2
                โดย random regression test day model
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genetic and phenotypic correlation
คา genetic and phenotypic correlation ประมาณจากบันทึกการใหนม 305 วันโดยใชการ

วิเคราะหครั้งละ 5 ลักษณะพรอมกันโดย MTLM  (1.MTLM สํ าหรับลกัษณะปริมาณน้ํ านม ปริมาณ
ไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส และปริมาณของแข็งไรไขมัน และ 2. MTLM ส ําหรับ
ลักษณะปริมาณนํ้ านมเปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของ
แข็งไรไขมัน) ในขอมูลชุดที ่1และขอมูลชุดที ่2 แสดงในตารางที ่4.3 และ 4.4

 genetic correlation ระหวางลักษณะปริมาณนํ ้านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณ
แลคโตส และปริมาณของแข็งไรไขมันในขอมูลชุดที ่1 และขอมูลชุดที ่2 มีคาอยูระหวาง 0.57-0.98
และ0.89-0.98 ตามล ําดับ โดยที ่ phenotypic correlation ระหวางลักษณะดังกลาวมีคาอยูระหวาง
0.77-0.97 และ 0.85-0.98 ตามล ําดับ (แสดงในตารางที ่ 4.3) สอดคลองกับการศึกษาของ 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) รายงานคาสหสัมพันธระหวางลักษณะดัง
กลาวเปนบวกมีคาอยูระหวาง 0.12-0.99

 genetic correlation ของลักษณะปริมาณน้ํ านมกับลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นต
โปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไรไขมันในขอมูลชุดท่ี 1และขอมูลชุดที ่2 มีคา
อยูระหวาง –0.48 ถึง -0.04 และ–0.45 ถึง -0.007 ตามล ําดับ และ phenotypic correlation ของ
ลักษณะปริมาณนํ ้านมกับลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และ
เปอรเซ็นตของแข็งไรไขมันในขอมูลชุดที ่ 1และขอมูลชุดที ่ 2 มีคาอยูระหวาง-0.28 ถึง -0.07 และ
-0.31 ถึง -0.002 ตามล ําดับ (ตารางท่ี 4.4) สอดคลองกับการศึกษาของ 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
ลักษณะดังกลาววามีคาเปนลบมีคาอยูระหวาง –0.68 ถึง-0.01 ขัดแยงกับการศึกษาของ Roman and
Wilcoxt (2000) ที่พบวาคา genetic correlation ระหวางลักษณะปริมาณนํ ้านมและเปอรเซ็นตแลคโต
สมีคาเปนบวกเทากับ 0.68

 genetic correlation ระหวางลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลค
โตส และเปอรเซ็นตของแข็งไรไขมันมีคาอยูระหวาง 0.23-0.75 และ 0.33-0.84  ตามล ําดับ และ
phenotypic correlation ระหวางลักษณะดังกลาวมีคาอยูระหวาง 0.01-0.40 และ 0.08-0.44 ตาม
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ลํ าดับ (ตารางท่ี 4.4) สอดคลองกับการศึกษาของ 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) รายงานสหสัมพันธระหวางลักษณะดังกลาวมีคาเปนบวกมีคาอยูระหวาง
0.02-0.80 แตแตกตางจากรายงานการศึกษาของ Roman and Wilcoxt (2000) ที่พบวาคา genetic
correlation ระหวางลักษณะเปอรเซ็นตไขมันกับเปอรเซ็นตแลคโตส เปอรเซ็นตโปรตีนกับ
เปอรเซ็นตแลคโตส เปอรเซ็นตแลคโตส กับเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันมีคาเปนลบเทากับ
–0.20, –0.74 และ –0.16 ตามล ําดับ และคา phenotypic correlation ระหวางเปอรเซน็ตโปรตีนกับ
เปอรเซ็นตแลคโตสมีคาเปนลบเทากับ –0.70

เมื่อพิจารณาชวงของคา phenotypic correlation ของลักษณะจากการศึกษาครั้งนี้ระหวาง
ลักษณะปริมาณการใหนํ ้านมคือปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส และ
ปริมาณของแข็งไรไขมันพบวามีคาสูงและเปนบวก สวน phenotypic correlation ระหวางลักษณะ
ปริมาณน้ํ านมกับลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นต
ของแข็งไรไขมันมีคาเปนลบม ีphenotypic correlation ต่ํ าอยูในชวง -0.31 ถึง -0.002 ท ําใหทราบวา
หากทํ าการปรับปรุงทางพันธุกรรมและสภาพแวดลอมเพื่อใหปริมาณน้ํ านมของโคฝูงนี้เพิ่มขึ้นจะ
ทํ าใหปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส และปริมาณของแข็งไมรวมไขมันเพิ่มขึ้นดวย
แตในทางกลับกันจะมีผลท ําใหเปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และ
เปอรเซ็นตของแข็งไรไขมันลดลงเล็กนอย

 genetic correlation ระหวางลักษณะตาง ๆ ในสัตวอาจมีสาเหตุมาจากกลุมของยีนที่ควบ
คุมลักษณะเหลาน้ันอยูบนโครโมโซมเดียวกัน ดังนั้นการปรับปรุงลักษณะหนึ่งยอมมีผลตอการ
เปลี่ยนแปลงของอีกลักษณะ ซึ่งขึ้นอยูกับทิศทางและขนาดความสัมพันธระหวางลักษณะนั้น ๆ จาก
ผลการศึกษา genetic correlation คร้ังน้ีจะเห็นไดวา genetic correlation ระหวางลักษณะปริมาณการ
ใหน้ํ านมคือปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส และปริมาณของแข็งไร
ไขมันมีคาสูงและเปนบวก ถาท ําการคัดเลือกปรับปรุงปริมาณน้ํ านมตอระยะการใหนมของสัตวฝูง
นี้ใหเพิ่มสูงขึ้นจะสงผลใหลักษณะปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส และปริมาณของ
แข็งไรไขมันเพิ่มขึ้นตามไปดวยเชนกัน แต genetic correlation ระหวางลักษณะปริมาณนํ ้านมกับ
ลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไรไขมันมี
คาเปนลบ หมายความวาถาท ําการคัดเลือกลักษณะเพื่อปรับปรุงปริมาณนํ ้านมตอระยะการใหนม
ของสัตวฝูงน้ีใหเพิ่มสูงขึ้นจะท ําใหลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโต
ส และเปอรเซ็นตของแข็งไรไขมันลดลง ดังนั้นในการคัดเลือกพันธุถาหากคัดเลือกครั้งละลักษณะ
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โดยเนนเฉพาะลักษณะปริมาณน้ํ านมก็จะมีผลกระทบโดยตรงตอลักษณะเปอรเซ็นตองคประกอบ
น้ํ านมมีผลทํ าใหเปอรเซ็นตองคประกอบน้ํ านมลดลง จากผลการศึกษาแสดงใหเห็นวาแนวทางการ
ใชคาพันธุกรรมน้ีในโปรแกรมการคัดเลือกเพ่ือการปรับปรุงพันธุโคนม เมื่อพิจารณาจากระบบการ
จายเงินคาตอบแทนผลผลิตนํ ้านมในปจจุบัน ในการคัดเลือกเพื่อปรับปรุงลักษณะปริมาณนํ ้านม
และลักษณะเปอรเซ็นตองคประกอบน้ํ านมควรมุงเนนการคัดเลือกแบบหลายลักษณะพรอมกันโดย
การสรางดัชนีการคัดเลือกที่ใหความส ําคัญตอลักษณะปริมาณนํ ้านมเปนหลัก เพราะการคัดเลือก
ลักษณะปริมาณนํ ้านมจะเพิ่มรายไดมากกวา และใหความส ําคัญกับลักษณะองคประกอบเพียงเพื่อ
ปองกันไมใหลดลงตํ ่ากวามาตรฐานท่ีตลาดตองการ หากลักษณะเปอรเซ็นตองคประกอบนํ้ านมที่
ฟารมอยูในเกณฑมาตรฐานแลวไมควรเนนที่การคัดเลือกลักษณะเปอรเซ็นตองคประกอบน้ํ านม 
เพราะการขายน้ํ านมที่มีระดับของเปอรเซ็นตองคประกอบน้ํ านมสูงกลาวมาตรฐานตลาดกํ าหนดมี
ผลตอรายรับตอปริมาณน้ํ านมไดไมแตกตางจากการขายน้ํ านมที่มีระดับของเปอรเซ็นตองค
ประกอบน้ํ านมตามมาตรฐานตลาดกํ าหนด
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ตารางท่ี 4.3 genetic correlation (คาเหนือเสนทะแยงมุม) และ phenotypic correlation (คาใตเสน
                   ทะแยงมุม) ระหวางลักษณะปริมาณนํ้ านม (MY) ปริมาณไขมัน (FY) ปริมาณโปรตีน
                   (PY) ปริมาณแลคโตส (LY) และปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน(SNFY) ในขอมูลชุดที ่1
                   และขอมูลชุดที ่2

ขอมูลชุดที่ 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 -
ขอมูลชุดที่ 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 -
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ตารางท่ี 4.4  genetic  correlation (คาเหนือเสนทะแยงมุม) และ phenotypic correlation (คาใตเสน
                   ทะแยงมุม) ระหวางลักษณะปริมาณนํ้ านม (MY) เปอรเซ็นตไขมัน (FP) เปอรเซ็นต
                  โปรตีน (PP) เปอรเซ็นตแลคโตส (LP) และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน(SNFP) ใน
                  ขอมูลชุดที่ 1 และขอมูลชุดที ่2

ขอมูลชุดที่ 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 -
ขอมูลชุดที่ 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 -

คุณคาการผสมพันธุ
การประเมินคุณคาการผสมพันธุโดย RRTDM จะไดคาการผสมพันธุของโครายตัวท่ีแตก

ตางจากการใช model การใหผลผลิต 305 วันคือ model การใหผลผลิต 305 วันสมมติโคทุกตัวมี
กราฟการใหนมเหมือนกัน แตในความเปนจริงโคแตละตัวมีกราฟของการใหนมท่ีมีรูปรางแตกตาง
กัน RRTDM จะใหคาการผสมพันธุของสัตวที่วันใหนมตาง ๆ ของสตัวตลอดการใหนมโดยโคแต
ละตัวจะมีรูปรางกราฟคุณคาการผสมพันธุที่แตกตางกันออกไป ซึ่งแสดงใหเห็นจากตัวอยางกราฟ
คุณคาการผสมพันธุสํ าหรับลกัษณะปริมาณน้ํ านมของพอพนัธ 5 ลํ าดับแรกซึ่งมีคุณคาการผสมพันธุ
สูงสุดจากขอมูลชุดที ่1 (ภาพที่ 4.5) การประมาณคุณคาการผสมพันธุโดยวิธ ีRRTDM จะไดรูปราง
ของกราฟคุณคาการผสมพันธุของโครายตัว ซึ่งสามารถอธิบายความแตกตางของโคแตละตัวจาก
ความสูงของกราฟการใหนํ ้านมของโค ตัวอยางเชนจากภาพที่ 4.5 หากท ําการคัดเลือกพอโคท่ีวันให
นมที่ 30 สามารถท ําไดโดยพิจารณาจากการเปรียบเทียบสวนสูงของกราฟการใหนมของพอโคทั้ง 5
จากการศึกษาน้ีพบวาพอโคเบอร 3 มีคุณคาการผสมพันธุของลักษณะปริมาณนํ ้านมสูงที่สุด รองลง
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มาคือพอโคเบอร 2, 4, 1 และ 5 การใช RRTDM เพิ่มขอมูลในการคัดเลือก จากกราฟคุณคาผสม
พันธุที่ไดสามารถเพิ่มลักษณะในการคัดเลือกคือลักษณะความคงทน (persistency) และลักษณะจุด
สูงสุดของการใหผลผลิต (peak) (Schaeffer and Dekker, 1994) เปนประโยชนในการท ําการวินิจฉัย
เกี่ยวกับลักษณะของสัตวรายตัว การใช RRTDM ในการประเมินพันธกุรรมสัตวทํ าใหทราบวาพอ
โคตัวใดมี EBV ส ําหรับ peak หรือ ความคงทนของลักษณะการใหนมเปนเชนไร ยกตัวอยางเชน
สามารถท ําการคัดเลือกพอพันธุตัวใดที่ให peak หรือความคงทนสูงเพื่อนํ ามาใชในการผสมพันธุกับ
แมโคในฟารมเพื่อปรับปรุงพันธุใหโคในฟารมม ี peak หรือความคงทนของลักษณะการใหนมของ
เพิ่มขึ้น เปนผลใหผลผลิตของฟารมเพิ่มขึ้นและผลตอบแทนตอหนวยการผลิตเพิ่มขึ้นเชนกัน นอก
จากนี้การใช RRTDM ทํ าใหสามารถประเมินพันธุกรรมของสัตวไดเร็วข้ึนโดยไมตองเสียเวลารอ
ขอมูลเหมือนการใช model การใหผลผลิตที ่305 วัน

ภาพท่ี 4.5 กราฟคุณคาการผสมพันธุส ําหรับลกัษณะปริมาณน้ํ านมของโคพอพนัธุ 5 ลํ าดับแรกที่มี
คาการผสมพันธุสูงสุดในขอมูลชุดที ่1
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สหสัมพันธระหวางลํ าดับจากคาการผสมพันธุโดย model ตาง ๆ
สหสัมพันธระหวางล ําดับจากคาการผสมพันธุของพอพันธุ และแมพันธุในลักษณะการให

นมทั้ง 9 ลักษณะบนพื้นฐานผลลัพธที่ไดจากการประมาณคาองคประกอบความแปรปรวน และการ
ประมาณคาการผสมพันธโดยใชโดย STLM, MTLM และ RRTDM และในขอมูลชุดที ่1 (ตารางที่ 
4.5) และในขอมูลชุดที ่2 (ตารางท่ี 4.6)

ขอมูลชุดที่ 1
สหสัมพันธระหวางล ําดับจากคาการผสมพันธุของพอพันธุ
ในขอมูลชุดที ่ 1 สหสัมพันธล ําดับจากคาการผสมพันธุของพอพันธุของลักษณะ

ปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน
เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน
ระหวาง STLM กับ MTLM เทากับ 0.87, 0.56, 0.61, 0.68, 0.64, 0.75, 0.71, 0.67 และ 0.8 ตามล ําดับ
ระหวาง STLM กับ RRTDM เทากับ 0.79, 0.77, 0.83, 0.79, 0.53, 0.66, 0.52, 0.63 และ 0.67 ตาม
ลํ าดับ และระหวาง MTLM กับ RRTDM เทากับ 0.67, 0.69, 0.62, 0.55, 0.58, 0.56, 0.53, 0.51 และ
0.68 ตามล ําดับ

สหสัมพันธระหวางล ําดับจากคาการผสมพันธุของแมพันธุ
ในขอมูลชุดที ่ 1 สหสัมพันธล ําดับจากคาการผสมพันธุของแมพันธุของลักษณะ

ปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน
เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน
ระหวาง STLM กับ MTLM เทากับ 0.81, 0.54, 0.61, 0.55, 0.54, 0.76, 0.8, 0.78 และ 0.81 ตามล ําดับ
ระหวาง STLM กับ RRTDM เทากับ 0.76, 0.74, 0.75, 0.78, 0.58, 0.73, 0.54, 0.79 และ 0.69 ตาม
ลํ าดับ และระหวาง MTLM กับ RRTDM เทากับ 0.62, 0.62, 0.61, 0.53, 0.51, 0.57, 0.53, 0.65 และ
0.69 ตามล ําดับ

ขอมูลชุดที่ 2
สหสัมพันธระหวางล ําดับจากคาการผสมพันธุของพอพันธุ
ในขอมูลชุดที่ 2 สหสัมพันธล ําดับจากคาการผสมพันธุของพอพันธุของลักษณะ

ปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน 
เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน 
ระหวาง STLM กับ MTLM เทากับ 0.83, 0.96, 0.87, 0.81, 0.84, 0.78, 0.74, 0.79 และ 0.85 ตาม
ลํ าดับระหวาง STLM กับ RRTDM เทากับ 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 และระหวาง MTLM กับ RRTDM เทากับ 0.74, 0.87, 0.76, 0.74, 0.76, 0.66, 0.70, 0.64 
และ 0.79 ตามล ําดับ

สหสัมพันธระหวางล ําดับจากคาการผสมพันธุของแมพันธุ
ในขอมูลชุดที ่ 2 สหสัมพันธล ําดับจากคาการผสมพันธุของแมพันธุของลักษณะ

ปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน
เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน
ระหวาง STLM กับ MTLM เทากับ 0.78, 0.93, 0.82, 0.73, 0.77, 0.76, 0.67, 0.76, 0.84 ตามล ําดับ
ระหวาง STLM กับ RRTDM เทากับ 0.88, 0.88, 0.84, 0.84, 0.75, 0.79, 0.68, 0.62, 0.74 ตามล ําดับ
และระหวาง MTLM กับ RRTDM เทากับ 0.73, 0.82, 0.69, 0.61, 0.62, 0.62, 0.61, 0.63, 0.72 ตาม
ลํ าดับ

จากผลของความสัมพันธระหวางล ําดับจากคาคุณคาการผสมพันธุของพอพันธุ และแม
พันธุทั้งหมดที่ประเมินจาก STLM, MTLM และ RRTDM มีคาคอนขางสูง แสดงใหเห็นวาการใช
RRTDM ในการประเมินคุณคาการผสมพันธุสัตวใหผลของการจัดล ําดับสัตวคลายคลึงกับการใช
305-day lactation model (305DLM) และ model ตาง ๆ ที่ใชในการประเมินคุณคาการผสมพันธุ
สัตวใหล ําดับของสัตวคลายคลึงกัน
ตารางท่ี 4.5 Spearman correlation ระหวางล ําดับของคุณคาการผสมพันธุของลักษณะการใหผล
                   ผลิตน้ํ านมในขอมูลชุดที ่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=
ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน FP=เปอรเซ็นตไขมัน PP=เปอรเซ็นตโปรตีน LP=เปอรเซ็นต
แลคโตส  SNFP=เปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน
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ตารางท่ี 4.6 Spearman correlation ระหวางล ําดับของคุณคาการผสมพันธุของลักษณะการใหผล
      ผลิตน้ํ านมในขอมูลชุดที ่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=
ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน FP=เปอรเซ็นตไขมัน PP=เปอรเซ็นตโปรตีน LP=เปอรเซ็นต
แลคโตส  SNFP=เปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน
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บทที ่5
สรุปผลการวิจัยและขอเสนอแนะ

สรุปผลการวิจัย
จากการศึกษาการประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุกรรมของลักษณะการใหนมในฝูง

โคนมลูกผสมโฮลสไตนฟรีเชียนจากฟารมเกษตรกรที่อยู ภายใตการดูแลของสหกรณโคนม
มวกเหล็กจํ านวน 40 ฟารมและฟารมขององคการสงเสริมกจิการโคนมแหงประเทศไทยจากขอมูลป
พ.ศ.2543-2544 เปนระยะเวลา 1 ป โดยจัดขอมูลที่ใชในการวิเคราะหตามระยะการใหนํ ้านมออก
เปน 2 ชุดคือขอมูลชุดที ่ 1 มีเฉพาะขอมูลการใหนมครั้งแรกเทานั้น และขอมูลชุดที ่ 2 มีขอมูลของ
แมโคที่ท ําการเก็บบันทึกทั้งหมด โดยเปนขอมูลการใหนมของแมโคแตละตัวในระยะการใหนม
ระยะใดระยะหนึ่งเพียงระยะเดียวเทานั้น ผลการศึกษาสามารถสรุปไดดังนี้

1. การใช STLM, MTLM และ RRTDM ในการประมาณอัตราพันธกุรรมของลกัษณะ
ปริมาณน้ํ านม ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน
เปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันใน
ขอมูลทั้ง 2 ชุดใหคาประมาณอัตราพันธุกรรมของลักษณะเดียวกันมีความแตกตางกันโดยพบวาคา
อัตราพันธุกรรมท่ีประมาณไดจาก RRTDM มีคาสูงกวาที่ประมาณไดจาก STLM และ MTLM โดย
ความคลาดเคล่ือนมาตรฐานของคาประมาณอัตราพันธุกรรมของ RRTDM มีคาตํ ่ากวา STLM และ
MTLM ทํ าใหทราบวา RRTDM เปน model ที่เหมาะสมตอการประมาณคาอัตราพันธุกรรมมากกวา
Model การใหผลผลิต 305 วัน ในขณะเดียวกันคาความคลาดเคล่ือนมาตรฐานของอัตราพันธุกรรมท่ี
ประมาณไดจาก MTLM มีคาตํ ่ากวา STLM แสดงใหเห็นวาในกรณีที่มีขอมูลเปนแบบผลผลิต 305
วัน การใช MTLM เปน model ที่มีความเหมาะสมในการประมาณคาอัตราพันธุกรรมมากกวาการใช
STLM คาอัตราพันธุกรรมที่คอนขางสูงของลักษณะผลผลิตวันทดสอบแสดงวามีความเปนไปไดใน
การคัดเลือกลักษณะตาง ๆ เหลาน้ี
 2. คา genetic and phenotypic correlation ระหวางลักษณะปริมาณนํ้ านม กับลักษณะ
ปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส และปริมาณของแข็งไมรวมไขมันของขอมูลทั้ง 2
ชุดมีคาอยูในชวง 0.57-0.98 และ 0.77-0.98 ตามล ําดับ คา genetic and phenotypic correlation
ระหวางลักษณะปริมาณน้ํ านม กับลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส
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และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันของขอมูลท้ัง 2 ชุดมีคาอยูในชวง -0.53 ถึง -0.007  และ –0.31
ถึง -0.002  ตามล ําดับ คา genetic and phenotypic correlation ระหวางลักษณะเปอรเซ็นตไขมัน
เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโตส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันของขอมูลท้ัง 2 ชุดมี
คาอยูในชวง 0.23-0.84 และ 0.01-0.44 ตามล ําดับ แสดงวาหากท ําการปรับปรุงพันธุกรรมใหปริมาณ
น้ํ านมเพิ่มขึ้นจะสงผลใหปริมาณไขมัน ปริมาณโปรตีน ปริมาณแลคโตส และปริมาณของแข็งไม
รวมไขมันเพิ่มขึ้นตามไปดวย แตจะสงผลใหเปอรเซ็นตไขมัน เปอรเซ็นตโปรตีน เปอรเซ็นตแลคโต
ส และเปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมันลดลง

3. การประเมินพันธกุรรมของสตัวโดยใช RRTDM มีความแตกตางจากการใช STLM และ
MTLM โดย RRTDM จะใหคาคุณคาการผสมพันธุแตละวันใหนมตลอดระยะการใหนมของโคแต
ละตัวแตกตางกัน และท ําใหทราบจุดสูงสุดของการใหนม และความคงทนของการใหนมแตละ
ลักษณะท่ีศกึษาของโคแตละตัวแตกตางกัน ซ่ึงเปนประโยชนตอการคัดเลือกสัตวโดยสามารถ
พิจารณาลักษณะอื่นเพิ่มเติมเชนลักษณะจุดสูงสุดของการใหนม หรือความคงทนของการใหนมของ
แตละลักษณะที่ศึกษา

4. ความสัมพันธของล ําดับสัตวที่ไดจากการประมาณคาคุณคาการผสมพันธุระหวางการใช
STLM, MTLM และ RRTDM ในขอมูลทั้ง 2 ชุดและทั้งของพอพันธุและแมพันธุมีคาอยูในชวง
0.51-0.91 แสดงใหเห็นวาการใช RRTDM ในการประเมินคุณคาการผสมพันธุสัตวใหผลของการ
จัดลํ าดับสัตวคลายคลึงกับการใช 305-day lactation model (305DLM) และ model ตาง ๆ ที่ใชใน
การประเมินคุณคาการผสมพันธุสัตวใหล ําดับของสัตวคลายคลึงกัน

ดังน้ันจึงสรุปไดวา RRTDM สามารถใชแทนที ่ 305DLM ในการผลิตโคนมของประเทศ
ไทย เนื่องจากคาประมาณที่ไดจาก RRTDM มีความถูกตองมากกวาเพราะมีการพิจารณาอิทธิพล
สภาพแวดลอมที่ดีกวา นอกจากน้ี RRTDM ชวยเพิ่มขอมูลของลักษณะที่ชวยในการคัดเลือกมาก
กวาโดยจากรูปรางของกราฟการใหนมท ําใหทราบความแตกตางทางพันธุกรรมในความคงทน และ
จุดสูงสุดของการใหนมประกอบการพจิารณาดวย และ RRTDM ยังใหขอมูลที่ชวยในการตัดสินใจ
การวางแผนปรับปรุงพันธุและการจัดการตลอดระยะการใหนม แตการใช RRTDM มีขอจํ ากัดคือ
ขอมูลที่ใชจะตองเปนขอมูลลักษณะวันทดสอบเทานั้น
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ขอเสนอแนะ
1. เน่ืองจากขอมูลลักษณะการใหน้ํ านมที่ใชในการศึกษาสํ าหรับฟารมของเกษตรกรมีการ

เก็บบันทึกเพียงปเดียว เพื่อกอใหเกิดความถูกตองแมนยํ าของการประเมินพันธุกรรมโคนมของ
ประเทศไทยตอไปในอนาคต จึงควรใหผูที่เกี่ยวของเห็นความสํ าคัญของการเก็บบันทึกขอมูล
ลักษณะตาง ๆ ที่มีความส ําคัญทางเศรษฐกิจตาง ๆ ในโคนมใหถูกตองเหมาะสม ตอเน่ือง และเปน
มาตรฐานเดียวกันทั้งประเทศ ซ่ึงจะเปนประโยชนตอการพัฒนาโคนมของประเทศไทยในอนาคต

2. ในการใช RRTDM ประเมินพนัธุกรรมโคนมของประเทศไทย ควรทํ าการศึกษาสมการ
ที่ใชอธิบายกราฟการใหนํ ้านมที่เหมาะสมกับลักษณะการใหนมของโคนมในประเทศไทย

3. ควรจะมีการศึกษาการใช multiple trait random regression test day model



รายการอางอิง
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ตารางผนวกท่ี 1 คาองคประกอบความแปรปรวนและความแปรปรวนรวมของสัมประสิทธิการ
                          ถดถอยสุมทางพันธุกรรม1/ (σa

2 ) ความแปรปรวนของสภาพแวดลอมถาวร (σp
2)

                          และความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อนของลักษณะ (σe
2) ในขอมูลชุดที่ 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/ สัมประสิทธิ์การถดถอยสุมทางพันธุกรรมม ี3 ตัวแปรรวมคือ Z0= 1, Z1= DIM และ
Z2=ln(305/DIM) เม่ือ DIM คือวันใหนม (Day in milk) ตามสมการของ Schaeffer and Dekker 
(1994)
2/ MY=ปริมาณน้ํ านม  FY=ปริมาณไขมัน PY= ปริมาณโปรตีน LY= ปริมาณแลคโตส SNFY=
ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน FP=เปอรเซ็นตไขมัน PP=เปอรเซ็นตโปรตีน LP=เปอรเซ็นต
แลคโตส  SNFP=เปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน
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ตารางผนวกท่ี 2 คาองคประกอบความแปรปรวนและความแปรปรวนรวมของสัมประสิทธิการ
                          ถดถอยสุมทางพันธุกรรม1/ (σ$" ) ความแปรปรวนของสภาพแวดลอมถาวร (σ!")
                          และความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อนของลักษณะ (σ#"%!ในขอมูลชุดที ่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/ สัมประสิทธิ์การถดถอยสุมทางพันธุกรรมม ี3 ตัวแปรรวมคือ Z0= 1, Z1= DIM และ
Z2=ln(305/DIM) เม่ือ DIM คือวันใหนม (Day in milk) ตามสมการของ Schaeffer and Dekker 
(1994)
2/ MY=ปริมาณน้ํ านม  FY=ปริมาณไขมัน PY= ปริมาณโปรตีน LY= ปริมาณแลคโตส SNFY=
ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน FP=เปอรเซ็นตไขมัน PP=เปอรเซ็นตโปรตีน LP=เปอรเซ็นต
แลคโตส  SNFP=เปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน
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ตารางผนวกท่ี 3 คาประมาณอัตราพันธกุรรม (h2) ของลักษณะการใหนมวันทดสอบในขอมูลชุดที ่1
                          โดย random regression test day model (RRTDM)
วันใหนม 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= ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน FP=เปอรเซ็นตไขมัน PP=เปอรเซ็นตโปรตีน LP=เปอรเซ็นต
แลคโตส  SNFP=เปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน
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ตารางผนวกท่ี 4  คาประมาณอัตราพันธกุรรม(h2) ของลักษณะการใหนมวันทดสอบในขอมูลชุดที ่2
                           โดย random regression test day model (RRTDM)
วันใหนม 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= ปริมาณของแข็งไมรวมไขมัน FP=เปอรเซ็นตไขมัน PP=เปอรเซ็นตโปรตีน LP=เปอรเซ็นต
แลคโตส  SNFP=เปอรเซ็นตของแข็งไมรวมไขมัน
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ตารางผนวกท่ี 5 สหสัมพันธสภาพแวดลอมของขอมูลชุดที ่1 (คาเหนือเสนทะแยงมุม) และขอมูล
                          ชุดที ่2 (คาใตเสนทะแยงมุม) ระหวางลักษณะปริมาณนํ้ านม (MY) ปริมาณไขมัน
                         (FY) ปริมาณโปรตีน (PY) ปริมาณแลคโตส (LY) และปริมาณของแข็งไมรวม
                         ไขมัน(SNFY)

ขอมูลชุดที่ 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 สหสัมพันธสภาพแวดลอมของขอมูลชุดที ่ 1 (คาเหนือเสนทะแยงมุม) และขอมูล
ชุดที ่ 2 (คาใตเสนทะแยงมุม) ระหวางลักษณะปริมาณนํ้ านม (MY) เปอรเซ็นต
ไขมัน (FP) เปอรเซ็นตโปรตีน (PP) เปอรเซ็นตแลคโตส (LP) และเปอรเซ็นตของ
แข็งไมรวมไขมัน(SNFP)

ขอมูลชุดที่ 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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