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บทที่   1

บทนํ า

การเลีย้งโคนมในประเทศไทย เร่ิมมีการสงเสริมและพัฒนากันอยางจริงจัง ตั้งแต ป พ.ศ.
2503 ซ่ึงไดมีการสนับสนุนอยางเปนทางการจากรัฐบาลใหมีการเลี้ยงโคนมโดยการจัดตั้งองคการ
สงเสริมกิจการโคนมแหงประเทศไทย หรือ อ.ส.ค. จนกระทั่งตอมา รัฐบาลไดมีการสงเสริมให
เกษตรกรทัว่ประเทศหันมาสนใจการเลี้ยงโคนมกันมากขึ้น เนื่องจากไดเล็งเห็นถึงความสํ าคัญของ
การผลิตนํ้ านมดิบภายในประเทศโดยไดมีการนํ าเขาพันธุโคนมมาจากทั่วโลกเพื่อเริ่มทดลองเลี้ยง
และทดสอบการใหผลผลิตที่สอดคลองกับสภาพแวดลอมภายในประเทศ  ซ่ึงพันธุกรรมของโคนม
ทีน่ ําเขาเหลานั้นยังสงผลของการถายทอดมาจนถึงปจจุบัน จงึท ําใหโคนมที่เล้ียงในประเทศไทยมี
ความหลากหลายทางดานพันธุกรรมสูงมาก

นอกจากพันธุกรรมของโคนมที่มีความหลากหลายแลว ความสามารถในการจัดการเลี้ยงดู
โคนมยงัมคีวามแตกตางกันสูงมากเชนเดียวกัน ผูเล้ียงโคนมในประเทศไทยจะมีตั้งแตผูเล้ียงโคนม
ทีม่ปีระสบการณสูงไปจนถึงผูเล้ียงรายใหม การใหอาหารหยาบจะมีตั้งแตฟางขาวไปจนถึงทุงหญา
ทีม่คีณุภาพ ซ่ึงลักษณะการใหผลผลิตของโคนม ไดแก ลักษณะปริมาณนํ้ านม , ปริมาณไขมันนม
ปริมาณโปรตีนในนํ้ านม , เปอรเซ็นตไขมันนม และ เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม เปนลักษณะสํ าคัญ
ทีม่ผีลกระทบโดยตรงตอเกษตรกรผูเล้ียงโคนม โดยเฉพาะลักษณะปริมาณนํ้ านมจะสรางผลกํ าไร
ใหแกเกษตรกรมากที่สุดหากสามารถเพิ่มผลผลิตภายในฟารมไดสํ าเร็จ ดังนั้น ความแตกตางของ
การใหผลผลิตของโคนมแตละตัวจะเปนผลมาจากการกระทํ าขององคประกอบทางพันธุกรรม      
หรือ จีโนไทป (genotype ; G) และ สภาพแวดลอม (environment ; E) ซ่ึงปจจัยทั้งสองจะมี
ความสํ าคัญมากนอยแตกตางกัน ทัง้นีเ้นือ่งจากวาพันธุกรรมที่ดีเดนจะแสดงออกมาไดตอเมื่อไดรับ
สภาพแวดลอมที่ไมจํ ากัดศักยภาพทางพันธุกรรม สวนในทางกลับกัน สภาพแวดลอมที่ดีเยี่ยมจะไม
สามารถที่จะสรางพันธุกรรมชั้นยอดไดหากวาโคนมเหลานั้นไมมียีนที่ควบคุมลักษณะนั้นๆอยู        
การเลือกใชสัตวจึงตองหาวิธีการคัดเลือกสัตวที่มีความดีเดนทางพันธุกรรมซึ่งประกอบไปดวยยีน
หรือชุดของยีนที่ตองการ ความดีเดนของพอแมที่เปนผลเนื่องมาจากพันธุกรรมเทานั้นที่สามารถจะ
ถายทอดไปยังลูกหลานได สวนความดีเดนของพอแมที่เปนผลอันเนื่องมาจากสภาพแวดลอมจะไม
สามารถถายทอดไปยังลูกหลานได
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วธีิการคัดเลือกสัตว จะตองมีการประเมินพันธุกรรม (genetic evaluation) ของโคนมแตละ
ตวักอนโดยมีการประมาณในรูปของคาพารามิเตอรทางพันธุศาสตรตางๆ เชน คาอัตราพันธุกรรม ,
คาการผสมพันธุ , คาสหสัมพันธทางพันธุกรรม เปนตน ซ่ึงจะมีความสํ าคัญเปนอยางยิ่งตอผลของ
การตัดสินใจในการคัดเลือก (selection) การคัดทิ้ง (culling) หรือแมกระทั่งการวางแผนระบบ
การผสมพันธุ (mating plan) ของฟารม   หากวิธีการประเมินทางพันธุกรรมมีความถูกตองแมนยํ า
และนาเชื่อถือจะทํ าใหสามารถทํ าการคัดเลือก, คัดทิ้งหรือวางแผนการปรับปรุงพันธุไดอยางถูกตอง
และเหมาะสมตอสภาพแวดลอมที่เปนอยู ทํ าใหเกิดความกาวหนาทางพันธุกรรม (genetic progress)
ไดมากที่สุด

อยางไรก็ตาม ถาการประเมินพันธุกรรมเกิดความลํ าเอียงหรือมีอคติ (bias) จะทํ าใหเกิด
ความผดิพลาดในการคัดเลือกหรือการคัดทิ้งได  สงผลกระทบในดานลบตอการคัดเลือกการคัดทิ้ง
จงึท ําใหความถูกตองแมนยํ าในการคัดเลือก (accuracy of selection) ลดลง ดังนั้น โคนมที่สมควรจะ
ถูกคดัทิง้กลับถูกคัดเก็บเอาไว ในทางตรงกันขาม โคนมที่สมควรจะถูกคัดเก็บเอาไวกลับถูกคัดทิ้ง
ซ่ึงยอมสงผลกระทบตอความกาวหนาทางพันธุกรรมและผลผลิตของฟารมตอไปในอนาคต

การศึกษางานวิจัยของ Van Vleck และ Bradford (1965) ทีไ่ดทํ าการวิเคราะหหา
คาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณนํ้ านมในโคนมดวยวิธีสมการถดถอยของลูกกับแม        
(daughter - dam regression) ซ่ึงคาอัตราพันธุกรรมที่ไดจะมีคาสูงกวาวิธีการหาคาสหสัมพันธแบบ
รวมพอแตตางแม (paternal half sib correlation) ท ําใหเกิดสมมติฐานวาคาประมาณที่สูงกวาอาจจะ
เปนผลเนื่องมาจากอิทธิพลของแม (maternal effects) หลังจากนั้นจนถึงปจจุบัน นักวิจัยทั่วโลกได
หันมาใหความสนใจศึกษาในโคนมและสัตวเศรษฐกิจอีกหลายชนิดรวมทั้งสัตวเล้ียงลูกดวยนมกัน
มากขึ้นเพื่อที่จะพิสูจนทราบแนชัดถึงความสํ าคัญของอิทธิพลของแมตอการประเมินทางพันธุกรรม
วาท ําใหเกิดมีอคติมากนอยแคไหนหากไมไดคํ านึงถึงอิทธิพลดังกลาว

ลักษณะปรากฏที่สํ าคัญของโคนม ไมวาจะเปนปริมาณนํ้ านม , ไขมันนม หรือ โปรตีนใน
นํ ้านมจะเปนผลเนื่องมาจากทั้งพันธุกรรมและสภาพแวดลอม อิทธิพลของพันธุกรรมนอกเหนือจาก
การถายทอดโดยยีนภายในนิวเคลียสตามกฏของเมนเดลแลวยังมีความพยายามพิสูจนวาอิทธิพล 
ของแมจะมีความสํ าคัญตอการแสดงออกของลักษณะปรากฏดวยหรือไม เนื่องจากยีนของแมไมได
ถายทอดไปใหลูกเพียงแคยีนภายในนิวเคลียสเหมือนยีนของพอเทานั้น แตไมโตคอนเดรียลดีเอ็นเอ
(mitochondrial DNA) ของแมยังสามารถถายทอดไปใหลูกไดโดยตรง จึงทํ าใหอิทธิพลของแมนาจะ
มอิีทธิพลตอลักษณะปรากฏของลูกดวย เนือ่งจากไมโตคอนเดรียลดีเอ็นเอของแมจะนํ าขอมูลทาง
พันธุกรรม (genetic information) ทีจ่ ําเปนตอการทํ างานของไมโตคอนเดรีย (mitochondrial
function) ถายทอดไปสูลูก   และเปนที่ทราบกันดีอยูแลววา  บทบาทของไมโตคอนเดรียจะมีหนาที่
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เกีย่วกับเมตาโบลิซ่ึมของเซลลตางๆในรางกายรวมทั้งเซลลเตานมดวย ดังนั้น จงึท ําใหสัตวแตละตัว
ทีม่ไีมโตคอนเดรียลดีเอ็นเอที่ไมเหมือนกัน อาจจะแสดงบทบาทที่สํ าคัญตอผลผลิตของโคนมได
แตกตางกัน (Reed and Van Vleck, 1987) นอกจากนั้น สภาพแวดลอมของแม (maternal
environment) เชน สภาพแวดลอมที่อยูภายในมดลูก (uterine environment) ถือวาเปนอิทธิพล
ของแมที่จะสงผลถึงลักษณะปรากฏของลูกดวย สวนความสามารถในการเลี้ยงลูกของแมโคนม
(maternal ability) จะไมค ํานงึถึงเนื่องจากในโคนมเวลาคลอดลูกแมและลูกจะถูกแยกออกจากกัน
ทนัทจีึงทํ าใหไมมีอิทธิพลของสภาพแวดลอมดังกลาว

อิทธิพลทางพันธุกรรมของแม (maternal genetic effects) และอิทธิพลของยีนที่อยูภายนอก
นิวเคลียส (cytoplasmic genetic effects) เปนอกีปจจัยที่รวมอยูในอิทธิพลของยีนแบบบวกสะสม
หรืออิทธพิลทางพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตวและสามารถถายทอดไดเชนเดียวกัน แตโดย
ทั่วไปไมนิยมที่จะแยกออกมาเปนอีกปจจัยในโมเดลเนื่องมาจากอิทธิพลดังกลาวมีคานอยมาก 
พรอมกันนั้นนักวิทยาศาสตรและนักปรับปรุงพันธุทั้งหลายไดพยายามพัฒนาหลากหลายวิธีการ
วเิคราะห เพื่อที่จะประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุศาสตรใหมีความถูกตองมากยิ่งขึ้นเชนเดียวกัน
ดังนั้นการประมาณคาอิทธิพลของแมจึงมีวิธีการวิเคราะหมากมายที่พัฒนากันมาเปนลํ าดับประกอบ
กบัในอดตีทีผ่านมาเครื่องมือที่ใชในการศึกษาไมสามารถจะแยกแยะอิทธิพลเหลานี้ได จึงอาจจะทํ า
ใหการประมาณคาอิทธิพลทางพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตวมีคาสูงเกินไป (overestimate) สง
ผลใหความแมนยํ าในการประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุศาสตรตางๆมีความคลาดเคลื่อนและมี
ความถกูตองแมนยํ าลดลง และที่สํ าคัญคือ อาจจะสงผลกระทบตอการคัดเลือกและความกาวหนาใน
การปรับปรุงพันธุตอไปไดหากไมไดคํ านึงถึงอิทธิพลของแม (O’Neill and Van Vleck, 1988)

ในปจจุบัน พัฒนาการของเครื่องมือและโมเดลที่ใชในการศึกษาวิเคราะหมีความกาวหนา
มากกวาในอดีตมาก จากเดิมที่ใชวิธีการวิเคราะหดวยสมการถดถอยธรรมดา (regression analysis)
โดยใชวิธีกํ าลังสองนอยที่สุด (least square method) ซ่ึงมีขอจํ ากัดในการใสปจจัยสุมเขาไปใน
โมเดล  จนกระทั่งพัฒนามาเปนการใชวิธีการ Maximum likelihood (ML) ในการประมาณคา      
องคประกอบความแปรปรวน และ Best Linear Unbiased Prediction (BLUP) (Henderson, 1984)
มาประมาณคาการผสมพันธุ ของโคนมเปนรายตัวที่สามารถจํ าแนกปจจัยของสภาพแวดลอม        
ออกจากพันธุกรรมในแตละลักษณะการแสดงออกของสัตว ซ่ึงจะทํ าใหสามารถลดความมีอคติที่
เกิดขึ้นได  นอกจากนั้น จากเดิมที่เคยใชโมเดลของพอพันธุ  (sire model)  ไดพัฒนามาเปนโมเดล
ของสัตวแตละตัว (animal model) แทนเพือ่ที่จะประเมินความดีเดนทางพันธุกรรม  (genetic merit)
ของสัตวแตละตัวไดดีกวาซึ่งอยูบนพื้นฐานของลักษณะปรากฏ (phenotype) ของตัวสัตวและญาติ   
พี่นอง (Kuhn  et  al., 1994 ;  Keele  et  al., 1991)
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จากการศึกษาในครั้งนี้ มีเปาหมายเพื่อตรวจสอบความสํ าคัญของอิทธิพลทางพันธุกรรม
ของแมและอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มจากขอมูลบันทึกการใหผลผลิตของฝูงโคนมในประเทศไทย 
ซ่ึงมวีัตถุประสงคของการวิจัย ประกอบดวย

1. ประมาณคาอิทธิพลทางพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตว ในแตละโมเดลที่มีลักษณะ
แตกตางกัน

  2. ประมาณคาอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม ซ่ึงประกอบไปดวย อิทธิพลทางพันธุกรรม
โดยตรงของแม และอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มที่มีผลตอลักษณะผลผลิตในโคนม

 3. เปรยีบเทียบคาอัตราพันธุกรรม และ คาการผสมพันธุที่วิเคราะหไดจากโมเดลที่ใส และ
ไมใสปจจัยอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม



บทที่  2

เอกสารและงานวิจัยที่เกี่ยวของ

แนวคิดและทฤษฎี

ลักษณะการใหผลผลิต (production traits) ของโคนม เชน ลักษณะปริมาณนํ้ านม , ปริมาณ
ไขมนันม , ปริมาณโปรตีน , เปอรเซ็นตไขมันนม และ เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม เปนลักษณะที่
สามารถวัดไดอยางตอเนื่อง (continuous measurements) โดยไมอาจจํ าแนกออกเปนกลุมเปนพวก
ไดอยางชดัเจน ลักษณะเชนนี้จะเรียกวา ลักษณะปริมาณ (quantitative traits) ซ่ึงมจีํ านวนยีนหลายคู
(polygenes) เขามาควบคุมและยีนแตละคูจะมีผลกระทบตอลักษณะนั้นๆเพียงเล็กนอย นอกจากนั้น
สภาพแวดลอม (environment) เปนอิทธิพลที่มีความสํ าคัญตอการเกิดความแปรผันของลักษณะ
นัน้ๆ ท ําใหลักษณะที่ตรวจวัดดังกลาว ไมสามารถจํ าแนกออกเปนกลุมที่ชัดเจนเหมือนลักษณะที่ถูก
ควบคุมดวยยีนนอยคู  ทีเ่รยีกวา ลักษณะคุณภาพ (qualitative traits) ได  นอกจากนั้น  อิทธิพลของ
สภาพแวดลอมยังมีผลกระทบนอยมากตอลักษณะคุณภาพ จึงทํ าใหทํ าการปรับปรุงพันธุไดงายกวา

 ลักษณะปรมิาณที่ถูกควบคุมดวยยีนมากคู หากกลาวถึงยีนแตละคูแลว ลักษณะของการ
ถายทอดทางพันธุกรรมยังคงเปนไปตามกฏของเมนเดล กลาวคือ มีการแยกตัวกันของยีนจากขบวน
การแบงเซลลและมีการรวมตัวกันใหมจากขบวนการปฏิสนธิอยางอิสระ ทํ าใหจํ านวนจีโนไทป
(genotype) ซ่ึงเปนสวนประกอบของยีนแตละคูมีจํ านวนเพิ่มมากขึ้น รวมทั้งยังมีการกระจายตัวที่มี
ลักษณะใกลจะเปนการกระจายแบบปกติ (normal distribution) มากขึน้เมื่อจํ านวนคูของยีนมากขึ้น
ทัง้นีเ้กดิขึน้เนื่องจากมีอิทธิพลของสิ่งแวดลอมเขามาเกี่ยวของดวย ดังนั้น ลักษณะปริมาณที่แสดง
ออกในโคนมแตละตัวหรือ ลักษณะปรากฏ (phenotype ; P) จะเปนผลเนื่องมาจากองคประกอบทาง
พันธุกรรม (genotype ; G) และ สภาพแวดลอม (environment ; E) ตามความสัมพันธดังนี้

          EGP +=                        …..………….(2.1)

เปนการยากที่จะคํ านวณคูของยีนที่ควบคุมลักษณะปริมาณนั้นๆในองคประกอบทาง       
พนัธุกรรม และไมสามารถที่จะวัดไดวาแตละยีนแสดงผลออกมามากนอยเพียงใด แตสามารถวัด
รวมๆไดวา  ยีนมีการแสดงออกมาในรูปบวกสะสม หรือ อิทธิพลของยีนแบบบวกสะสม (additive
gene effect ; A) ในรปูของการขมในตํ าแหนงเดียวกัน หรือ ปฏิกริยาระหวางยีนตํ าแหนงเดียวกันแต
ตางอัลลีล  (dominance gene effect ; D) และในรูปของการขมตางตํ าแหนงหรือปฏิกริยาระหวางยีน
ตางตํ าแหนงและปฏิกริยารวมอ่ืนๆของยีน (epistasis gene effect ; I)  ตามความสัมพันธดังนี้
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EIDAP +++=      …………….. (2.2)

ความพยายามในการจํ าแนกแยกแยะผลของพันธุกรรมและสภาพแวดลอม ทํ าใหเปนที่มา
ของการคํ านวณและการประมาณคาองคประกอบของความแปรปรวน (variance components) และ
คาพารามิเตอรทางพันธุศาสตรตางๆ คาที่ใชวัดความแตกตางระหวางโคนมแตละตัวในฝูง คือ คา
ความแปรปรวน (variance) ซ่ึงเปนการวัดความแตกตางโดยการคํ านวณเปรียบเทียบจากคาเฉลี่ยของ
ประชากร โดยใชวิธีการทางสถิติที่สามารถอธิบายไดวา โคนมแตละตัวจะมีคาทางลักษณะปรากฏ
(phenotypic value) ตางกันเพียงใด ดังนั้น สามารถเขียนความสัมพันธของเทอมตางๆในรูปของคา
ความแปรปรวน ไดดังนี้

EIDAP VVVVV +++=            ………………(2.3)

เมือ่ตองการทราบวา ความแปรปรวนของลักษณะปริมาณหรือลักษณะปรากฏที่เกิดขึ้นนั้น
เปนผลเนื่องมาจากพันธุกรรมและสามารถถูกถายทอดไปยังลูกหลานไดในอัตราสวนเทาใด          
จะทราบไดโดยทํ าการเปรียบเทียบเปนคาสัดสวนของความแปรปรวนในลักษณะปรากฏอันเนื่องมา
จากผลของพันธุกรรม (VA / VP) จะเรียกคานี้วา อัตราพันธุกรรม (heritability ; h2) ซ่ึงเปนคุณสมบัติ
เฉพาะของลกัษณะหนึ่งๆในประชากรนั้นภายใตสภาพแวดลอมหนึ่งๆเทานั้น ดังนั้น หากนํ าคา
อัตราพันธุกรรมที่ไดจากการประเมินในประชากรอื่นมาใชเพื่อการปรับปรุงพันธุของอีกประชากร
หนึง่จะตองพิจารณาถึงความคลายคลึงของประชากรและสภาพแวดลอมดวย

ในการประเมินคาทางพันธุกรรมของโคนมจะสามารถทํ าการประเมินในระดับประชากร
หรือในระดบัเปนรายตัวไดโดยในระดับประชากรจะอาศัยคาพารามิเตอรทางพันธุศาสตรตางๆ  เชน
คาอัตราพันธุกรรม , คาสหสัมพันธทางพันธุกรรม เปนตน เปนตัวบงบอกถึงองคประกอบในภาพ
รวมของลกัษณะตางๆที่สนใจศึกษาภายในประชากรนั้นๆในชวงเวลาหนึ่ง สวนในระดับของโคนม
เปนรายตัว  คาพารามิเตอรทางพันธุศาสตรที่นิยมใชกันคือ คาการผสมพันธุ (Breeding Value; BV)
ซ่ึงสามารถนํ าไปใชใหเกิดประโยชนตอการคัดเลือกหรือคัดทิ้งโคนมเปนรายตัวและยังสามารถนํ า
ไปศึกษาถึงดัชนีการคัดเลือกโคนม (selection index) และแนวโนมทางพันธุกรรม (genetic trend)
เพือ่ดํ าเนินการวางแผนปรับปรุงพันธุ (breeding plan) ตอไปได (จรัญ จันทลักขณา, 2516 ; สมชัย
จันทรสวาง, 2530 ; จนัทรจรัส เร่ียวเดชะ, 2534 ; วิสุทธิ์ ใบไม, 2536 ; ประดิษฐ พงศทองคํ า, 2541)

ความสํ าคัญของอิทธิพลของแมและการถายทอดทางพันธุกรรมของยีนที่อยู ภายนอก
นิวเคลียสหรือในไซโตพลาสซึ่มบริเวณไมโตคอนเดรียนั้นเปนสวนหนึ่งของการถายทอดของยีน
แบบบวกสะสมเชนเดียวกันโดยจะมีรูปแบบความสัมพันธที่คลายคลึงกับสมการ (2.1)  นั่นหมายถึง
อิทธพิลทัง้สองสามารถที่จะถายทอดไดจากชั่วรุนไปสูอีกชั่วรุน  โดยจะมีแนวคิดและทฤษฎี ดังนี้
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2.1  อทิธิพลของแม  (maternal effects)

อิทธิพลของแม หมายถึง อิทธิพลใดๆจากแมที่มีผลตอลูกของตัวเองโดยไมรวมอิทธิพล
ของยนีทีถ่ายทอดไดโดยตรงเนื่องจากตัวสัตว หรือ ยีนแบบบวกสะสม ซ่ึงมีผลตอลักษณะการให
ผลผลิตของลูก (Legates, 1972)

2.1.1  ประเภทอิทธิพลของแม  ในการจ ําแนกอิทธิพลของแม จะจํ าแนกตามการจํ าแนกของ
Hohenboken(1985)  ทีไ่ดแบงอิทธิพลของแมออกเปน 5  ประเภท ไดแก

(1) อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มที่ไมเกี่ยวของกับดีเอ็นเอที่อยู ภายนอกนิวเคลียส 
(cytoplasmic effects not involving extra-nuclear DNA) มกัจะพบในสัตวที่ไมมีกระดูกสันหลัง 
(invertebrate)  ตวัอยางในหอยลิมเนีย (Limnaea spp.) เปนตน

(2) อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มที่ เกี่ยวของกับดีเอ็นเอที่อยู ภายนอกนิวเคลียส  
(cytoplasmic effects involving extra-nuclear DNA) วิสุทธิ์ ใบไม (2536) ประดิษฐ พงศทองคํ า
(2541) Wagner (1972) Hohenboken (1985) Brown และคณะ (1989) Schutz และคณะ (1993)    
Schutz และคณะ (1994)  Boettcher และคณะ (1996a) ไดกลาวถึง ลักษณะรูปรางและคุณสมบัติของ
ไมโตคอนเดรียอยางละเอียด ไมโตคอนเดรียสามารถถายทอดทางพันธุกรรมจากแมสูลูกไดโดยตรง
ในไขของสตัวเล้ียงลูกดวยนม และในสวนกลางของสเปรมจะมีไมโตคอนเดรียอยูเปนจํ านวนมาก
แตหลังจากเกิดการผสมพันธุแลวจะมีเพียงสวนหัวของสเปรมเทานั้นที่จะผานเขาไปในไขได ดังนั้น
ไมโตคอนเดรียของลูกจะไดรับมาจากไขของแมเสมอ ซ่ึงสามารถจะถายทอดผานทางแมไปสูลูกได
โดยตรงเพยีงทางเดียวเทานั้น และสวนใหญจะไมเกิดการแยกตัวและเกิดการรวมตัวกันใหมของยีน
อยางอิสระตามกฏของเมนเดล จึงไมมีการเกิด ครอสซิ่ง โอเวอร (crossing over) แตอยางใด

อยางไรก็ตาม มีรายงานวิจัยที่พบวาไดมีการถายทอดยีนของไมโตคอนเดรียผานทาง
สายพอ ซ่ึงเกิดขึ้นภายหลังจากการผสมกลับ (backcross) 26 ชัว่รุน (generations) ในหนูไมซ (mice)
(Gyllensten et al., 1991) ไมโตคอนเดรียจะมีบทบาทและเปนหัวใจสํ าคัญในการทํ างานของเซลล
ตางๆโดยมากกวา 90 เปอรเซ็นตจะเปนแหลงของการสรางพลังงาน (ATP) ใหแกเซลล นอกจากนั้น
ในปจจบุนัยงัไดถูกพิสูจนและยอมรับกันแลววาไมโตคอนเดรียของพวกยูคาริโอต (eukaryote) จะมี
จีโนม (genome) เปนของตัวเอง (Hutchison et  al., 1974) ที่สามารถสรางเอนไซม (enzyme) ที่มี
ความสํ าคัญในระบบเมตาโบลิซ่ึม (metabolism) ตางๆของรางกายได (Boettcher et al., 1996a)
ถึงแมวาการถายทอดของไมโตคอนเดรียจะสามารถถายทอดจากแมสูลูกไดโดยตรงก็ตาม ยังพบวา
ไดมีความแปรผันของลํ าดับนิวคลีโอไทดภายในไมโตคอนเดรียลดีเอ็นเอเกิดขึ้นในระดับหนึ่ง     
นัน่หมายถึง การถายทอดของไมโตคอนเดรียลดีเอ็นเอสามารถที่จะเกิดการกลายพันธุ (mutation)
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ไดในระดับหนึ่ง รายละเอียดสามารถศึกษาไดจาก Laipis และคณะ (1980) Lindberg (1989)          
อางโดย Boettcher และคณะ (1996a)

Anderson และคณะ (1982) อางโดย Kirkpatrick และ Dentine (1988)  กลาววา
ดเีอน็เอทั้งหมดของไมโตคอนเดรียในโคโดยทั่วไป ประกอบดวย ไรโบโซม ไรโบนิวคลีอิก แอซิด
(ribosome ribonucleic acid) 2 ตวั  ไรโบนิวคลีอิกแอซิดที่ถายทอดได  (transfer ribonucleic acid)
22 ตัว และ ยีนโครงสรางของรหัสโปรตีน (protein-encoding structural gene) อยูประมาณ 13 ตัว
ถึงแมวาดีเอ็นเอทั้งหมดของไมโตคอนเดรียยังไมสามารถหาไดครบถวนอยางสมบูรณแบบก็ตาม 
แตมียีนโครงสรางตัวหนึ่งที่สามารถถอดรหัสไดเอนไซมไซโตโครมบี (cytochrome b) ไซโตโครม
ออกซิเดส (cytochrome oxidase) และเอนไซมที่เกี่ยวของกับการสังเคราะหพลังงาน(ATP synthase)
ซ่ึงเอนไซมดังกลาวมีความสํ าคัญตอการสังเคราะหนํ้ านม (milk synthesis) ในโคนม

(3)  อิทธิพลของแมที่ลูกไดรับกอนคลอด (prenatal maternal effect)      แมจะมีอิทธิพล
ตอการเกิดและลักษณะหลังคลอดของลูกโดยขึ้นอยูกับสภาพแวดลอมภายในมดลูกระหวางการ    
ตัง้ทองซึง่ไมสามารถวัดไดโดยตรงภายในประชากร ดังนั้น จึงอาจจะตองทํ าการทดสอบโดยทํ าการ
ผสมสลับ (reciprocal cross) เพือ่ใหทราบวาความแตกตางที่เกิดขึ้นนั้นเปนผลเนื่องมาจากอิทธิพล
ของแม (Karihaloo and Combs, 1971 ; Gibson and Russell, 1978 cited by Robison, 1981 ;
Robison et  al., 1981 ;  Thorpe et  al., 1993)

(4)  การสงผานภูมิคุมกันจากแมสูลูก (transfer of maternal antibodies to the offspring)
ภมูคิุมกันจากแม เชน IgA , IgM และIgG จะมีความสํ าคัญและจํ าเปนอยางยิ่งตอการมีชีวิตรอดของ
ลูกโดยขณะที่อยูภายในทองกอนคลอดลูกจะไมสามารถรับภูมิคุมกันตางๆผานทางรก (placenta) ได
แตภายหลังจากคลอดแลว  ลูกจะสามารถไดรับภูมิคุมกันดังกลาวจากนมนํ้ าเหลืองของแม

(5) อิทธิพลของแมที่ลูกไดรับหลังคลอด (postnatal maternal effects) ระหวางแรกเกิด
จนถึงหยานม  อิทธิพลของแมมีบทบาทสํ าคัญตอลักษณะปรากฏของลูกไดมาก

จะเหน็ไดวา อิทธิพลของแมที่กลาวมาทั้งหมดจะมีลักษณะรูปแบบคลายคลึงกับสมการ
(2.1) กลาวคือ เปนอิทธิพลของแมที่มีผลมาจากพันธุกรรมที่อยูภายนอกนิวเคลียส (cytoplasmic
genetic effect) (ขอ(1) และ (2)) สวนที่เหลือเปนอิทธิพลที่มาจากสภาพแวดลอมของแม (maternal
environmental effect) (ขอ (3) , (4) และ (5)) ที่เรียกวา ความสามารถในการเลี้ยงลูกของแม
(maternal ability) ซ่ึงถูกควบคุมดวยยีนหรือพันธุกรรมจากแม (direct maternal genetic effect)
ทีเ่ปนสวนหนึ่งในการถายทอดของยีนแบบบวกสะสม  โดยสอดคลองกับรูปแบบในสมการ (2.1)
(Mrode, 1996)
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2.1.2 องคประกอบทางพันธุกรรม  กระบวนการและขั้นตอนของการถายทอดทาง         
พันธุกรรมจากรุนพอแมไปสูลูกสามารถเขียนโดยสรุปเพื่อใหเขาใจถึงองคประกอบทางพันธุกรรม
ของยีนแบบบวกสะสม พันธุกรรมของแม และยีนที่อยูภายนอกนิวเคลียสไดดังรูปที่ 2.1 โดยที่ 
ลักษณะปรากฏ (phenotype ; ZX) ของลกัษณะตางๆในลูกตัวที่ x เปนผลเนื่องมาจาก อิทธิพลโดย
ตรงของยีน (direct genetic effects ; GOX) อิทธิพลโดยตรงของสิ่งแวดลอม (direct environmental 
effects ; EOX)  และอิทธิพลของแม (maternal effects ; MX) โดยก ําหนดให o เปนอิทธิพลโดยตรง  
และ m เปนอทิธิพลจากแม w คือแมของ x ที่เปนเพศเมียและสหสัมพันธทางพันธุกรรมระหวาง
อิทธพิลโดยตรงและอิทธิพลของแม กํ าหนดใหเปน omr  อิทธิพลทางพันธุกรรมของแมที่อยูในรุน
ลูกคือ mxG

จะเห็นไดวา อิทธิพลของแม (MX) เปนอทิธิพลโดยออมของลักษณะปรากฏ ซ่ึงจะประกอบ
ไปดวย สวนพันธุกรรมของแมและส่ิงแวดลอมที่เนื่องจากแม ( mwG  และ mwE  )  ดงัสมการ

               mwmwx EGM +=                 …………..…. (2.4)

ผลของอิทธิพลโดยตรงของยีนตอลักษณะปรากฏของลูก (ZOX) ทีไ่มรวมอิทธิพลของแม จะ
ประกอบไปดวย จีโนไทปของตัว x  และสิ่งแวดลอมรอบตัวมัน ดังสมการ

      oxoxox EGZ ++= µ                …….……….. (2.5)

ดงันัน้ ลักษณะปรากฏของลูก จะเปนผลเนื่องมาจาก อิทธิพลจากยีนโดยตรงตอลักษณะ
ปรากฏของลูก และอิทธิพลของแม ดังสมการ

           ( ) ( )mwmwoxoxxoxx EGEGMZZ ++++=+= µ   ………….…(2.6)

โดยมีขอสมมติวา อิทธิพลโดยตรงและอิทธิพลโดยออม ( oxG  และ mwG ) เปนตัวแปรสุม
และไมมีผลเนื่องมาจากปฏิกิริยารวมระหวางยีนตางตํ าแหนงและปฏิกิริยารวมอื่นๆของยีน       
(Lynch and Walsh, 1998)
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              oxE

  owG             oxG

      omr         omr      xZ

 mwG             mxG

mwE             xM

รูปที่     2.1      แสดงกระบวนการและขั้นตอนของการถายทอดทางพันธุกรรมจากรุนพอแมไปสูลูก
          ที่มา  (Lynch and Walsh, 1998)

ในสตัวเล้ียงลูกดวยนม ความแปรปรวนในสภาพแวดลอมของลักษณะการแสดงออกของ
ลูก  บางสวนจะมาจากความแปรปรวนทางพันธุกรรมบางลักษณะของแม เชน ในการศึกษาลักษณะ
ปริมาณ จะมีสวนประกอบทางพันธุกรรมที่มีอิทธิพลอยู  2  สวน คือ จีโนไทปของตัวสัตว (animal
genotype) ทีเ่รียกวา อิทธิพลทางพันธุกรรมโดยตรง  (direct genetic effects)  และ จีโนไทปของแม
(dam genotype) ทีเ่รียกวา อิทธิพลทางพันธุกรรมของแม (maternal genetic effects) (Willham,
1963) ซ่ึงจะประกอบไปดวย อิทธิพลทางพันธุกรรมของแมในความสามารถของการเลี้ยงลูกโดยจะ
เปนสวนหนึ่งของอิทธิพลทางพันธุกรรมโดยตรง ที่เรียกวา อิทธิพลทางพันธุกรรมโดยตรงของแม
(direct maternal genetic effects) และอิทธิพลของยีนที่อยูนอกนิวเคลียสหรือไมโตคอนเดรีย
(Mrode, 1996) ซ่ึงจะไดกลาวถึงตอไป

2.2    หลกัเกณฑพิจารณาลักษณะพันธุกรรมที่ถูกควบคุมดวยยีนนอกนิวเคลียส
         (extrachromosomal  inheritance)

ลักษณะพันธุกรรมที่ถูกควบคุมดวยยีนที่มีตํ าแหนงอยู บนโครโมโซมในนิวเคลียส        
การถายทอดลักษณะพันธุกรรมดังกลาวจะเปนไปตามกฏของเมนเดล โดยอาจจะสามารถเรียก
ลักษณะพนัธุกรรมเหลานี้วา ลักษณะพันธุกรรมตามกฏของเมนเดล (Mendelian inheritance) ซ่ึงพอ
และแมจะสามารถถายทอดพันธุกรรมใหกับลูกไดเทาๆกันอยางละครึ่ง และเมื่อมีการผสมระหวาง
พอแมทั้งการผสมขามโดยตรง (crossing) และการผสมสลับ ซ่ึงลูกผสมที่ไดของทั้ง 2 ประเภท จะมี
ลักษณะการแสดงออกไมแตกตางกัน ยกเวนในพันธุกรรมที่ถูกควบคุมดวยยีนบนโครโมโซมเพศ
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อยางไรกต็าม จะมีบางลักษณะในสิ่งมีชีวิต ยีนที่ควบคุมลักษณะพันธุกรรมเหลานี้ไมไดมีตํ าแหนง
อยูบนโครโมโซมในนิวเคลียสเทานั้น แตจะอยูในไซโตพลาสซึ่ม เรียกยีนเหลานี้วา พลาสมายีน 
(plasmagene) และเรียกลักษณะพันธุกรรมเหลานี้วา ลักษณะพันธุกรรมที่ถูกควบคุมดวยยีนนอก
นวิเคลยีส โดยทั่วไปในสวนของไซโตพลาสซึ่มประกอบดวย ออรแกเนลล (organelle) เปนจํ านวน
มาก เชน ไมโตคอนเดรีย (mitochondria) พลาสติด (plastid) ไลโซโซม (lysosome) โกลจิ บอดี 
(golgi bodies) และอื่นๆ ออรแกเนลลเหลานี้บางชนิดพบวามีพลาสมายีนอยูเนื่องจากตรวจพบ        
ดเีอน็เอในออรแกเนลลเหลานี้ ไดแก ไมโตคอนเดรีย และ พลาสติด ออรแกเนลลทั้งสองสามารถ
แบงตวัและถูกถายทอดจากชั่วอายุหนึ่งไปอีกชั่วอายุหนึ่งได  (ประดิษฐ  พงศทองคํ า, 2541)

ประดษิฐ  พงศทองคํ า (2541) ไดเสนอหลักเกณฑพิจารณาลักษณะพันธุกรรมที่ควบคุมดวย
ยนีนอกนิวเคลียส   โดยแบงออกไดดังนี้

(1) ลักษณะใดก็ตาม เมื่อมีการผสมระหวางพอแมทั้งการผสมขามโดยตรงและการ    
ผสมสลับ ลูกผสมที่ไดของทั้งสองสายมีอัตราสวนไมเทากันและพิสูจนไดวาไมใชลักษณะ        
พันธุกรรมที่ถูกควบคุมดวยยีนบนโครโมโซมเพศแลว แสดงวาลักษณะดังกลาวถูกควบคุมดวย      
ยนีนอกนิวเคลียส

(2) ลักษณะใดก็ตาม เมื่อมีการผสมระหวางพอแมทั้งการผสมขามโดยตรงและการ     
ผสมสลับ ลูกผสมที่ไดของทั้งสองสายแสดงลักษณะออกมาเหมือนกับฝายแมตลอดเวลา (maternal 
inheritance) แสดงวา ลักษณะดังกลาวถูกควบคุมดวยยีนนอกนิวเคลียส ที่เปนเชนนี้เพราะวา        
เซลลสืบพันธุจากฝายแมจะถายทอดไซโตพลาสซึ่มใหกับลูก เซลลสืบพันธุของฝายพอจะไม         
ถายทอดไซโตพลาสซึ่มใหกับลูก จะถายทอดเฉพาะยีนที่อยูภายในนิวเคลียสเทานั้น

(3)  ลักษณะใดกต็าม  ถายีนที่ควบคุมลักษณะนั้นไมสามารถจะกํ าหนดไดวามีตํ าแหนง
อยูบนโครโมโซมใดในนิวเคลียสและอยูชิดกับยีนใดบนโครโมโซม (non mappability) แสดงวา
ลักษณะนัน้ถูกควบคุมดวยยีนนอกนิวเคลียส

(4) ลักษณะใดก็ตาม ถายีนที่ควบคุมลักษณะนั้นไมมีการแยกตัวของยีน (non 
segregation) หรือ มีการแยกตัวของยีนแตไมเปนไปตามกฏของเมนเดลแลว (non Mendelian 
segregation)  แสดงวาลักษณะนั้นถูกควบคุมดวยยีนนอกนิวเคลียส

(5) ลักษณะใดก็ตาม ที่มีการถายทอดลักษณะดังกลาวจากชั่วอายุหนึ่งไปยังอีกชั่ว         
อายุหนึ่ง โดยปราศจากการถายทอดทางโครโมโซมภายในนิวเคลียสแลว แสดงวาลักษณะนั้นจะ    
ถูกควบคมุดวยยีนนอกนิวเคลียส เชน การเกิดทรานสฟอรเมชัน  (transformation) ในแบคทีเรีย
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(6) ถายีนที่ควบคุมลักษณะใดก็ตาม มีการเปลี่ยนแปลงหรือกลายพันธุไปแตไมใช        
การกลายพนัธุของยีนบนโครโมโซมแลว แสดงวาลักษณะนั้นถูกควบคุมดวยยีนนอกนิวเคลียส

2.3  การวิเคราะหอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม

2.3.1 พฒันาการของการวิเคราะหอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม  Willham (1972) ได
อธิบายถึงพัฒนาการของการวิเคราะหหาอิทธิพลของแมโดยยอนกลับไปตั้งแต Dickerson ไดเร่ิมตน
ศกึษาและพฒันาวิธีการวิเคราะหทางคณิตศาสตรที่เรียกวา “ไบโอเมตริกซ” (biometrics) ตั้งแตป
ค.ศ. 1947  หลังจากนั้น ในป ค.ศ. 1955 Koch และ กลุมของ Clark และ Kempthorne ทั้ง 2 กลุมได
พฒันาวิธีการวิเคราะหเร่ือยมา  จนในป ค.ศ. 1963  Willham ไดใชโมเดลทางพันธุกรรมในเชิงเสน
ตรง (linear genetic model) ศึกษาอิทธิพลดังกลาว ตอมาในป ค.ศ. 1965 Falconer ไดพัฒนาโมเดล
ทางพันธุกรรมเพื่อที่จะอธิบายผลความสัมพันธของอิทธิพลของแมตอลักษณะปรากฏของลูกในป 
ค.ศ. 1967 Eisen ไดเสนอแผนการผสมพันธุ 3 แบบ รวมทั้งการใชวิธีการวิเคราะหแบบกํ าลังสอง
นอยท่ีสุด  เพื่อประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุศาสตรทั่วไป  และในป ค.ศ. 1971 Van Vleck      
ไดเร่ิมการวิเคราะหทั้งอิทธิพลทางพันธุกรรมโดยตรงและอิทธิพลของแมในแตละลักษณะเพื่อท่ีจะ
วเิคราะหหาดัชนีการคัดเลือก จนกระทั่งตอมา สมาคมวิทยาศาสตรการสัตวของสหรัฐอเมริกา     
(The American Society of Animal Science)  มหาวทิยาลัยแคลิฟอรเนีย  ไดจัดการประชุมใหญขึ้น
ในหวัขอ  “บทบาทอิทธิพลของแมในการปรับปรุงพันธุสัตว”   (The role of maternal effects in
animal breeding) โดยรายละเอียดของเนื้อหาการประชุมทั้งหมดไดถูกตีพิมพใน Journal of Animal
Science ปที่ 35 ฉบับที่ 6 ในป ค.ศ. 1972 (Stormont, 1972 ; Wagner, 1972 ; Willham, 1972 ;
Legates, 1972 ; Robison, 1972 ; Koch, 1972 ; Bradford, 1972 ; Cundiff, 1972) หลังจากนั้น จึงไดมี
งานวิจัยที่ศึกษาถึงอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมและอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มเพิ่มมากขึ้น   
พรอมกับไดมีการพัฒนาวิธีการวิเคราะหโมเดลที่ใชและการประเมินคาทางพันธุกรรมใหมีความ      
ถูกตองแมนยํ ามากยิ่งขึ้นในสัตวชนิดอื่นๆอีกหลายชนิด เชน โคนม (ลักษณะดานระบบสืบพันธุ)
(Thompson et  al., 1981 ; Lin  et  al., 1984 ; Cue and Hayes, 1985 ; Balcerzak  et  al., 1989 ;
Manfredi et  al., 1991) โคเนื้อ (Tess  et  al., 1987 ; Meyer, 1992 ; Meyer, 1997 ; Tosh  et  al.,
1999 ; Quintanilla  et  al., 1999 ; Ferreira  et  al., 1999 ; Miller and Wilton, 1999 ; Choi et  al.,
2000)  กระบือ  (Meyer, 2000)  สุกร  (Roehe and Kennedy, 1993a ; Roehe and Kennedy, 1993b ;
Roehe and Kennedy, 1993c ; See, 2001) แกะ (Karihaloo and Combs, 1971 ; Analla  et  al., 1999 ;
Lewis and Beatson, 1999 ; Neser et al., 2000) สัตวปก (Sewalem and Johansson, 2000)         
กระตาย (Aina  et  al., 1998 ; Ferraz and Eler, 2000)  และ ในมนุษย  (Hutchison  et  al., 1974  ;
Stearns, 1999)  เปนตน
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2.3.2 ผลการวิเคราะหอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม   จากการตรวจเอกสารรายงานวิจัย
ในตางประเทศโดยสวนใหญที่ผานมาในอดีตจนถึงปจจุบันพบวาจากเดิมที่ไดมีขอจํ ากัดสํ าหรับ
ประสทิธภิาพของอุปกรณเทคโนโลยีและวิธีการในการคํ านวณที่มีความถูกตองแมนยํ า จึงไดมีการ
วิเคราะหโดยรวมอิทธิพลทางพันธุกรรมและสภาพแวดลอมของแมเปนอิทธิพลของแมเพียง       
อยางเดยีว จนกระทั่งตอมา ไดมีการจํ าแนกอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมออกเปน 2 สวนตามแหลง
ที่มาของพันธุกรรมที่แตกตางกันพรอมทั้งวิธีการและโมเดลที่ใชวิเคราะหไดมีความถูกตองแมนยํ า
และสามารถจํ าแนกปจจัยทางสิ่งแวดลอมไดชัดเจนยิ่งขึ้นจึงทํ าใหสามารถลดความมีอคติที่เกิดขึ้น
ไดอยางมีประสิทธิภาพ (Kennedy, 1989 ; Mrode, 1996 ; Schaeffer, 2001)  ซ่ึงจะไดกลาวถึงตอไป

อิทธิพลทางพันธุกรรมของแมและอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มเปนคาที่มีคานอย 
Boettcher และ Gibson (1996) ไดรายงานคาอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มตอความแปรปรวนทั้งหมด
ของปริมาณนํ้ านม ปริมาณและเปอรเซ็นตไขมันนม เทากับ 0.41% , 0.34% และ 0.47%  ตามลํ าดับ 
ซ่ึงจะเห็นไดวาคาประมาณที่ไดมีคานอยกวา 0.5% ของความแปรปรวนทั้งหมดของทุกลักษณะที่
ศกึษา ซ่ึงสอดคลองกับรายงานวิจัยของ Boettcher และคณะ(1996b) ซ่ึงไดคาประมาณอยูระหวาง     
1-3% ของความแปรปรวนทั้งหมดในเปอรเซ็นตไขมันนม Southwood และคณะ(1989) ได             
คาประมาณอยูในชวงระหวาง 1.8-3.1% ของความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อน และสอดคลอง
กบัรายงานวิจัยของ Bell และคณะ(1985)  Huizinga และคณะ(1986) เชนเดียวกัน โดยคาประมาณ
ทีไ่ดจะอยูระหวาง 1.2-12.1% ของความแปรปรวนทั้งหมดของลักษณะปริมาณนํ้ านม

การวิเคราะหอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม (ตารางที่ 2.4) สวนใหญจะนิยมศึกษา
อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มมากกวาอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม ทั้งนี้อาจเนื่องมาจากอิทธิพลทาง
พนัธุกรรมของแมในโคนมมีความสํ าคัญไมมากนักตอลักษณะผลผลิตของลูก  เนื่องมาจากแมโคนม
ภายหลังจากคลอดไดแยกลูกโคนมออกทันที (สมชาย จันทรผองแสง, 2530) จึงทํ าใหโคนมโดย
สวนใหญขาดชวงของการเลี้ยงลูกและไมไดแสดงความสามารถในการเลี้ยงลูกไดอยางเต็มที่ ดังนั้น 
อิทธิพลทางพันธุกรรมของแมในโคนมจึงสงผลเพียงอิทธิพลของแมที่ลูกไดรับกอนคลอดหรือ
สภาพแวดลอมภายในมดลูกเทานั้น (Schutz  et  al., 1992a)

โดยผลของการศึกษาอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมที่ประกอบไปดวย อิทธิพลทาง
พันธุกรรมของแมและอิทธิพลของยีนที่อยู ภายนอกนิวเคลียสหรือไซโตพลาสซึ่มจากการ                 
ทบทวนเอกสาร (ตารางที่ 2.4) ไดขอสรุปวา ในลักษณะการใหผลผลิตตางๆในโคนม เชน
ลักษณะปริมาณนํ้ านม , ปรมิาณและเปอรเซ็นตไขมันนม , ปรมิาณและเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม
เปนตน รายงานวิจัยโดยสวนใหญจะสนับสนุนถึงความสํ าคัญของอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมตอ
การประมาณคาองคประกอบของความแปรปรวนและคาพารามิเตอรทางพันธุศาสตรตางๆ                           
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(Van Vleck and Bradford, 1965 ; Van Vleck and Bradford, 1966 ; Robison, 1981 ; Bell, 1983 ;
Seykora and McDaniel, 1983 ; Bell et  al., 1985 ; Huizinga et  al., 1986 ; Ahlborn-Breier et al.,
1988 ; Kirkpatrick and Dentine, 1988 ; Faust et  al., 1989 ; McAllister et  al., 1989 ; Schutz and
Freeman, 1989 ; Southwood et  al., 1989 ; Kennedy and Schaeffer, 1990 ; Freeman, 1990 ; Ron
et  al., 1990 ; Faust  et  al.,1990 ; Ron et  al., 1992 ; Schutz  et  al., 1992a ; Schutz et al., 1992b ;
Schutz et  al., 1993 ; Thorpe et  al., 1993 ; McAllister et  al., 1994 ; Schutz et  al., 1994 ;
Boettcher et  al., 1996a ; Boettcher et  al., 1996b ; Boettcher and Gibson., 1996 ; Gibson et  al.,
1997 ; Boettcher and Gibson., 1997 ; Schnitzenlehner and Essl, 1999 ; Rorato  et  al., 1999)

อยางไรก็ตาม มีรายงานวิจัยอยูอีกสวนหนึ่งที่ไมเห็นดวยหรือไมสนับสนุนและ  
คาดวาความสํ าคัญของอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมตอการประมาณคาองคประกอบของ           
ความแปรปรวนเพื่อที่จะนํ าไปสูการประเมินคาพารามิเตอรทางพันธุศาสตรตางๆรวมทั้งผลกระทบ
ตอการคัดเลือกและการตอบสนองตอการคัดเลือกนั้นไมมีนัยสํ าคัญ อิทธิพลดังกลาวจะเปนเพียงแค    
คาใดๆที่มีค าใกลเคียงกันและเปนคานอยที่ไมมีผลตอการประมาณคาทางพันธุศาสตร                  
(Van Vleck and Hart, 1966 ; Kennedy, 1986 ; Reed and Van Vleck, 1987 ; Ahlborn-Breier  et  al., 
1988 ; Lee et  al., 1988 ; O’Neil and Van Vleck, 1988 ; Brown et  al., 1989 ; Kebede et  al., 1990
; Campos et  al., 1991 ;  Boettcher et  al., 1996c ; Roughsedge et  al., 1998 ; Albuquerque et  al., 
1998 ; Roughsedge et  al., 1999 ; Roughsedge et  al.,  2000)

2.4  วธิกีารวิเคราะหขอมูลทางพันธุศาสตร

การวิเคราะหขอมูลเพื่อประมาณคาองคประกอบของความแปรปรวนและคาพารามิเตอร
ทางพันธุศาสตรตางๆสามารถที่จะศึกษารายละเอียดของทฤษฎีการวิเคราะหทางพันธุศาสตรสถิติ
พืน้ฐานไดจาก Henderson (1984) Kennedy (1989) หรือ Schaeffer (2001) ซ่ึงรวบรวมไวโดย
ละเอียด

โมเดลทีใ่ชในการวิเคราะหเปนสิ่งที่สํ าคัญมาก คาที่ประมาณไดจะถูกตองแมนยํ านาเชื่อถือ
มากนอยแคไหน ขึน้อยูกบัการกํ าหนดปจจัยหรืออิทธิพลตางๆภายในโมเดลเปนสํ าคัญ โดยทั่วไป
โมเดลแบบงายที่สุด จะเปนรูปแบบของโมเดลตามสมการ (2.1) ซ่ึงสวนใหญจะไมคํ านึงถึงอิทธิพล
ทางพนัธุกรรมของแมแยกออกจากสวนของอิทธิพลทางพันธุกรรมของยีนแบบบวกสะสม ซ่ึงอาจ
ท ําใหการประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุศาสตรตางๆมีคาสูงเกินไป
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2.4.1  การประมาณคาอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม  ในการประเมินคาทางพันธุกรรม เชน
อัตราพันธุกรรม  คาการผสมพันธุของลักษณะผลผลิตในโคนม โดยสวนใหญจะใชโมเดลของสัตว
แตละตัว ซ่ึงไดมกีารเก็บบันทึกขอมูลซ้ํ าในวงรอบของการใหผลผลิตในแตละระยะของการใหนม
ดงันัน้  ลักษณะของสมการจึงตองเปนแบบโมเดลที่มีการวัดซํ้ า (repeatability model) ดังนี้

                                      eWpeZaXby +++=          ….……….(2.7)

โดยที่      y     =   เวคเตอรของคาสังเกต  (observation)
     b      =   เวคเตอรของปจจัยคงที่  (fixed effects)
     a      =   เวคเตอรของปจจัยสุมเนื่องจากตัวสัตว  (random animal effects)

   pe      =   เวคเตอรของสภาพแวดลอมถาวรแบบสุมและอิทธิพลที่ไมใชยีนบวกสะสม    
     (permanent environmental effects)

    e       =   เวคเตอรของอิทธิพลที่เหลือแบบสุม (residual effects)
       W,Z,X =   เมตรกิซของเหตุการณ (incidence matrix) ที่สัมพันธกับเวคเตอรที่ระบุไวแลว

     ในบางลักษณะที่ตองการคัดเลือก  คาประมาณของอัตราพันธุกรรม และ คาการผสมพันธุที่
ไดอาจจะมีคาสูงเกินไป เนื่องจากในการวิเคราะหขอมูลโดยสวนใหญอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม
ไมไดวเิคราะหแยกออกมาจากอิทธิพลทางพันธุกรรมโดยตรงภายในโมเดล  จึงทํ าใหการวิเคราะห
ดังกลาวมีผลตอการคัดเลือกและวางแผนการปรับปรุงพันธุไดสํ าหรับลักษณะที่มีอิทธิพลทาง    
พนัธุกรรมของแมจะมีโมเดลแบบผสมเปนดังนี้

             eSpeWmZaXby ++++=    ……….….(2.8)

โดยที่        y    =    เวคเตอรของคาสังเกต    
       b    =    เวคเตอรของปจจัยคงที่   
      a     =    เวคเตอรของปจจัยตัวสัตวแบบสุม   
      m    =    เวคเตอรของอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมแบบสุม   
    pe    =    เวคเตอรของอิทธิพลของสิ่งแวดลอมที่ถาวร  

       e     =    เวคเตอรของอิทธิพลที่เหลือแบบสุม
 W,S,Z,X  =    เมตรกิซของเหตุการณที่สัมพันธกับเวคเตอรที่ระบุไวแลว
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2.4.2 การประมาณคาอิทธิพลของยีนภายนอกนิวเคลียสหรือไซโตพลาสซึ่ม  Kennedy
(1989) ไดอธิบายผลของการประเมินพันธุกรรมที่คํ านึงถึงอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มดวยโมเดล
อยางงาย  ตัวอยางที่จะกลาวถึงตอไปนี้เปนตัวอยางขนาดเล็ก โดยพอโคนมหมายเลข 1 ผสมพันธุ
กบัโคนมเพศเมีย 2 ตัว คือ หมายเลข 2 และ 3 ไดลูกโคนมเพศเมียเชนเดียวกันหมายเลข 4 และ 5 
ตามลํ าดับ โคนมหมายเลข 2, 3, 4 และ 5 มีขอมูลที่วัดไดเทากับ 10, 8, 9 และ 7 ตามลํ าดับ สมมติวา 

22
a 25.0 σσ = , 22

c 25.0 σσ =  และ 22
e 50.0 σσ =  โดยที่ 2σ  คอืความแปรปรวนของ

ลักษณะปรากฏ    สมการโมเดลของสัตวแตละตัวที่คํ านึงถึงอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มเปนดังนี้

        eWcZaXby +++=   …………(2.8)

 โดยที่  c  คอืเวคเตอรของอิทธิพลทางพันธุกรรมเนื่องมาจากไซโตพลาสซึ่ม, W คือเมตริกซ
เหตกุารณทีสั่มพันธกับเวคเตอรที่ระบุไวแลว จะไดการแกสมการหาคาตัวแปรตางๆในรูปเมตริกซ
ดังนี้
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กลุมของไซโตพลาสซึ่มแบงไดเปน 2 กลุม คือ กลุมของโคนมหมายเลข 2 และ 3  โดย
ก ําหนดใหไมมีการเกิดความเปลี่ยนแปลงใดๆของยีนที่อยูในไซโตพลาสซึ่ม เชน เกิดการกลายพันธุ 
(mutation) เปนตน ดังนั้น จะได 









= 20
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ก ําหนดให ปจจัยคงที่ที่อยูในสมการมีคาเทากับคาเฉลี่ย เพื่อความสะดวกตอการคํ านวณ จะ
ไดการแกสมการหาคาตัวแปรตางๆในรูปเมตริกซ ดังนี้
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จากผลลพัธที่ไดเปนการประมาณคาการผสมพันธุของสัตวแตละตัว ยกตัวอยางเชน โคนม
หมายเลข 4 จะประมาณคาการผสมพันธุได เทากับ  c 1+ a 4 =  0.37  +  0.09  =  0.46  เปนตน

ถึงแมวาการประเมินพันธุกรรมในปจจุบัน โมเดลของสมการมีความซับซอนและมีจํ านวน
ขอมูลมากกวาในตัวอยางดังกลาวเปนจํ านวนมากก็ตาม แตหลักการขางตนสามารถจะนํ ามา
ประยุกตใชไดอยางเหมาะสมและมีความถูกตองมากกวาวิธีการวิเคราะหแบบอื่นๆอยางในอดีตที่
ผานมา

Mrode (1996) และ Schaeffer (2001) ไดแสดงตัวอยางการคํ านวณแบบงายของโมเดลที่มี
ลักษณะสํ าคัญในโคเนื้อที่ใสปจจัยดังกลาวคลายๆกับโมเดลขางตน
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2.5  รปูแบบการพัฒนาวิธีการวิเคราะหขอมูลทางพันธุศาสตร

เมื่อกลาวถึงความสํ าคัญของอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมในครั้งนี้ จะสอดคลองไปตาม
รูปแบบของการพัฒนาวิธีการวิเคราะหและโมเดลที่ใช  เพื่อที่จะใหโมเดลที่ไดจากการกํ าหนดมี
ลักษณะใกลเคียงกับโมเดลที่แทจริง (true model)มากทีสุ่ด โดยจะสามารถจํ าแนกความสํ าคัญของ
อิทธพิลทางพันธุกรรมของแมตามรูปแบบของการพัฒนาวิธีการวิเคราะห ไดดังนี้

2.5.1 การเปรียบเทียบการผสมพันธุของฝูง (herd-mate comparisons) เริม่ตนมาจากแนวคิด
ทีไ่ดกลาวไปแลวในบทนี้ขางตนวา การหาอิทธิพลของแมสามารถที่จะหาโดยทํ าการผสมแบบผสม
สายสลับ เพื่อทํ าการเปรียบเทียบความแตกตาง โดยสมมติใหโคนมเพศผูสายพันธุ A ผสมกับโคนม
เพศเมียสายพันธุ B (AxB) และโคนมเพศผูสายพันธุ B ผสมกับโคนมเพศเมียสายพันธุ A (BxA)     
ลูกทีไ่ดมกีารแสดงออกของลักษณะที่ศึกษาแตกตางกัน ส่ิงนั้นจะเปนผลเนื่องมาจากอิทธิพลของแม
แตในทางปฏิบัติจริงคอนขางยากที่จะสรุปออกมาเชนนั้น เนื่องมาจากวามีหลากหลายปจจัยที่จะเขา
มากระทบตอความแตกตางดังกลาว พรอมกันนั้นไมสามารถที่จะแยกอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม
ออกจากอทิธพิลของยีนภายนอกนิวเคลียสได การเปรียบเทียบนี้จึงเปนเพียงการพิสูจนใหเห็นเปน
รูปธรรมวา อิทธิพลของแมมีอยูจริงในบางลักษณะที่สนใจ

2.5.2 การเปรียบเทียบวิธีการหาคาอัตราพันธุกรรม (estimations of heritability 
comparisons) การประมาณคาอัตราพันธุกรรมโดยทั่วไปจะมีวิธีการในการประมาณคาไดหลายวิธี
แตกตางกัน (Becker, 1984 ; Falconer and Mackay, 1996) เชน การวิเคราะหทางญาติพี่นอง           
(sib analysis) ทีม่คีวามสัมพันธของพี่นองเปนแบบพอแมเดียวกัน (full sib) หรือแบบพอเดียวกัน 
แตตางแม (half sib) , การวิเคราะหความถดถอยของลูกกับแม (regression of offspring on dam)
หรือคาเฉลี่ยของพอและแมกับลูก (regression of offspring on mid parents) เปนตน ซ่ึงทั้งสอง          
วธีิการแรกเปนวิธีการที่นิยมใชกันมากที่สุด

 Van Vleck และ Bradford (1966)  รายงานวา คาอัตราพันธุกรรมสํ าหรับลักษณะปริมาณ
นํ ้านมที่คํ านวณจากสมการถดถอยของลูกตัวเมียกับแม (daughter-dam regression coefficient) จะมี
คาสูงกวาที่คํ านวณไดจากคาสหสัมพันธของพอแบบพอเดียวกันแตตางแม (paternal half sib
correlation) นกัวจิยัทัง้สองไดตั้งขอสมมติฐานวาคาอัตราพันธุกรรมที่สูงกวานั้นอาจจะเนื่องมาจาก
อิทธพิลของแม ซ่ึงผลสรุปที่ไดจะสอดคลองกับการศึกษาในอีกหลายงานวิจัยตอมา (ตารางที่ 2.4)
เชน การศึกษาของ  Seykora และ McDaniel (1983) , Visscher และ Thompson (1992)
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 Reed และ Van Vleck (1987) ไดท ําการศึกษาจากขอมูลในภาคสนาม โดยเขาไดศึกษาใน
โคนมพันธุโฮลสไตนที่ใหนมครั้งแรก วิเคราะหหาคาอัตราพันธุกรรมจากความถดถอย (regression)
ระหวางลูกสาวกับแม (daughter-dam) และ หลานสาวกับยาย (granddaughter-granddam) ตอ
ลักษณะปริมาณนํ้ านม , ปริมาณไขมันนม และ เปอรเซ็นตไขมันนม  ความแตกตางระหวางอัตรา
พันธุกรรมของความถดถอยทั้งสองนี้สามารถที่จะหาอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มได   ดังตารางที่ 2.1

ตารางที่ 2.1   คาอัตราพันธุกรรม (heritability ; h2) และคาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน (standard error
                     ; S.E.) จากความถดถอยระหวางลูกสาวกับแม (daughter - dam  ;  DD) และลูกสาวกับยาย
                     (daughter - granddam  ;  DG)  โดยคํ านึงถึงอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มที่มีผลตอปริมาณ
                     นํ้ านม  ปรมิาณ และ เปอรเซ็นตไขมันนม

ลักษณะ             คาอัตราพันธุกรรม           อิทธิพลของ
             DD       DG                  ไซโตพลาสซึ่ม (%)
  h2            S.E.           h2                   S.E.

ปริมาณนํ้ านม            0.3474         0.0120             0.3405    0.0253                -0.0035
ปริมาณไขมันนม           0.3046         0.0118      0.2780   0.0250                -0.0133
เปอรเซ็นตไขมันนม      0.6261         0.0111      0.5532   0.0252                -0.0365

ที่มา   Reed และ Van Vleck (1987)

จากตารางที่ 2.1 จะเห็นไดวาอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มมีคาเปนลบทํ าใหสรุปไดวาไมมี
อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มตอลักษณะตางๆที่ศึกษา

2.5.3 การพัฒนาวิธีการหาคาองคประกอบของความแปรปรวน (variance component 
estimation) ในอดีต การศึกษาองคประกอบของความแปรปรวนเพื่อท่ีจะประมาณคาพารามิเตอร
ทางพนัธุศาสตรตางๆ จะนิยมใชวิธีการวิเคราะหความแปรปรวนธรรมดา (Analysis of Variance; 
ANOVA) (Becker, 1984) จนกระทั่งไดพัฒนาวิธีการวิเคราะหไปเปนการใชวิธีวิเคราะหแบบ 
Henderson’s method I , II , III  จนกระทัง่พัฒนาวิธีการวิเคราะหเร่ือยมาจนเปน restricted 
maximum likelihood (REML) ทีใ่ชกันอยูในปจจุบัน (Searle, 1992)
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Bell และคณะ(1985) ศกึษาอิทธิพลของแมโดยใชขอมูลโคนมพันธุโฮลสไตนในการใหนม
คร้ังแรกจํ านวน 4,461 ตัว วิเคราะหโดยใชโมเดลที่ไดรวมอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มซึ่งกํ าหนดให
เปนอิทธิพลคงที่  ผลการวิเคราะหสรุปไดวาการถายทอดของยีนในไซโตพลาสซึ่ม (cytoplasmic
line effects) มอิีทธพิลตอการผลิตนํ้ านมและลักษณะทางการสืบพันธุอยางมีนัยสํ าคัญเชนเดียวกับ
การศึกษาของ  Huizinga และคณะ (1986)   สวน Schutz และคณะ (1992a) ไดวเิคราะหโดยการใช
วธีิกํ าลังสองนอยที่สุด  พบวา อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มในครั้งแรกและครั้งที่สองของการใหนมมี
คาเปน 4.1% และ 3.8% ของความแปรปรวนทั้งหมดอยางมีนัยสํ าคัญ

2.5.4  การพัฒนาโมเดลตางๆและการใช BLUP (model and BLUP)  โดยปกติอิทธิพลทาง
พนัธุกรรมของแม และอิทธิพลของยีนแบบบวกสะสม มักจะจํ าแนกไมออกวาลักษณะปรากฏของ
ลูกเกดิมาจากอิทธิพลใดกันแน  เรียกปรากฏการณนี้วา ผลของการเกิดคอนฟาวนด (confounding  
effects) ขึน้จ ํานวนหนึ่ง (Southwood et  al., 1989) ซ่ึง Henderson (1984) ไดแนะนํ าวาการวิเคราะห
ภายใตโมเดลของสัตวแตละตัวจะสามารถชวยแยกความแตกตางระหวางอิทธิพลทั้งสองออกจาก
กันได  ดงันัน้ โมเดลที่ใชในการวิเคราะหสวนใหญจะเปนโมเดลของสัตวแตละตัว   

อยางไรก็ตาม Kennedy (1986) ท ําการศึกษาโดยการจํ าลองเหตุการณ (simulation) และ
วเิคราะหดวยโมเดลของ Bell และคณะ (1985) เพือ่บงบอกถึงความแตกตางระหวางสายพันธุของ
แม ผลการวิเคราะหขัดแยงกับการวิจัยของ Bell  และคณะ (1985) โดยอธิบายวา อาจจะเปนผลเนื่อง
มาจากการเกิดความเปลี่ยนแปลงในความแปรปรวนของอิทธิพลทางพันธุกรรมแบบบวกสะสม
อยางฉับพลัน (drift variance of additive genetic effects) มากกวาผลจากยีนของไมโตคอนเดรีย   
ซ่ึงไมนาจะรวมเขาไปอยูในโมเดล เพราะจะทํ าใหเกิดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มลวง (spurious
cytoplasmic effects) และเขาไดแนะนํ าวา เมื่อวิเคราะหโดยใชโมเดลของสัตวแตละตัวอาจจะแยก
อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มออกจากอิทธิพลของยีนแบบบวกสะสมไดซ่ึงสอดคลองกับการศึกษา
ของ Southwood และคณะ (1989)  และ Salehi และ James (1997) อางโดย  Schnitzenlehner และ
Essl (1999)

Kirkpatrik และ Dentine (1988) ไดออกมาโตแยงการรายงานของ Reed และ Van Vleck
(1987) โดยไดอางถึงรายงานของ Huizinga และคณะ (1986) ทีไ่ดทํ าการประมาณคาอิทธิพลของ
ไซโตพลาสซึ่มในลักษณะของปริมาณนํ้ านม , เปอรเซ็นตไขมันนม , เปอรเซ็นตโปรตีน และ
ปรมิาณ ไขมันนมบวกโปรตีนไดเทากับ 5.6 , 4.8 , 6.2 และ 10.1  เปอรเซ็นตของความแปรปรวน
ทัง้หมด ตามลํ าดับ นอกจากนั้น ยังไดทํ าการทดสอบอีกครั้งโดยการใชโมเดลจํ าลองที่รวมอิทธิพล
ของยีนแบบบวกสะสม, อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม, ปฏิกิริยาของอิทธิพลดังกลาว และอิทธิพลของ
แมตอลักษณะปริมาณนํ้ านม โดยสมมติใหอัตราพันธุกรรมอยางแคบ (narrow - sense heritability)
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ของปริมาณนํ้ านมใหเทากับ 0.25  อัตราพันธุกรรมอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มใหมีคาเทากับ 0.02 ,
0.04 และ 0.08 (Bell  et  al., 1985) และสัมประสิทธิ์อิทธิพลของแมใหมีคาเทากับ 0 , 0.02 , 0.04
และ 0.08 ซ่ึงโมเดลที่ไดเปนโมเดลแบบผสมที่เปนเสนตรงของสัตวแตละตัว

  ผลการทดลองสรุปไดดังตารางที่ 2.2  จะเห็นไดวา การประมาณคาอัตราพันธุกรรมของลูก
สาวกับแม (daughter-dam ; D.D)  และ   หลานสาวกับยาย  (daughter-granddaughter ; GD.GD) จะ
มคีามากกวาคาที่ประมาณไดจากลูกสาวที่มาจากพอเดียวกัน paternal half sibs (PHS)  ดงันั้น ทํ าให
สรุปไดวา ผลของอัตราพันธุกรรมที่แตกตางไปจากอัตราพันธุกรรมของพอนั้นมีคาคงที่จํ านวนหนึ่ง
และเปนผลเนื่องมาจากอิทธิพลของแม

ตารางที่  2.2    การประมาณคาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่มจากคาอัตราพันธุกรรมของแมที่
                       ระดับตางๆ

    อัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่ม
                0.02                  0.04    0.08

                         PHS           D.D          GD.GD            D.D          GD.GD         D.D       GD.GD
m = 0                0.25           0.29             0.33         0.33  0.41            0.41          0.57
m = 0.02           0.25           0.33 0.35         0.37  0.43       0.46          0.60
m = 0.04           0.25           0.38 0.37         0.42  0.45       0.50          0.63
m = 0.08          0.25           0.46 0.42         0.51  0.52       0.59          0.70

ที่มา    Kirkpatrick และคณะ(1988)

การทดลองดังกลาวสอดคลองกับการทดลองของ Schutz และคณะ (1992a) ทีไ่ดสรุปวา
อิทธิพลของแมมีผลตอเปอรเซ็นตไขมันนม และ ปรมิาณพลังงานสุทธิของนํ้ านม รวมทั้งปริมาณ
ไขมนันม แตผลที่ไดอาจนอยกวา 2 ตัวแรกแตจะไมมีผลอยางมีนัยสํ าคัญตอปริมาณนํ้ านม, ของแข็ง
ทีไ่มรวมไขมันนม (solid not fat ; SNF)  เปอรเซ็นตของของแข็งที่ไมรวมไขมัน (% SNF) และ
พลังงานในนํ้ านม (lactational energy of milk) โดยเขากํ าหนดใหอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มเปน
อิทธิพลคงที่ในโมเดลของสัตวแตละตัว

Boettcher และคณะ (1996c) ไดศึกษาถึงอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มวาจะมีผลกระทบตอ
การประเมินคุณคาทางพันธุกรรมหรือไม โดยไดทํ าการจํ าลองขอมูลใสเขาไปในโมเดลเพื่อที่จะ
วเิคราะหหาองคประกอบของความแปรปรวน โดยใชโมเดลในการวิเคราะห ดังนี้
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           Y     =  MGT   +    M  +      A   +    PE   +  e      ------------ (1)
           Y     = MGT   +    A   +    PE   +     e            -----------  (2)

          Y     = MGT   +   M   +     S    +   PE    + e        -----------  (3)
         Y     = MGT   +   S    +   PE    +    e                   -----------  (4)

Y   คือ  ขอมูลที่จํ าลองขึ้นมา   MGT   คือ อิทธิพลคงที่ของกลุมการจัดการ  M  คือ อิทธิพล
คงที่ของสายแม  A  คอื อิทธิพลโดยสุมของตัวสัตวหรือยีนแบบบวกสะสมนั่นเอง  S  คือ อิทธิพล
โดยสุมของพอ  PE  คอื อิทธิพลของสิ่งแวดลอมถาวรแบบสุม และ e คือ อิทธิพลที่เหลือโดยสุม ซ่ึง
ขอมลูทีจ่ ําลองขึ้นจะประกอบไปดวยปจจัยที่แตกตางกันเพื่อหาความสํ าคัญของอิทธิพลของแม

ผลการทดลองสรุปไดวา  การใชโมเดลของสัตวแตละตัว โมเดล (1) และ (2) ดกีวาการใช
โมเดลของพอพันธุ ในโมเดล (3) และ (4)  การไมใสอิทธิพลของแม (M) ในโมเดลการวิเคราะหจะ
ท ําใหคาอัตราพันธุกรรมมีคาที่ไดสูงเกินไป  นอกจากนั้น การใหอิทธิพลของแม เปนอิทธิพลที่ได
จากการสุม จะทํ าใหมีความแตกตางเพียงเล็กนอยจากการใหอิทธิพลของแมเปนอิทธิพลคงที่

Boettcher และคณะ (1996b) ไดใชขอมูลของฝูงโคนมฝูงเดียวกับที่ Bell และคณะ (1985)
ใชเพื่อประมาณคาอิทธิพลของแมตอลักษณะปริมาณนํ้ านมโดยใชโมเดลของสัตวแตละตัวพบวา 
ความสัมพันธระหวางอิทธิพลของสายแม (maternal lineage) และลักษณะปริมาณนํ้ านมนั้น จะมี
ความแตกตางกันอยางมีนัยสํ าคัญทางสถิติแคลักษณะสวนประกอบของนํ้ านมเทานั้น โดยอิทธิพล
ของแมจะมีผลตอเปอรเซ็นตไขมันนมและปริมาณพลังงานในนํ้ านม (milk energy concentration)
แตลักษณะปริมาณนํ้ านมไมมีความแตกตางกันทางสถิติ

Albuquerque และคณะ(1998) ไดทํ าการทดลองโดยการใชฝูงโคนมพันธุโฮลสไตน โดย
การวิเคราะหขอมูลของ DHI (Dairy Herd Improvement) ในอเมริกา ตั้งแตป ค.ศ. 1950 – ค.ศ. 1991
เพือ่ทีจ่ะประมาณคาความแปรปรวนของอิทธิพลจากยีนโดยตรง , อิทธิพลทางพันธุกรรมแบบบวก
สะสมของแม , อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม, ปฏิกิริยาระหวางพอพันธุกับฝูงและอิทธิพลส่ิงแวดลอม
ถาวรของแมโคนม  โดยโมเดลที่ใชทดลองมีอยูทั้งหมดรวม 6 โมเดลดังนี้
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โมเดลที่ 1 : เปนโมเดลที่สมบูรณของสัตวแตละตัว

eWpeDcPsMmZgXy ++++++β=

โมเดลที่ 2 : เปนโมเดลที่ไมรวมอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม (Dc)

  eWpePsMmZgXy +++++β=

โมเดลที่ 3 : เปนโมเดลที่ไมรวมอิทธิพลของแมแบบบวกสะสม (Mm)  และความแปร
ปรวนรวมระหวางอิทธิพลโดยตรงแบบบวกสะสมและอิทธิพลของแมแบบบวกสะสม

eWpeDcPsZgXy +++++β=

โมเดลที่ 4 : เปนโมเดลแบบที่ 3 ที่ไมรวมปฏิกิริยาระหวางพอพันธุกับฝูง (Ps)

eWpeDcZgXy ++++β=

โมเดลที่ 5 : เปนโมเดลแบบที่ 3 ที่ไมรวมอิทธิพลเนื่องมาจากไซโตพลาสซึ่ม (Dc)

eWpePsZgXy ++++β=

โมเดลที่ 6 : เปนโมเดลแบบที่ 5 ที่ไมรวมปฏิกิริยาระหวางพอพันธุกับฝูง  (Ps)

eWpeZgXy +++β=   
โดยที่

y = เวคเตอรของคาสังเกต
β = เวคเตอรของอิทธิพลคงที่ เชน ฝูง-ป-ฤดูกาล (herd-year-seasons)

   g = เวคเตอรของอิทธิพลทางพันธุกรรมโดยตรงของสัตว
m = เวคเตอรของอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม
s = เวคเตอรของปฏิกิริยาระหวางพอพันธุกับฝูง
c = เวคเตอรของอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม
pe = เวคเตอรของอิทธิพลเนื่องมาจากสิ่งแวดลอมถาวร
e = เวคเตอรของอิทธิพลที่เหลือ

   X, Z, M, P, D, W          = เมตริกซของเหตุการณที่สัมพันธกับเวคเตอรที่ระบุไวแลว
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สํ าหรับทุกลักษณะ อิทธิพลทางพันธุกรรมของแมจะแปรผันจาก 0.8 ถึง 1% ของความ
แปรปรวนของลักษณะปรากฏและความแปรปรวนรวมระหวางอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมและ
อิทธิพลโดยตรงเทากับ 0.7 ถึง 2.5%  ดงันัน้ จะเห็นไดวาอิทธิพลดังกลาวไมมีผลตอความแปรปรวน
ของลักษณะปรากฏ  อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มดูเหมือนวาจะไมมีผลตอปริมาณนํ้ านม , ไขมันนม
และเปอรเซ็นตไขมันนม ถึงแมการประมาณคาที่ไดรับจากบางตัวอยางจะมีคาที่ไดถึง 3.4 , 2.3 และ
2.4  ของความแปรปรวนของปริมาณนํ้ านม , ปรมิาณไขมันนม และ เปอรเซ็นตไขมันนม ตามลํ าดับ

ผลการทดลอง ในการประมาณคาอัตราพันธุกรรมจากโมเดลทั้ง 6 โมเดลขางตน สรุปไดวา
ถาไมรวมอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มอยูในโมเดล (โมเดล 1 เทียบกับ โมเดล 2 และ โมเดล 4      
เทยีบกบั โมเดล 5) จะทํ าใหการประมาณคาอัตราพันธุกรรมของอิทธิพลของยีนแบบบวกสะสม
เพิม่ขึน้เพียงแค 0.006 และ 0.010 ในปริมาณนํ้ านม , 0.004 และ 0.007 ในปริมาณไขมันนม และ
0.006 และ 0.015 ในเปอรเซ็นตไขมันนมตามลํ าดับ ทํ าใหสรุปไดวาอัตราสวนของความแปรปรวน
จากอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มตอความแปรปรวนของลักษณะปรากฏเปนคาที่มีคานอยคลายคลึง
กนัทัง้สามลกัษณะ ซ่ึงภายในโมเดลจะไมเปล่ียนแปลงความแปรปรวนของลักษณะปรากฏมากนัก
ดงันั้น ทั้งอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมและอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มมีคานอยและมีความเปน
ไปไดวาไมมีความสํ าคัญตอการประเมินทางพันธุกรรมซึ่งสอดคลองกับการศึกษาของ Gibson และ
คณะ (1997)  

ผลการทดลองดังกลาวสอดคลองกับสิ่งที่ Boettcher และ Gibson (1997) ไดอธิบายไว จาก
การวิเคราะหปริมาณนํ้ านม , ปรมิาณไขมันนม และ เปอรเซ็นตไขมันนมของโคนมพันธุโฮลสไตน
ของแคนาดาในครั้งแรกของการใหนมโดยการใชโมเดลของสัตวแตละตัวและไดใชวิธีการของ 
Gibbs sampling ในการวิเคราะหดวย ซ่ึงจะไดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มมีคาเทากับ 0.5% ของ
ความแปรปรวนทั้งหมด

นอกจากนั้น Albuquerque และคณะ (1998) ยงัไดโตแยงถึงผลสรุปของ Bell และคณะ
(1985) Kennedy(1986) และ Schutz และคณะ (1992a) ทีก่ลาววา อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มจะมี
อิทธพิลตอเปอรเซ็นตไขมันนมและพลังงานที่อยูในนมมากกวาลักษณะอื่นๆนั้น  ลักษณะดังกลาว
ไมไดเปนผลเนื่องจากบทบาทของไมโตคอนเดรียในการสังเคราะหกรดไขมัน (fatty acid synthesis)
ตามที่ Bell และคณะ (1985) คาดหวงัไว แตคอนขางจะเปนผลเนื่องมาจากการประมาณคาอัตรา
พนัธุกรรมของเปอรเซ็นตไขมันนมที่มีคาสูงกวาของปริมาณนํ้ านม     
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จากทีก่ลาวมาทั้งหมด คาประมาณของอิทธิพลดังกลาวจะมีความสํ าคัญตอการประเมินทาง
พนัธุกรรมหรือไม ขอสรุปที่ไดยังไมชัดเจนที่จะสามารถอธิบายวาอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม
และอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มจะทํ าใหโมเดลมีความเหมาะสมและใกลเคียงกับโมเดลที่แทจริง
มากทีสุ่ด หรือ เนื่องจากอิทธิพลทั้งสองมีคานอย อาจจะไมสงผลกระทบมากนักตอการประเมินและ
การน ําไปใชจริง  อยางไรก็ตาม เปนที่นาสังเกตอยางหนึ่งวา การวิเคราะหทางพันธุกรรมตั้งแตอดีต
จนถงึปจจบุนัโดยสวนใหญจะเนนโคนมพันธุโฮลสไตนฟรีเชี่ยนพันธุเดียวเปนหลัก  เนื่องจากนิยม
เล้ียงกันมากที่สุดแตในประเทศไทยมีความหลากหลายทางดานพันธุและความแปรปรวนของ        
ส่ิงแวดลอมมาก ซ่ึงนาสนใจที่จะศึกษาวาจะมีผลเปนเชนไร
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ตารางที่  2.3   รายงานวิจัยบางสวนในตางประเทศที่ศึกษาอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมและอิทธิพล
                      ของไซโตพลาสซึ่มตอการประเมินคาทางพันธุกรรมของลักษณะการใหผลผลิตของ
                       โคนม

เอกสารอางอิง วิธีการ  I M II C III ผลโดยสรุป IV

Van Vleck และ Bradford
(1965)

 ข * Mk
[ h2(DD) > h2(PHS) ]

Van Vleck และ Bradford
(1966)

 ข * Mk  [ h2(DD) > h2(PHS) ]
 ระยะใหนมที่ 1 > 2 > 3 ]

Van Vleck และ Hart(1966)  0 NS Mk
Robison(1981)  ก / ค * Mk / F / %F / ปริมาณไขมันนมที่ปรับ
Bell(1983) ข * Mk / F / %F / ปริมาณไขมันนมที่ปรับ
Seykora และ McDaniel
(1983)

ข * Mk / F
[ h2(DD) > h2(PHS) ]

Bell และคณะ(1985)    ค 1 * Mk / F / %F / ปรมิาณไขมันนมที่ปรับ
Kennedy(1986)   ง 2 NS Mk / %F
Huizinga และคณะ(1986)    ค 1 * Mk / F+P / ผลตอบแทนจากการผลิตนม
Reed และ Van Vleck(1987)  ข NS Mk / F / %F
Kirkpatrick และ Dentine
(1988)

   ข 8 * * ผลของ Reed และVan Vleck (1987) ไม
สามารถนํ ามาใชได
[ h2 (DD) > h2 (PHS) ]

Lee และคณะ(1988) ง NS การเติบโต / การใชอาหาร (โคสาว)
Ahlborn-Breier และคณะ
(1988)

0 * NS *     [Mk / %F]
NS  [Mk / F /%F]

O’Neil และ Van Vleck
(1988)

ฉ NS มอิีทธิพลตอความกาวหนาทาง
พนัธุกรรมนอยมาก

Faust และคณะ(1989) 0 * คงทีใ่กลเคียงกันในทุกระยะการใหนม
Brown และคณะ(1989) จ NS %F
McAllister และคณะ(1989) 0 * Mk / F / P
Schutz และ Freeman(1989)   ง 3 * Mk / F / %F
Southwood และคณะ(1989)      ง 2 , 4 * * Mk



28

ตารางที่   2.3   (ตอ)    รายงานวิจัยบางสวนในตางประเทศที่ศึกษาอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมและ
                                   อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มตอการประเมินคาทางพันธุกรรมของลักษณะการ
                                   ใหผลผลิตของโคนม

เอกสารอางอิง วิธีการ I M II C III ผลโดยสรุป IV

Kennedy และ Schaeffer
(1990)

 ง 4 * ควรที่จะทํ าการยายฝากตัวออน

Freeman(1990) ง / จ  3 * Mk / F / %F
Ron และคณะ(1990) ง / จ * Mk
Faust และคณะ(1990)    ง  4 * ปริมาณไขมันนมที่ปรับ
Kebede และคณะ(1990) 0 NS อายุเมื่อใหลูกตัวแรก  นํ ้านม
Campos และคณะ(1991) ง NS Mk
Ron และคณะ(1992) จ * Mk
Schutz และคณะ(1992a) ง / จ * % F / ปรมิาณพลังงานที่นํ้ านมให
Schutz และคณะ(1992b)   ค 1

* มีผลตอเปอรเซ็นตไขมัน
แตไมมีนัยสํ าคัญ

Schutz และคณะ (1993) ง  / จ * % F /  ปรมิาณพลังงานที่นํ้ านมให
Thorpe และคณะ(1993)      ก * Mk
McAllister และคณะ(1994)       ก * ผลตอบแทนสุทธิ
Schutz และคณะ(1994) ง 4 * Mk / ปรมิาณนํ้ านมและไขมันนม
Boettcher และคณะ(1996a) ง 4 * %F / ปรมิาณพลังงานที่นํ้ านมให

(ใชฝูงเดียวกับ Bell และคณะ (1985)
Schutz และคณะ (1992))

Boettcher และคณะ(1996b)     ง 2(4,5) * Mk
Boettcher และคณะ(1996c) ง 3 NS Mk
Boettcher และGibson(1996)      ง * Mk / F / %F
Gibson และคณะ(1997)   ง / จ * F
Boettcher และGibson(1997) ง 2 * Mk / F / P / %F / %P
Roughsedge และคณะ
(1998)

ง 4 NS Mk / F / %F / P / %P

Albuquerque และคณะ
(1998)

ง 4 NS NS Mk / F / %F
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ตารางที่   2.3   (ตอ)    รายงานวิจัยบางสวนในตางประเทศที่ศึกษาอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมและ
                                   อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มตอการประเมินคาทางพันธุกรรมของลักษณะการ
                                   ใหผลผลิตของโคนม

เอกสารอางอิง วิธีการ I M II C III ผลโดยสรุป IV

Schnitzenlehner และ Essl
(1999)

     ง 4 * Mk / F / P

Rorato และคณะ(1999)    ง  4,5 * Mk
Roughsedge และคณะ
(1999)

    ง 4,5,6 NS Mk / F / %F / P / %P

Roughsedge และคณะ
(2000)

     ง 7 NS Mk

I    ก = การเปรียบเทียบการผสมพันธุของฝูง
   ข = การเปรียบเทียบวิธีการหาคาอัตราพันธุกรรม
   ค = การพัฒนาวิธีการหาคาองคประกอบของความแปรปรวน
   ง = การพัฒนาโมเดลตางๆและการใช BLUP
   จ = การศึกษาทางพันธุศาสตรโมเลกุล
   ฉ = ความถูกตองแมนยํ าในการคัดเลือก   
     0 = ไมไดกลาวถึง
     1 วิธีการวิเคราะหแบบกํ าลังสองนอยที่สุด    
     2 การวิเคราะหแบบจํ าลองขอมูล
     3 ใหอิทธิพลที่ศึกษาเปนปจจัยคงที่ / ปจจัยสุมในโมเดล
     4 โมเดลของสัตวแตละตัว
     5 โมเดลพอพันธุ   
     6 โมเดลสมการถดถอย
     7 โมเดลการใหนม 305 วันเปรียบเทียบกับโมเดลของวันทดสอบ
     8  โมเดลของ Falconer
II   M = อิทธิพลทางพันธุกรรมของแม     
III  C =  อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม  ,  *  =  มีนัยสํ าคัญ  ,  NS  =  ไมมีนัยสํ าคัญ
 IVMk = ปริมาณนํ้ านม  ,  F = ปริมาณไขมัน ,  P = ปริมาณโปรตีน , %F = เปอรเซ็นตไขมัน
    %P = เปอรเซ็นตโปรตีน  ,   h2  =  คาอัตราพันธุกรรม
    DD = Daughter Dam Regression   ,   PHS = Paternal Half  Sibs Correlation



บทที่  3

วิธีดํ าเนินการวิจัย

ขอมูลท่ีใชในการศึกษา

แหลงขอมูลที่นํ ามาใชในการศึกษาครั้งนี้ไดมาจากการรวบรวมบันทึกพันธุประวัติ , การให
ผลผลิตและสวนประกอบของนํ้ านมประจํ าตัวแมโคนมพันธุแทไดแก โฮลสไตนฟรีเชี่ยน (Holstein
Friesian) บราวนสวิส (Brown Swiss) และเจอรซ่ี (Jersey) ซ่ึงเปนโคพันธุยุโรป (Bos taurus) ที่นํ า
เขาจากตางประเทศหรือเกิดขึ้นเองภายในฟารมและโคนมลูกผสมในระดับสายเลือดตางๆกัน
ระหวางโคนมพันธุแทดังกลาวกับโคพื้นเมือง (Bos indicus) ไดแก บราหมัน (Brahman) ซาฮิวาล
(Sahiwal) หรือ ออสเตรเลียนฟรีเชียนซาฮิวาล หรือ เอเอฟเอส  (Australian Friesian Sahiwal ; AFS)
เปนตน ซ่ึงถูกจัดเก็บอยูในระบบฐานขอมูลของฟารมโคนมแหงหนึ่งในจังหวัดราชบุรี ตั้งแตป พ.ศ.
2529 (1986) ถึงป พ.ศ. 2543 (2000) รวม 21,116 บันทึก โดยทางฟารมจะทํ าการเก็บบันทึกขอมูล
เปนรายเดือนในรูปแบบของวันทดสอบ (test day records) ไปจนถึงแมโคตัวนั้นหยุดรีดนม ช่ัง
นํ ้าหนกันมของโคที่ใหนมทุกตัวและสุมเก็บตัวอยางนํ้ านมทดสอบเปนรายตัว เพื่อทํ าการตรวจวัด
สวนประกอบของนํ้ านม ไดแก เปอรเซ็นตไขมันนม และ เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม ภายในหอง
ปฏิบัติการของศูนยวิจัยผสมเทียมราชบุรีโดยใชเครื่อง Milko Scan โคนมในประชากรที่ศึกษาครั้งนี้
ประกอบดวย ลํ าดับการใหนมที่แตกตางกันตั้งแตลํ าดับการใหนมครั้งแรกจนถึงการใหนมครั้งที่ 10

ลกัษณะโครงสรางของขอมูลท่ีใชศึกษา

  ขอมูลที่ใชในการศึกษา แบงเปน 2 แฟมขอมูล คือ

1. ขอมูลที่เกี่ยวของกับผลผลิต  ประกอบดวย
 1.1    หมายเลขประจํ าตัวและ / หรือ ชื่อของแมโคนมที่ใหผลผลิต
 1.2    พันธุ / กลุมพันธุและระดับสายเลือด
 1.3   วนั เดือน ปที่คลอด
 1.4   อายุเมื่อใหลูกตัวแรก

                            1.5   ลํ าดับที่ของการใหนม (lactation number)
                 1.6   ปรมิาณนํ้ านม  เปอรเซ็นตไขมัน และเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม

  1.7   วนัแหงนม
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2. ขอมูลพันธุประวัติ
  2.1   หมายเลขประจํ าตัว  และ / หรือ ชื่อของโคนม

           2.2   หมายเลข และ / หรือ  ชื่อของพอพันธุ
           2.3   หมายเลข และ / หรือ  ชื่อของแมพันธุ

2.4 วนั เดือน ปเกิดของโคนมแตละตัว

การจัดการและการเตรียมขอมูล

 เนื่องจากลักษณะโครงสรางของขอมูลที่ไดจากฟารมยังไมเปนไปตามรูปแบบที่ตองการ      
ดังนั้น ขอมูลดิบที่ไดมาจึงตองผานการจัดการและการเตรียมขอมูลกอนที่จะทํ าการวิเคราะหตอไป 
โดยจะใชโปรแกรมฟอกซโปร (Foxpro) (ปรชีา อัศวเดชานุกร และ เสาวรส ใหญสวาง , 2531) ซ่ึง
เปนโปรแกรมสํ าเร็จรูปดานการจัดการฐานขอมูล (database) ทัว่ไป และโปรแกรม RENUM และ 
RENUMMAT (Misztal, 2000) ทีจ่ะชวยในการจัดเรียงลํ าดับหมายเลขประจํ าตัวสัตว การรวมปจจัย
ในโมเดล และชวยจัดเรียงลํ าดับตัวสัตวในแฟมขอมูลพันธุประวัติโดยเฉพาะกลุมของสัตวที่ไม
ทราบพันธุประวัติ (unknown parent groups) รายละเอียดสามารถศึกษาไดจากแฟมขอมูล 
RENUM.MSG และ RENUMMAT.MSG ของ Misztal (2000) อยางไรก็ตาม การจัดการและ      
การเตรียมขอมูลจะสามารถอธิบายตามโครงสรางของขอมูลได ดังนี้

1.  ขอมูลผลผลิต  ลักษณะทีท่ํ าการศึกษาประกอบดวย ปริมาณนํ้ านม , เปอรเซ็นตไขมันนม 
และเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม โดยการศึกษาครั้งนี้จะใชขอมูลเฉพาะลํ าดับของการใหนม            
คร้ังที่หนึ่งเทานั้น (the first lactation) เนือ่งจากการใหนมครั้งแรกจะมีคาประมาณของอิทธิพลทาง
พนัธุกรรมของแมมากที่สุดในสามลํ าดับแรกของการใหนม (the first three lactations) (Van Vleck 
and Bradford, 1966 ; Schnitzenlehner and Essl, 1999) นอกจากนั้น ปจจัยจากสิ่งแวดลอมที่เขามา
กระทบตอการใหผลผลิตจะมีนอยกวา ทํ าใหสามารถจํ าแนกปจจัยดังกลาวไดงายและถูกตอง            
มากกวาลํ าดับของการใหนมครั้งถัดมา ดังนั้น ขอมูลผลผลิตทั้งหมดที่ใชในการวิเคราะหจะมี
จํ านวนเทากับจํ านวนโคนมที่ใหผลผลิตกลาวคือโคนมแตละตัวจะมีขอมูลบันทึกรายลักษณะได
เพยีงหนึ่งคาเทานั้น

โดยปกติ โคนมสามารถใหนมไดนานประมาณ 10 เดือนหรือ 305 วนั อยางไรก็ตาม ความ
สามารถในการใหนมของโคนมแตละตัวจะไมเทากันกลาวคือโคนมลูกผสมในประเทศไทย        
สวนใหญจะมีความสามารถในการใหนมไมถึง 305 วนั  ในทางกลับกันโคนมบางตัวโดยเฉพาะ
โคนมที่ใหนํ้ านมปริมาณมากมักจะมีปญหาเรื่องของระบบสืบพันธุซ่ึงเปนสาเหตุหลักที่ทํ าใหระยะ
เวลาการรีดนมยืดยาวออกไปเกิน 305 วนั (สมชาย จนัทรผองแสง, 2541) ดงันัน้การคํ านวณปริมาณ
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นํ้ านมรวมตลอดชวงของการใหนมที่จะบงบอกถึงความสามารถของการใหนมจริงๆของโคตัวใด
ตวัหนึง่จะมีหลักเกณฑ คือ เมื่อแมโคใหนมเกินกวา 305 วนั จะคิดปริมาณนํ้ านมเพียง 305 วนั หาก
แมโคใหนมไดนอยกวา 305 วนั จะใชตัวเลขนั้นๆเปนการใหนมที่แทจริง เพราะถือวาความสามารถ
ของการใหนมใน 305 วนัของแมโคตัวนั้นมีอยูเพียงเทานั้นจริงๆ (วโิรจน ภูตอง, 2530) นอกจากนั้น
โคนมที่ใหนมนอยกวา 150 วนัจะไมน ํามาวิเคราะห สวนวิธีการคํ านวณเพื่อใหไดปริมาณนํ้ านมรวม
305 วนัจะใชวิธี Test Interval Method (TIM) (Everett and Carter, 1968 ; Sargent et  al., 1968)

สวนประกอบของนํ้ านม ไดแก เปอรเซ็นตไขมัน และ เปอรเซ็นตโปรตีน ตลอดชวงของ
การใหนมจะมีหลักเกณฑในการพิจารณาคลายคลึงกับลักษณะปริมาณนํ้ านม เมื่อตรวจสอบความ
ผิดปกติของขอมูลเบื้องตนพบวาสวนประกอบของนํ้ านมบางตัวมีคาสูงผิดปกติซ่ึงอาจเกิดจาก    
ความผดิพลาดในการตรวจวัดทางหองปฏิบัติการหรือการลงบันทึกขอมูล ทํ าใหสงผลกระทบตอ
การวเิคราะหได ดังนั้น ขอมูลที่เกิดจากความผิดพลาดดังกลาวจะไมนํ ามาศึกษาในครั้งนี้ โดย
ก ําหนดให สวนประกอบของเปอรเซ็นตไขมันนม อยูในชวง 2.3  ถึง 6.5 เปอรเซ็นต และเปอรเซ็นต
โปรตนีอยูในชวง 2.0 ถึง 4.5 เปอรเซ็นต (รัชนี ตันฑะพานิชกุล อางโดย เทียมพบ กานเหลือง, 2541)
ค ํานวณหาคาเฉลี่ยกํ าลังสองนอยที่สุด (least square means) ของทั้งสามลักษณะ ซ่ึงจะแตกตาง
ไปจากการหาคาเฉลี่ยธรรมดา (arithmatic means) เนือ่งจากขอมูลของวันทดสอบในโคนมแตละตัว
มจี ํานวนไมเทากัน จํ านวนขอมูลทั้งหมดในแตละลักษณะที่ศึกษาหลังจากการจัดการและการเตรียม
ขอมูลเปนดังแสดงในตารางที่ 3.1

     ตารางที่   3.1     จํ านวนขอมูลโดยจํ าแนกตามลักษณะที่ศึกษา

ลักษณะ จ ํานวนขอมูล
ปริมาณนํ้ านม
เปอรเซ็นตไขมันนม
เปอรเซ็นตโปรตีนในนม

596
584
587
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2.  ขอมูลดานพันธุประวัติ  ทีน่ ํามาใชในการวิเคราะหประเมินคาทางพันธุกรรมครั้งนี้จะใช
ขอมูลที่มีสายสัมพันธทางเครือญาติของโคนมที่ใหผลผลิตเทานั้น ตรวจสอบ และ ดํ าเนินการแกไข
ขอผิดพลาดในการเก็บบันทึกขอมูลดังกลาวโดยใชหลักเกณฑในการตรวจสอบ ดังนี้

2.1 วนัเดอืนปเกิดของตัวสัตว จะชวยในการตรวจสอบและแกไขความผิดปกติที่เกิด
จากการจดัเก็บขอมูลที่ผิดพลาดได ไดแก ลักษณะบันทึกที่ลูกเกิดกอนพอหรือแม การใหบันทึก
ผลผลิตกอนสัตวตัวนั้นจะเกิด  ซ่ึงจะเปนขอมูลที่ผิดจากความเปนจริงตามธรรมชาติ เปนตน

2.2  ความซํ้ าซอนของชื่อโคนมแตละตัว   ในความเปนจริงโคนมตัวหนึ่งอาจจะมีอยู
หลายชือ่ เชน ช่ือหมายเลขประจํ าตัวโคนม , ชื่อหมายเลขหู หรือ ช่ือเลนที่เกษตรกรมักจะนิยมตั้งชื่อ
และเรียกแทนโคนมตัวนั้น เปนตน ซ่ึงหากไมมีการตรวจสอบชื่อหรือหมายเลขทั้งสามนี้กอน โคนม
ทั้งสามชื่อหรือหมายเลขนี้จักกลายเปนโคนมสามตัวที่ไมใชโคนมตัวเดียวกันทํ าใหมีผลตอการ
วเิคราะหขอมูล ดังนั้น ทํ าการตรวจสอบความซํ้ าซอนของชื่อหรือหมายเลข โดยกํ าหนดใหโคนม
แตละตวัมีเพยีงชื่อหรือหมายเลขเดียว โดยยึดตามชื่อหมายเลขประจํ าตัวโคนมเปนเกณฑ ถาโคนม
ตัวใดไมมีช่ือหมายเลขประจํ าตัวใหใชชื่อหรือหมายเลขที่อยูในกลุมอ่ืนแทนเพียงชื่อหรือหมายเลข
เดยีวเทานัน้ จํ านวนขอมูลพันธุประวัติทั้งหมดที่นํ ามาศึกษาในครั้งนี้ จะเปนดังแสดงในตารางที่  3.2

ตารางที่ 3.2   จํ านวนขอมูลพันธุประวัติที่ใชในการศึกษาครั้งนี้

รายละเอียด จ ํานวน (ตัว)
แมโคนมที่ใหผลผลิต
แมโคนมที่ไมใหผลผลิต
พอพันธุ
โคนมที่ไมทราบพันธุประวัติ
รวม

596
252
125
 11
984

2.3 ท ําการจํ าแนกกลุมของสายสัมพันธทางเครือญาติ  ทีส่ามารถจะถายทอดยีนภาย
นอกนิวเคลียสผานทางสายแม  ตามจุดกํ าเนิดของไซโตพลาสซึ่ม (cytoplasmic origins) เดยีวกันได
โดยตดิตามพันธุประวัติโคนมทุกตัวทางสายแมยอนหลังกลับไป (trace back) จนถึงแมโคนมตัว
แรกเริ่ม (founder dam) ทีอ่ยูภายในสายแมเดียวกัน ซ่ึงอาจจะเรียกไดวาอยูภายในครอบครัวเดียวกัน
(cow family) โคนมตวัใดทีม่ีสมาชิกอยูเพียงตัวเดียวภายในสายสัมพันธจะไมถูก น ํามาวิเคราะห
เนือ่งจากไมมีการถายทอดของยีนภายนอกนิวเคลียส  (Huizinga et  al., 1986)   (ตารางที่ 3.3)
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การวิเคราะหขอมูลเบื้องตน

1.  การจํ าแนกอิทธิพลของปจจัยคงที่

ขอมลูทีใ่ชในการศึกษาเปนขอมูลลักษณะเชิงปริมาณ ซ่ึงจะมีอยูหลายปจจัยที่มีอิทธิพลตอ
ลักษณะนี้โดยเฉพาะปจจัยทางสิ่งแวดลอมที่ทํ าใหลักษณะการแสดงออกเกิดความแปรผันไปไดมาก 
ในการศึกษาครั้งนี้จะสามารถจํ าแนกอิทธิพลของปจจัยทางสิ่งแวดลอมได  ดังนี้

1.1  อิทธิพลของปที่แมโคใหผลผลิต  ในการวิเคราะหขอมูลคร้ังนี้ ปที่แมโคคลอดลูกและ
ใหผลผลิตเริ่มตั้งแต ป พ.ศ. 2529 (1986) ถึงป พ.ศ. 2543 (2000) รวมทั้งสิ้น 15 ป  ซ่ึงมีแมโคคลอด
ทกุปในระยะการใหนมครั้งแรก

              ตารางที่ 3.3  ขนาดและจ ํานวนของกลุมโคนมในแตละกลุมที่อยูภายในครอบครัวเดียวกัน

ขนาด (จํ านวนโคนมตอกลุม) จ ํานวนกลุม (กลุม)
2
3
4
5
6
7
8
9
10
12
14
16
17

35
18
23
16
17
8
8
1
1
1
1
1
1

1.2   อิทธิพลของฤดูกาลที่ใหผลผลิต  ในการวิเคราะหขอมูลคร้ังนี้ไดแบงฤดูกาลออกเปน   
3 ฤดกูาล ตามกรมอุตุนิยมวิทยาโดยใชคาเฉลี่ยของอุณหภูมิ , ความชื้นสัมพัทธและปริมาณนํ้ าฝน        
ในแตละเดือนจากรายงานของสถานีตรวจอากาศจังหวัดราชบุรี ตั้งแตป พ.ศ.2535 ถึง พ.ศ.2543          
(ตารางที่  3.4)
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1.3  อิทธพิลของพันธุและกลุมพันธุ    ในการศึกษาครั้งนี้ใชโคนมพันธุแทและโคนมลูก
ผสมสายเลือดโคยุโรป 3 พนัธุ ไดแกโคนมพันธุโฮลสไตนฟรีเชี่ยน  พนัธุบราวนสวิส และ พันธุ
เจอรซ่ี  โดยในแตละพันธุจะสามารถจํ าแนกกลุมพันธุตามระดับสายเลือดของโคยุโรปที่ไดปรับปรุง
จากการแบงระดับสายเลือดโคนมลูกผสมรวม-กลุมพันธุ (Vinther , 1974)  ออกเปน 6 กลุมพันธุ
ประกอบดวยกลุมพันธุ 100% ,   ≥ 87.5 % – < 100 % ,   ≥  75% - < 87.5%  ,   ≥ 62.5 % - < 75 %  ,

≥ 50% - < 62.5 %   และ  < 50 % (ตารางที่ 3.5)

ตารางที่ 3.4   การจํ าแนกอิทธิพลของฤดูกาลและจํ านวนขอมูลตอลักษณะการใหผลผลิตที่ศึกษา

รายละเอียด ฤดูรอน ฤดูฝน ฤดูหนาว
เดือน
อุณหภูมิเฉลี่ย ( oC )
ความชื้นสัมพัทธเฉลี่ย (%)
ปริมาณนํ้ าฝนเฉลี่ย   (มม.)
ปริมาณนํ้ านม  (ตัว)
ปริมาณไขมันนม (ตวั)
ปริมาณโปรตีนนม (ตัว)

มี.ค. ถึง พ.ค.
35.70
43.10
76.50
218
213
213

มิ.ย. ถึง ต.ค.
32.80
58.00

            180.80
209
205
207

พ.ย. ถึง ก.พ.
31.80
45.60
21.70
169
166
167

2   การตรวจสอบการกระจายของขอมูลที่ศึกษา

     ขอมลูที่ใชในการศึกษาครั้งนี้เปนขอมูลที่ไดจากการเก็บบันทึกในภาคสนาม (field data)
และลักษณะทีศ่ึกษายังเปนลักษณะปริมาณซึ่งมีอิทธิพลของสิ่งแวดลอมเขามาเกี่ยวของ จึงทํ าใหเกิด
การกระจายตัวเปนแบบปกติ ดังนั้น เพื่อใหสอดคลองกับสมมติฐานที่ตั้งเอาไว จึงทํ าการตรวจสอบ
การกระจายของขอมูลโดยใชคํ าสั่ง PROC UNIVARIATE NORMAL PLOT ในโปรแกรมสํ าเร็จ
รูป SAS for WINDOWS version 6.02 (SAS, 1998) จะพบวา ลักษณะปริมาณนํ้ านม  เปอรเซ็นต       
ไขมันนม และ เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม ที่ใชในการศึกษาครั้งนี้ไดถูกสุมตัวอยางมาจาก         
ประชากรที่มีการกระจายตัวของขอมูลเปนแบบปกติ
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ตารางที่  3.5  การจ ําแนกกลุมพันธุตามระดับสายเลือดและจํ านวนขอมูลแยกตามลักษณะที่ศึกษา

พันธุ                       ระดับเลือด                   กลุมพันธุ                              จ ํานวนขอมูล (ตัว)
                                                                                                     M 1                % F 2              % P 3

โฮลสไตน                   100 %                            1                        45                    45                45
 ฟรีเชี่ยน      ≥ 87.5 % และ < 100 %                2                      288                 283               283
                    ≥ 75.0 % และ <  87.5 %              3                        47                   46                 47
                    ≥ 62.5 % และ < 75.0 %               4                        33                   33                 33         
                    ≥ 50.0 % และ < 62.5 %               5                        21                   21                 21   
                               <  50.0 %                           6                          6                     6                   6
                                                                       รวม                     440                434               435

บราวนสวีส                 100 %                            7                          2                    2                   2   
                    ≥ 87.5 % และ < 100 %                8                        25                  24                 24            
                    ≥ 75.0 % และ <  87.5 %              9                        30                  29                 29           
                    ≥ 62.5 % และ < 75.0 %             10                        21                  20                 21           
                    ≥ 50.0 % และ < 62.5 %             11                        14                  14                 14            
                               <  50.0 %                          12                        16                  16                 16     
                                                                       รวม                     108                105               106

เจอรซ่ี                         100 %                           13                        10                    8                   8            
                    ≥ 87.5 % และ < 100 %              14                          9                     9                   9           
                    ≥ 75.0 % และ <  87.5 %            15                        15                   14                 15            
                    ≥ 62.5 % และ < 75.0 %             16                          1                     1                   1          
                    ≥ 50.0 % และ < 62.5 %             17                        11                   11                 11          
                              <  50.0 %                           18                          2                    2                    2
                                                                       รวม                       48                  45                  44       

1 M = ลักษณะปริมาณนํ้ านม
2 %F = ลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม
3 %P = ลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม
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การวิเคราะหขอมูลทางพันธุศาสตร

1.  การวเิคราะหปจจัยที่มีผลตอลักษณะการใหผลผลิต

ขอมลูทีใ่ชศึกษาจะมีทั้งปจจัยคงที่ ซ่ึงเปนปจจัยทางดานสิ่งแวดลอม และ ปจจัยสุม ซ่ึง
เปนปจจัยทางดานพันธุกรรมที่มีอิทธิพลตอลักษณะปริมาณนํ้ านม เปอรเซ็นตไขมัน และ 
เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม โดยสามารถจํ าแนกปจจัยคงที่ออกไดเปน อิทธิพลของพันธุและกลุม
พนัธุ อิทธิพลของปและฤดูกาล สวนปจจัยสุม ไดแก อิทธิพลทางพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัว
สัตว  อิทธิพลทางพันธุกรรมของแมและอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม  สวนอิทธิพลของอายุแมโคที่
ใหลูกตัวแรก (age at first calving) จ ํานวนวนัตั้งแตแรกคลอดจนถึงวันเก็บบันทึกนํ้ านมครั้งแรก 
(first test date) และ อิทธพิลของจํ านวนวันใหนม (day in milk) จะเปนปจจัยสุมที่นํ ามาใชเปนตัว
ปรับ (adjusted covariate) ในโมเดล เนื่องจากโคนมแตละตัวที่ใหผลผลิตจะมีอายุเมื่อใหลูกตัวแรก 
จ ํานวนวนัตัง้แตแรกคลอดจนถึงวันเก็บบันทึกนํ้ านมครั้งแรกและจํ านวนวันใหนมไมเทากัน ทํ าการ
วเิคราะหปจจัยดังกลาวพรอมกันทีละลักษณะ โดยใชคํ าสั่ง PROC MIXED ในโปรแกรมสํ าเร็จรูป 
SAS for WINDOWS version 6.02  (SAS, 1998)  โดยมีโมเดลที่ใชวิเคราะห  ดงัสมการที่ 3.1

ijklmn2ijklmn1jiijklmn )DIM(b)ACALV(bBGYSY ++++=µ ijklmnmlk eCMA ++++               
                                                                          ………...………..……….… (3.1)
โดยที่
             ijklmnY            =    ลักษณะปริมาณนํ้ านม, เปอรเซ็นตไขมันและโปรตีนในนํ้ านมของโคนม
                                           ตัวที่  k  กลุมพันธุที่  j เปนลูกของแมตัวที่  l  ทีอ่ยูในกลุมครอบครัวที่  m
                                           กลุมเดียวกันที่ไดรับอิทธิพลจากป-ฤดูกาล ที่ i
             µ                   =     คาเฉลี่ยในแตละลักษณะของทุกคาสังเกต
            iYS                 =     อิทธิพลคงที่ของ ป-ฤดูกาลที่ i  ( i  = 1 , 2 , 3 , ……, 42)
          jBG                 =     อิทธิพลคงที่ของ กลุมพันธุที่ j  ( j  = 1 , 2 , 3 , ……, 18)

ijklmn1 )ACALV(b    =     สัมประสิทธิ์ความถดถอยเชิงเสนตรงของอายุเมื่อโคคลอดลูกตัวแรก

ijklmn2 )DIM(b         =     สัมประสิทธิ์ความถดถอยเชิงเสนตรงของจํ านวนวันที่โคใหนม
            kA                  =      อิทธิพลสุมเนื่องจากสัตวตัวที่  k โดยที่  ( )2,0~ ak NIDA σ

           lM                  =      อิทธิพลสุมเนื่องจากแมตัวที่  l    โดยที่  ( )2,0~ ml NIDM σ

           mC                  =      อิทธพิลสุมเนื่องจากยีนภายนอกนิวเคลียสกลุมที่  m โดยที่      
                                           Cm ~ NID (0, σ  2

c )  
            ijklmne            =      อิทธิพลสุมอื่นๆ ที่มีผลตอคาสังเกต  ijklmne  ~ NID (0, σ  2

e )
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2. โมเดลที่ใชในการศึกษาเปรียบเทียบ

โมเดลทีใ่ชจะเปนโมเดลแบบเดียวกันทั้งสามลักษณะที่ทํ าการศึกษาในครั้งนี้ นั่นคือ
เปนสมการโมเดลแบบผสม (Mixed Model Equation ; MME) ทีเ่ปนโมเดลของสัตวแตละตัว ดังนั้น
เพื่อใหสอดคลองตามสมการที่ 3.1 จะสามารถเขียนโมเดลในรูปทั่วไปเต็มรูปแบบ (full model) ได
ดังนี้

                                      eDcMmZaXY ++++= β          ……………….   (3.2)
โดยที่

 Y     =    เวคเตอรของคาสังเกต
X     =    เมตริกซที่แสดงความสัมพันธระหวางคาสังเกตกับอิทธิพลคงที่ตามสมการ (3.1)

  DMZ ,,      =    เมตริกซที่แสดงความสัมพันธระหวางคาสังเกตกับอิทธิพลสุมตามสมการ (3.1)
             β      =    เวคเตอรของอิทธิพลคงที่ตามสมการ (3.1)
             a       =    เวคเตอรของอิทธิพลสุมเนื่องจากตัวสัตว โดยที่  ( )2,0~ aNIDa σ

            m       =    เวคเตอรของอิทธิพลสุมเนื่องจากแม โดยที่  ( )2,0~ mNIDm σ

            c        =    เวคเตอรของปจจัยสุมเนื่องจากยีนนอกนิวเคลียส โดยที่ ( )2
c,0NID~c σ

            e        =    เวคเตอรของความคลาดเคลื่อน (error) โดยที่  ( )2,0~ eNIDe σ
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 ซ่ึง
            11g     =   ความแปรปรวนทางพันธุกรรมเนื่องจากอิทธิพลโดยตรง
            22g     =   ความแปรปรวนทางพันธุกรรมเนื่องจากอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม
            33g    =   ความแปรปรวนทางพันธุกรรมเนื่องจากอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม
   21g  , 12g     =   ความแปรปรวนรวมทางพันธุกรรมระหวางอิทธิพลโดยตรงและเนื่องมาจากแม
          2

peσ      =   ความแปรปรวนอันเนื่องมาจากสิ่งแวดลอมถาวรแบบสุม
          2

eσ       =   ความแปรปรวนเนื่องจากอิทธิพลที่เหลือแบบสุม
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   โมเดลที่ใชศึกษาวิเคราะหขอมูลในครั้งนี้จะมีอยูทั้งหมด 4 โมเดล โดยยึดสมการตาม
โมเดลที่ 3.2 เปนหลัก ซ่ึงจะตัดปจจัยหรืออิทธิพลสุมบางตัวออก เพื่อศึกษาถึงความสํ าคัญของ
อิทธพิลนัน้ตอการวิเคราะหทางพันธุกรรม โดยกํ าหนดให คาความแปรปรวนรวมระหวางอิทธิพล
เนือ่งจากพันธุกรรมของตัวสัตวและอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมมีคาเทากับ  0  (cov (a,m) = 0)
และเทากับ 0.15 (cov (a,m) = 0.15) (Southwood  et  al., 1989)  และกํ าหนดใหอิทธิพลของ
ไซโตพลาสซึ่มเปนปจจัยคงที่ หรือ ปจจัยสุม ตามแตละโมเดล  โดยมีรายละเอียด ดังตอไปนี้

2.1  โมเดล  [1]   เปนโมเดลดังสมการ (3.2) ทีต่ัดอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม (Mm )
และอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม (Dc ) ออก ซ่ึงเปนโมเดลปกติที่ใชในการประเมินพันธุกรรมทั่วไป

2.2  โมเดล [2]  เปนโมเดลที่ตัดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มออกโดยแบงโมเดลออกเปน

2.2.1 โมเดล [2] ก ําหนดให คาความแปรปรวนรวมระหวางอิทธิพลเนื่องจาก
พนัธุกรรมของตัวสัตวและอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม เทากับ  0.15  (cov (a,m) = 0.15)

2.2.2 โมเดล [20] ก ําหนดให คาความแปรปรวนรวมระหวางอิทธิพลเนื่องจาก
พนัธุกรรมของตัวสัตวและอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม เทากับ  0  (cov (a,m) = 0)

2.3 โมเดล  [3]  เปนโมเดลที่ตัดปจจัยอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม (Mm ) ออก โดย
แบงโมเดลออกเปน

2.3.1  โมเดล  [3F]    ก ําหนดให  อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม (Dc )  มคีาเปน
ปจจัยคงที่  (fixed effect)

2.3.2  โมเดล  [3R]   ก ําหนดให  อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม (Dc )  มคีาเปน
ปจจัยสุม  (random effect)

2.4  โมเดล  [4]   เปนโมเดลที่มีความสอดคลองไปตามโมเดล  [2] และโมเดล  [3]  ดังนี้

2.4.1  โมเดล  [4F]   ก ําหนดให  คาความแปรปรวนรวมระหวางอิทธิพลโดยตรง
เนือ่งจากตัวสัตวและอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม เทากับ 0.15 (cov(a,m) = 0.15) และ อิทธิพล
ของไซโตพลาสซึ่ม (Dc ) เปนปจจัยคงที่ (fixed effect)

2.4.2  โมเดล [4R]   ก ําหนดให  คาความแปรปรวนรวมระหวางอิทธิพลโดยตรง
เนือ่งจากตัวสัตวและอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม เทากับ 0.15 (cov(a,m) = 0.15) และ อิทธิพล
ของไซโตพลาสซึ่ม (Dc ) เปนปจจัยสุม (random effect)
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2.4.3  โมเดล [40F]  ก ําหนดให  คาความแปรปรวนรวมระหวางอิทธิพลโดยตรง
เนือ่งจากตัวสัตวและอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม เทากับ 0  (cov (a,m) = 0) และ อิทธิพลของ
ไซโตพลาสซึ่ม (Dc ) เปนปจจัยคงที่ (fixed effect)

2.4.4  โมเดล [40R]  ก ําหนดให  คาความแปรปรวนรวมระหวางอิทธิพลโดยตรง
เนือ่งจากตัวสัตวและอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม เทากับ 0  (cov (a,m) = 0) และ อิทธิพลของ
ไซโตพลาสซึ่ม (Dc )  เปนปจจัยสุม (random effect)

3.  การวิเคราะหองคประกอบของความแปรปรวน  (Variance Component  Estimation ; VCE)

     การวิเคราะหหาองคประกอบของความแปรปรวน เพื่อนํ าไปประมาณคาอัตราพันธุกรรม  
และคาการผสมพันธุของโคนมแตละตัวภายใตโมเดลที่แตกตางกัน จะใชวิธีการวิเคราะหคร้ังละ
ลักษณะ (univariate analysis) มากกวาการวิเคราะหคร้ังละหลายลักษณะพรอมกัน (multivariate 
analysis) ทั้งนี้เพื่อที่จะศึกษาเปรียบเทียบถึงความสํ าคัญและบทบาทของอิทธิพลทางพันธุกรรม   
ของแมและอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มที่มีผลตอการประมาณคาทางพันธุกรรมที่ไดในแตละ
ลักษณะมากกวาที่จะประมาณคาจากหลายลักษณะพรอมกันเมื่อใสหรือไมใสอิทธิพลดังกลาวรวม
เขาไวในโมเดล สวนวิธีการที่ใชในการวิเคราะหคร้ังนี้จะใชวิธีการ Expectation Maximization 
Restricted Maximum Likelihood  (EM-REML) ซ่ึงโปรแกรมสํ าเร็จรูปที่จะใชในการวิเคราะห คือ 
REMLF90 (Misztal, 2001) โดยจะกํ าหนดคาเริ่มตน (prior) ที่ใชในการวิเคราะห คือ

3.0222 === cma σσσ   และ 7.02 =eσ   (Southwood  et  al., 1989)  โมเดลที่ใชเปนโมเดลใน       
สมการที่ (3.2) โดยลักษณะที่ศึกษาทั้งหมดจะใชโมเดลเดียวกัน ซ่ึงมีความแปรปรวนและ              
ความแปรปรวนรวม ดังนี้
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4.  การประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุศาสตร

4.1 อัตราพันธุกรรม

จากการวิเคราะหประมาณคาองคประกอบของความแปรปรวนจะทํ าใหทราบถึงคา
ความแปรปรวนของอิทธิพลโดยตรงเนื่องจากพันธุกรรมของตัวสัตว ( 2

aσ ) อิทธิพลทางพันธุกรรม
ของแม ( 2

mσ ) อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม ( 2
cσ ) และคาความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อน

( 2
eσ ) ในแตละโมเดลซึ่งจะนํ าคาเหลานี้มาประมาณคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะตางๆที่ศึกษาได

โดยคาอัตราพันธุกรรมที่ประมาณคาไดจากการวิเคราะหขอมูลจะเปนคาอัตราพันธุกรรมอยางแคบ                           
(narrow sense heritability) ซ่ึงมีสูตรในการคํ านวณ ดังนี้

(1) อัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตว
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(2) อัตราพันธุกรรมของแม
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(3) อัตราพันธุกรรมของยีนที่อยูนอกนิวเคลียส
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4.2  คาการผสมพันธุ

ผลของคาประมาณองคประกอบของความแปรปรวนที่วิเคราะหไดในแตละโมเดล 
จะน ํามาคํ านวณหาคาการผสมพันธุของสัตวแตละตัวโดยใชวิธีการBest Linear Unbiased Prediction
(BLUP) ซ่ึงจะใชโปรแกรม REMLF90 (Misztal, 2001) เมือ่ไดคาการผสมพันธุของสัตวแตละตัว
จากการวิเคราะหในแตละโมเดลแลว จะทํ าการศึกษาตอไป ดังนี้

1. ตรวจสอบการกระจายขอมูลของคาการผสมพันธุที่วิเคราะหไดในแตละโมเดล
วามกีารกระจายเปนแบบปกติหรือไม เพื่อที่จะนํ าคาการผสมพันธุเหลานั้นมาเปรียบเทียบภายใน
โมเดลเดยีวกันหรือระหวางโมเดลที่แตกตางกันโดยวิธีการทางสถิติตอไป
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2.  ค ํานวณหาคาเฉลี่ย สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน คาตํ่ าสุด คาสูงสุด ของคาการผสม
พนัธุทีว่เิคราะหไดในแตละโมเดลของลักษณะที่ทํ าการศึกษาทั้งสามลักษณะ

3. ค ํานวณหาคาสหสัมพันธของเปยรสัน (Pearson correlation) และ คาสหสัมพันธ
ของสเปยรแมน (Spearman correlation) ของคาการผสมพันธุที่วิเคราะหไดในแตละโมเดลของ  แต
ละลักษณะเพื่อที่จะศึกษาถึงความสัมพันธระหวางโมเดลที่ทํ าการศึกษา

4.  ค ํานวณหาคาเฉลี่ย สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน คาตํ่ าสุด คาสูงสุด ของคาการผสม
พนัธุเนื่องจากอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม และอิทธิพลของพอพันธุ
ทีว่เิคราะหไดในแตละโมเดลของลักษณะที่ทํ าการศึกษาทั้งสามลักษณะ

5. จดัเรยีงลํ าดับคาการผสมพันธุจากคาที่มากที่สุดไปจนถึงคานอยที่สุดในพอพันธุ
และแมพันธุโคนมที่ใหผลผลิตภายในแตละโมเดล ทํ าการเปรียบเทียบการเปลี่ยนแปลงของลํ าดับที่
เปลีย่นไปในแตละโมเดลตามลักษณะที่ศึกษา

6. ศกึษาอิทธิพลของพันธุและกลุมพันธุของแมโคนมที่ใหผลผลิต โดยจะคํ านวณ
คาการผสมพันธุโดยเฉลี่ยของทุกโมเดลที่ใชในการศึกษา

5.  การเปรียบเทียบระหวางโมเดล

วธีิทดสอบทางสถิติที่จะใชในการศึกษาเปรียบเทียบครั้งนี้ คือ คา log likelihood (-2logL)
ภายใตแตละโมเดลที่ทํ าการวิเคราะห  ซ่ึงในการเปรียบเทียบระหวางโมเดล  คา log likelihood ที่มี
คาเปนบวกและมีคานอยที่สุดจะเปนโมเดลที่มีความเหมาะสมมากที่สุดและมากกวาโมเดลที่มี      
คา log likelihood มากกวา  สวนโมเดลที่มีคา log likelihood เปนลบที่มีคาติดลบนอยที่สุด (คือคา
เขาใกลศนูย) จะเปนโมเดลที่มีความเหมาะสมมากกวาโมเดลที่มีคาติดลบมากๆ นอกจากนั้นในการ
เปรียบเทียบระหวางโมเดลที่มีคา log likelihood เปนบวกและเปนลบ  โมเดลที่มีคา log likelihood
เปนบวกจะมีความเหมาะสมมากกวาโมเดลที่มีคา log likelihood เปนลบ  (Searle  et  al., 1992)

นอกจากการพิจารณาดวยคา log likelihood ของความคลาดเคลื่อนดังกลาว    จะนํ าคาความ
แปรปรวนของความคลาดเคลื่อนที่วิเคราะหไดในแตละโมเดลมาประกอบการพิจารณาดวยโดย
โมเดลที่มีคาความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อนนอยที่สุดจะเปนโมเดลที่มีความเหมาะสม        
มากกวา  เนื่องจากสามารถอธิบายหรือจํ าแนกปจจัยของความคลาดเคลื่อนไดดีกวา แตอยางไรก็ตาม
ในบางครั้งคาความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อนที่ลดลงอาจจะเปนผลเนื่องมาจากสาเหตุ          
ของการใสอิทธิพลหรือบางปจจัยเขาไปในโมเดลแลวทํ าใหเกิดการประมาณคาที่สูงเกินไป จึงทํ าให
คาความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อนมีคาลดลงได  (Albuquerque et  al.,1998)



บทที่ 4

ผลการวิเคราะห

ผลการวิเคราะหเบื้องตน

ในการวิเคราะหขอมูลเบื้องตนเชิงสถิติเปนการศึกษาถึงลักษณะของขอมูลในภาพรวม        
กอนทีจ่ะทํ าการวิเคราะหทางพันธุกรรมตอไป ทั้งนี้เพื่อที่จะทํ าการศึกษาถึงปจจัยตางๆที่มีอิทธิพล
ตอปริมาณนํ้ านม เปอรเซ็นตไขมันนม และ เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม โดยในการศึกษาครั้งนี้
จะไดคาเฉลี่ยของปริมาณนํ้ านมมีคาเทากับ 3,777.59 ± 1,090.00 กโิลกรัม คาเฉลี่ยของเปอรเซ็นต
ไขมันนมมีคาเทากับ 3.74 ± 0.58 เปอรเซ็นต และ คาเฉลี่ยของเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านมมี
คาเทากับ 3.30  ±  0.37  เปอรเซ็นต  (ตารางที่ 4.1)

ตารางที่  4.1   คาเฉลี่ย  สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน  (standard deviation ; S.D.)  คาตํ่ าสุด และ คาสูงสุด
         โดยจ ําแนกตามลักษณะที่ศึกษา

ลักษณะ คาเฉลี่ย S.D. คาตํ่ าสุด คาสูงสุด
ปริมาณนํ้ านม
เปอรเซ็นตไขมันนม
เปอรเซ็นตโปรตีนในนม

3777.59
3.74
3.30

1090.00
0.58
0.37

1068.05
2.30
2.00

7018.90
5.80
5.50

เมือ่จ ําแนกลักษณะดังกลาวตามพันธุโคนมที่ใชในการศึกษาครั้งนี้  ซ่ึงมีอยูจํ านวน 3 พันธุ
ไดแก พันธุโฮลสไตนฟรีเชี่ยน , พันธุบราวนสวิส และ พันธุเจอรซ่ี จะมีคาเฉลี่ยของปริมาณนํ้ านม     
เทากับ 3,777.08  ± 4.54   กิโลกรัม , 3,625.11  ±  0.32  กโิลกรัม และ 2,964.65  ±  121.36 กิโลกรัม
ตามลํ าดับ เปอรเซ็นตไขมันนมเทากับ  3.75  ±  0.03  เปอรเซ็นต , 3.88  ±  0.06  เปอรเซ็นต และ
4.25  ± 0.09 เปอรเซ็นตตามลํ าดับ และเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านมเทากับ 3.27 ± 0.02 เปอรเซ็นต
3.40  ± 0.03 เปอรเซ็นต และ  3.45  ±  0.05  เปอรเซ็นต ตามลํ าดับ (ตารางที่ 4.2)
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ตารางที่   4.2     คาเฉลี่ยกํ าลังสองนอยที่สุด  และ  คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน  (standard  error ;      
                          S.E.)  ของพันธุที่ศึกษาในแตละลักษณะ

             พันธุ                     ปริมาณนํ้ านม
                                   คาเฉลี่ย             S.E.

เปอรเซ็นตไขมัน
    คาเฉลี่ย             S.E.

เปอรเซ็นตโปรตีน
คาเฉลี่ย             S.E.

โฮลสไตนฟรีเชี่ยน    3777.08 a          4.54
บราวนสวิส               3625.11 a          0.32
เจอรซ่ี                        2964.65 b        121.36

      3.75 a             0.03
      3.88 b             0.06
      4.25 c             0.09

      3.27 a             0.02
      3.40 b             0.03
      3.45 b             0.05

ตัวอักษรตางกันหมายถึงพันธุที่ศึกษามีความแตกตางกันในแตละลักษณะที่เปรียบเทียบกัน  ( p < 0.05 )

คาเฉลีย่ของระยะเวลารีดนมในระยะการใหนมครั้งแรกจะมีคาเทากับ 283.11 ± 33.29 วัน
อายขุองแมโคเมื่อคลอดลูกตัวแรกโดยเฉลี่ยจะมีคาเทากับ 28.12 ± 4.29 เดอืน จํ านวนวันตั้งแตคลอด
จนถงึวนัเก็บบันทึกนํ้ านมครั้งแรกโดยเฉลี่ยจะมีคาเทากับ 18.92  ± 11.79 วนั (ตารางที่ 4.3) สวน
ขอมลูดานพันธุประวัติ  แมโคนมที่ใหผลผลิตในการวิเคราะหคร้ังนี้มีจํ านวน 596 ตัว  แมโคนมที่
ไมใหผลผลิตแตมีความสัมพันธทางเครือญาติมีจํ านวน 252 ตวั พอพันธุที่ใชมีจํ านวน 125 ตัว
ดงัรายละเอยีดในตารางที่  3.2  พอพันธุแตละตัวจะมีจํ านวนลูกสาวที่อยูในการศึกษาครั้งนี้โดยเฉลี่ย
5.64  ± 4.72 ตัว  พอพันธุที่ใหจํ านวนลูกสาวนอยที่สุดและมากที่สุดในการศึกษาครั้งนี้เทากับ 2
และ 29 ตัว ตามลํ าดับ จํ านวนกลุมที่สามารถจํ าแนกพันธุกรรมตามสายแมหรืออิทธิพลของยีนที่อยู
ภายนอกนิวเคลียสหรือไซโตพลาสซึ่มจะมีอยูจํ านวน 156 กลุม โดยจะมีฐานนิยม (mode) เทากับ
กลุมละ 2 ตัว ซ่ึงมีอยูจํ านวน 35 กลุม จะเปนกลุมที่มีอยูจํ านวนมากที่สุด สวนจํ านวนโคนมที่มี
มากที่สุดและนอยที่สุดใน 1 กลุม เทากับ 17 และ 2 ตวั ตามลํ าดับ ดังรายละเอียดในตารางที่ 3.3

ตารางที่  4.3   คาเฉลี่ย  และ  คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน (standard error  ;  S.E.)  ของระยะเวลา
                       รีดนมในระยะการใหนมครั้งแรก, อายขุองแมโคเมื่อคลอดลูกตัวแรก และ จํ านวนวัน
                       ตัง้แตคลอดจนถึงวันเก็บบันทึกนํ้ านมครั้งแรก

ลักษณะ คาเฉลี่ย S.E.
ระยะเวลารีดนมในระยะการใหนมครั้งแรก
อายุของแมโคเมื่อคลอดลูกตัวแรก
จ ํานวนวันตั้งแตคลอดจนถึงวันเก็บบันทึกนํ้ านมครั้งแรก

283.11
 28.12
 18.92

33.29
  4.29

          11.79
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คาเฉลี่ย และ สวนเบี่ยงเบนมาตรฐานของลักษณะผลผลิตที่ศึกษาโดยจํ าแนกตามฤดูกาล  
ในฤดรูอนโคนมที่ศึกษาจะมีคาเฉลี่ยของปริมาณนํ้ านม เปอรเซ็นตไขมันนม และเปอรเซ็นตโปรตีน
ในนํ้ านม มีคาเทากับ 3,630.93 ± 1,052.07 กิโลกรัม 3.71 ± 0.54 เปอรเซ็นต และ 3.29 ± 0.33
เปอรเซ็นตตามลํ าดับ ในฤดูฝนโคนมที่ศึกษาจะมีคาเฉลี่ยของปริมาณนํ้ านม เปอรเซ็นตไขมันนม 
และเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านมมีคาเทากับ 3,829.55 ± 1,094.60 กิโลกรัม  3.789 ± 0.60 เปอรเซ็นต 
และ 3.32 ± 0.40 เปอรเซ็นตตามลํ าดับ ในฤดูหนาวโคนมที่ศึกษาจะมีคาเฉลี่ยของปริมาณนํ้ านม 
เปอรเซ็นตไขมันนม และ เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านมมีคาเทากับ 3,902.51 ± 1,117.04 กิโลกรัม 
3.70 ± 0.60 เปอรเซ็นต และ 3.28 ± 0.37 เปอรเซ็นต  ตามลํ าดับ (ตารางที่ 4.4)

ตารางที่  4.4     คาเฉลี่ย  และ   สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน   (standard  deviation  ;  S.D.) ของลักษณะที่
                        ท ําการศึกษาโดยจํ าแนกตามฤดูกาล

ลักษณะ ฤดูรอน ฤดูฝน ฤดูหนาว
ปริมาณนํ้ านม  ± S.D.
%ไขมันนม ± S.D.
%โปรตีนนม ± S.D.

3630.93 ± 1052.07 a

3.71 ± 0.54 a

3.29 ± 0.33 a

3829.55 ± 1094.60 a

3.79 ± 0.60 a

3.32 ± 0.40 a

3902.51 ± 1117.04 a

3.70 ± 0.60 a

3.28 ± 0.37 a

ตัวอักษรตางกันหมายถึงพันธุที่ศึกษามีความแตกตางกันในแตละลักษณะที่เปรียบเทียบกัน  ( p < 0.05 )

ปจจัยที่มีอิทธิพลตอลักษณะการใหผลผลิต

1. ปจจัยที่มีอิทธิพลตอลักษณะปริมาณนํ้ านม  จากการวิเคราะหขอมูลโดยใชสมการโมเดล
แบบผสมซึ่งทุกโมเดลที่ศึกษาจะมีทั้งปจจัยคงที่และปจจัยสุมอยูภายในโมเดลโดยการใชคํ าสั่ง 
PROC MIXED METHOD=REML COVTEST (SAS, 1998)  พบวา ปจจัยคงที่  ไดแก  อิทธิพลของ
ป-ฤดูกาล  กลุมพนัธุ และ กลุมของยีนที่อยูภายนอกนิวเคลียสหรือไซโตพลาสซึ่มที่กํ าหนดใหเปน
ปจจัยคงที่ในบางโมเดล ไดแก โมเดล [3F] , [4F] และ [40F] ซ่ึงจะกลาวตอไป จะมีอิทธิพลตอ
ปริมาณนํ้ านมอยางมีนัยสํ าคัญ (p < 0.01) ในทกุโมเดลที่ศึกษา    สวนปจจัยสุม ไดแก จํ านวนวัน
ใหนมจะมีอิทธิพลตอปริมาณนํ้ านมในทุกโมเดลอยางมีนัยสํ าคัญ (p < 0.01) เชนเดียวกัน จ ํานวนวัน
ตั้งแตคลอดจนถึงวันเก็บบันทึกนํ้ านมครั้งแรกจะมีอิทธิพลตอปริมาณนํ้ านมเพียงบางโมเดล    
(โมเดล [1] , [2] , [20] , [3R] , [4R] และ [40R]) อยางมีนัยสํ าคัญ (p < 0.01) และอายุของแมโคเมื่อ
คลอดลูกตัวแรกจะมีอิทธิพลตอปริมาณนํ้ านมเพียงบางโมเดล (โมเดล [3F] , [3R] , [4F] , [40F]
[4R] และ [40R]) อยางมีนัยสํ าคัญ (p < 0.05) (ตารางที่  4.5)
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2. ปจจัยที่มีอิทธิพลตอลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม   จากการวิเคราะหขอมูลโดยใชวิธีการ
เชนเดียวกับลักษณะปริมาณนํ้ านมพบวา ปจจัยคงที่ ไดแก อิทธิพลของป-ฤดูกาล และกลุมของยีน
ทีอ่ยูภายนอกนิวเคลียสหรือไซโตพลาสซึ่มที่กํ าหนดใหเปนปจจัยคงที่ในบางโมเดล ไดแก โมเดล
[3F] , [4F] และ [40F] ซ่ึงจะกลาวตอไป จะมีอิทธิพลตอเปอรเซ็นตไขมันนมอยางมีนัยสํ าคัญ           
(p < 0.01) ในทุกโมเดลที่ศึกษา กลุมพันธุบางโมเดล [3F] , [4F] และ [40F] จะไมมีอิทธิพล
ตอเปอรเซ็นตไขมันนม (p > 0.05)  สวนปจจัยสุม ไดแก จ ํานวนวันใหนมจะมีอิทธิพลตอเปอรเซ็นต
ไขมันนมอยางมีนัยสํ าคัญ (p < 0.05) ในทุกโมเดลที่ศึกษา   อายุของแมโคเมื่อคลอดลูกตัวแรก และ
จํ านวนวันตั้งแตคลอดจนถึงวันเก็บบันทึกนํ้ านมครั้งแรกจะไมมีอิทธิพลตอเปอรเซ็นตไขมันนม
อยางมีนัยสํ าคัญในทุกโมเดล (p > 0.05)  (ตารางที่  4.5)

3.  ปจจัยที่มีอิทธิพลตอลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม   จากการวิเคราะหขอมูลโดย
ใชวธีิการเชนเดียวกับลักษณะปริมาณนํ้ านมพบวาปจจัยคงที่ ไดแก อิทธิพลของป-ฤดูกาลและกลุม
ของยีนที่อยูภายนอกนิวเคลียสหรือไซโตพลาสซึ่มที่กํ าหนดใหเปนปจจัยคงที่ในบางโมเดลไดแก 
โมเดล [3F] , [4F] และ [40F] ซ่ึงจะกลาวตอไป   จะมีอิทธิพลตอเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านมอยางมี
นัยสํ าคัญ (p < 0.01) ในทุกโมเดลที่ศึกษา อิทธพิลของกลุมพันธุจะมีผลอยางมีนัยสํ าคัญเชนเดียวกับ
เปอรเซน็ตไขมันนม  สวนปจจัยสุม ไดแก จํ านวนวันใหนม จะมีอิทธิพลตอเปอรเซ็นตโปรตีนใน
นํ ้านมอยางมีนัยสํ าคัญ (p < 0.01) ในทกุโมเดลที่ศึกษา อายุของแมโคเมื่อคลอดลูกตัวแรกจะไมมี
อิทธิพลตอเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านมอยางมีนัยสํ าคัญ (p > 0.05) ในทกุโมเดลที่ศึกษา และ จํ านวน
วันตั้งแตคลอดจนถึงวันเก็บบันทึกนํ้ านมครั้งแรกจะมีอิทธิพลตอเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม        
เพียงบางโมเดล  (โมเดล [1] , [2] , [20] , [3R] , [4R] และ [40R])  อยางมีนัยสํ าคัญ (p < 0.01)
(ตารางที่  4.5)

4. การเปรยีบเทยีบระหวางโมเดล เพื่อศึกษาความแตกตางระหวางโมเดลในแตละลักษณะ
โดยการใชคา log likelihood เปนเกณฑในการพิจารณาที่ไดจากการวิเคราะห ดวยชุดคํ าสั่ง PROC
MIXED (SAS, 1998) ซ่ึงเปนเพียงการทดสอบโมเดลทางสถิติเทานั้น จะเห็นไดวา โมเดลที่มีความ
เหมาะสมมากที่สุดในปริมาณนํ้ านมและเปอรเซ็นตไขมันนม คือ โมเดล [3F] , [4F] และ [40F] ซ่ึงมี
ความสอดคลองกันทั้งสองลักษณะดังกลาว สวนเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม โมเดลที่เหมาะสม
มากที่สุดคือ โมเดล [3R] , [4R]  และ [40R]  เนือ่งจากคา log likelihood นอยที่สุด (ตารางที่ 4.5)
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ตารางที่  4.5     ปจจยัที่มีอิทธิพลตอลักษณะปริมาณนํ้ านม , เปอรเซ็นตไขมันและเปอรเซ็นตโปรตีน
                        ในนํ้ านม

ปจจัย
โมเดล

YS Breed DIM FTD ACALV Lineage
-2Log L

ปริมาณนํ้ านม
[1]
[2] , [20]
[3F]
[3R]
[4F] , [40F]
[4R] , [40R]

เปอรเซ็นตไขมัน
[1]
[2] , [20]
[3F]
[3R]
[4F] , [40F]
[4R] , [40R]

เปอรเซ็นตโปรตีน
[1]
[2] , [20]
[3F]
[3R]
[4F] , [40F]
[4R] , [40R]

**
**
**
**
**
**

**
**
**
**
**
**

**
**
**
**
**
**

**
**
**
**
**
**

**
**
ns
**
ns
**

**
**
ns
**
ns
**

**
**
**
**
**
**

*
*

**
*

**
*

**
**
**
**
**
**

*
*
ns
*
ns
*

ns
ns
ns
ns
ns
ns

**
**
ns
**
ns
**

ns
ns
**
*

**
**

ns
ns
ns
ns
ns
ns

ns
ns
ns
ns
ns
ns

--
--
**
--
**
--

--
--
**
--
**
--

--
--
**
--
**
--

8808.887
8801.978

-7592.110
8796.579
6837.253
8795.230

1107.511
1106.849
  986.022
1101.876
  986.022
1101.876

371.756
371.756
436.150
367.435
436.150
367.435

YS  =  อิทธิพลของป-ฤดูกาล  ,  Breed  =  อิทธิพลของกลุมพันธุ  ,  DIM  =  อิทธิพลของจํ านวนวันใหนม   
FTD  =  อิทธิพลของจํ านวนวันต้ังแตคลอดจนกระทั่งวันเก็บบันทึกนํ้ านมครั้งแรก
ACALV  =  อิทธิพลอายุของแมเมื่อคลอดลูก ตัวแรก  ,  Lineage  = อิทธิพลกลุมของยีนที่อยูภายนอกนิวเคลียส
**  =   p  <  0.01  ,   *  =  p <  0.05   ,   ns  =  p  > 0.05
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ผลการวิเคราะหองคประกอบของความแปรปรวน

องคประกอบของความแปรปรวนในแตละโมเดลจะประกอบไปดวย คาความแปรปรวน
โดยตรงเนื่องจากตัวสัตว (Va) คาความแปรปรวนเนื่องจากพันธุกรรมของแม (Vm) คาความ
แปรปรวนรวมระหวางตัวสัตวและพันธุกรรมของแม (cov(a,m)) คาความแปรปรวนเนื่องจากยีน
ภายนอกนิวเคลียสหรือไซโตพลาสซึ่ม  (Vc)  คาความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อน (Ve) และ
คาความแปรปรวนของลักษณะปรากฏ (Vp)  ทัง้นีจ้ะขึน้อยูกับโมเดลที่ใชในการวิเคราะหเปนสํ าคัญ

1. องคประกอบของความแปรปรวนสํ าหรับลักษณะปริมาณนํ้ านม จะมีคาความแปรปรวน
โดยตรงเนื่องจากตัวสัตวอยูในชวง 218,040 กิโลกรัม2 (โมเดล [40R]) ถึง 274,860 กิโลกรัม2

(โมเดล [4R]) คาความแปรปรวนเนื่องจากพันธุกรรมของแมจะอยูในชวง 36,058 กิโลกรัม2(โมเดล
[40R]) ถึง 74,347 กิโลกรัม2 (โมเดล [40F]) และคาความแปรปรวนเนื่องจากยีนภายนอกนิวเคลียส
จะอยูในชวง 3,996  กิโลกรัม2 (โมเดล [40R])  ถึง 18,249 กิโลกรัม2  (โมเดล [3R])  (ตารางที่ 4.6)

2. องคประกอบของความแปรปรวนสํ าหรับลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม  จะมีคาความ
แปรปรวนโดยตรงเนื่องจากตัวสัตวอยูในชวง 0.04983 เปอรเซ็นต 2 (โมเดล [3R]) ถึง 0.09457
เปอรเซ็นต 2 (โมเดล [4F]) คาความแปรปรวนเนื่องจากพันธุกรรมของแมจะอยูในชวง 0.0069
เปอรเซ็นต 2 (โมเดล [40F])  ถึง  0.04618 เปอรเซ็นต 2 (โมเดล [2])  และ คาความแปรปรวนเนื่อง
จากยนีภายนอกนิวเคลียสหรือไซโตพลาสซึ่มจะอยูในชวง 0.00931 เปอรเซ็นต 2 (โมเดล [40R])             
ถึง  0.01785  เปอรเซ็นต 2  (โมเดล [3R])  (ตารางที่ 4.7)

3. องคประกอบของความแปรปรวนสํ าหรับลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม จะมีคา
ความแปรปรวนเนื่องจากตัวสัตวอยูในชวง 0.01754  เปอรเซ็นต 2 (โมเดล [3R]) ถึง 0.03194
เปอรเซ็นต 2 (โมเดล [4F]) คาความแปรปรวนเนื่องจากพันธุกรรมของแมจะอยูในชวง 0.00091
เปอรเซ็นต 2 (โมเดล [40R]) ถึง 0.00278 เปอรเซ็นต 2 (โมเดล [4F]) และคาความแปรปรวนเนื่อง
จากยนีภายนอกนิวเคลียสหรือไซโตพลาสซึ่มจะอยูในชวง 0.00377  เปอรเซ็นต 2 (โมเดล [40R])
ถึง  0.00558  เปอรเซ็นต 2 (โมเดล [4R])  (ตารางที่ 4.8)
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ผลของการประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุศาสตร

1. คาอัตราพันธุกรรม

(1)  ลักษณะปริมาณนํ้ านม        จากผลของการศึกษาวิเคราะหในแตละโมเดลจะได
คาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตวอยูในชวง 0.368 ± 0.043 (โมเดล [4F]) ถึง 0.431 ±
0.035 (โมเดล [2])  คาอัตราพันธุกรรมของแมจะมีคาอยูในชวง 0.061  ±  0.003 (โมเดล [40R]) ถึง
0.120 ± 0.024 (โมเดล [40F]) และคาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่มจะมีคาอยูในชวง 0.007 ±
0.002 (โมเดล [ 40R]) ถึง 0.031 ± 0.012 (โมเดล [3R]) โมเดลที่มีคา log likelihood ตํ่ าที่สุด คือ
โมเดล [4F] ซ่ึงมีคาเทากับ 5888.679 โมเดลที่มีคา log likelihood ใกลเคียงกับโมเดล [4F] คอื โมเดล
[40F] ซ่ึงมีคาเทากับ 5888.690 และ โมเดล [3F] ซ่ึงมีคาเทากับ 5924.280 สวนโมเดลที่มีคา log
likelihood มากที่สุด คือ โมเดล [1] ซ่ึงมีคาเทากับ 7643.964 โดยมีโมเดล [3R] จะมีคา log
likelihood ใกลเคียงกัน คือ 7643.600 สวนโมเดลที่เหลือ (โมเดล [2] , [20] , [4R] และ[40R])         
จะมีคา log likelihood เทากัน ประมาณ 7607  (ตารางที่ 4.6)

(2) ลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม  จากผลของการศึกษาวิเคราะหในแตละโมเดลจะได
คาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตวอยูในชวง 0.209 ± 0.028 (โมเดล [3R]) ถึง 0.365 ±
0.076 (โมเดล [4F]) คาอัตราพันธุกรรมของแมจะมีคาอยูในชวง 0.030 ± 0.002 (โมเดล [40F]) ถึง
0.175 ± 0.013 (โมเดล [2]) และ คาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่มจะมีคาอยูในชวง 0.039 ±
0.021 (โมเดล [40R]) ถึง 0.075 ± 0.020 (โมเดล [3R]) โมเดลที่มีคา log likelihood ตํ่ าที่สุด คือ
โมเดล [3R]  ซ่ึงมีคาเทากับ -71.805  โมเดลที่มีคา log likelihood ใกลเคียงกัน คือ โมเดล  [2] , [20] ,
[4R] และ [40R] ซ่ึงมีคาเทากับ -60.776 , -59.537 , -61.778  และ -59.897 ตามลํ าดับ สวนโมเดลที่มี
คา log likelihood มากที่สุดคือโมเดล [40F] ซ่ึงมีคาเทากับ 100.591  (ตารางที่ 4.7)

(3)  ลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม    จากผลของการศึกษาวิเคราะหในแตละ
โมเดลจะไดคาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตวอยูในชวง 0.203 ± 0.032 (โมเดล [3R]) ถึง
0.357 ± 0.064 (โมเดล [4F]) คาอัตราพันธุกรรมของแมจะมีคาอยูในชวง 0.010 ± 0.001 (โมเดล
[40R])  ถึง  0.031 ± 0.024 (โมเดล [4F]) และ คาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่มจะมีคาอยูใน
ชวง 0.043 ± 0.015 (โมเดล [ 40R])  ถึง 0.061 ± 0.016 (โมเดล [4R]) โมเดลที่มีคา log likelihood   
ตํ่ าที่สุด คือ โมเดล [3R] ซ่ึงมีคาเทากับ –589.996 โมเดลที่มีคา log likelihood ใกลเคียงกับโมเดล
[3R] คอื โมเดล [1] , [2] , [20] , [4R] และ [40R] สวนโมเดลที่มีคา log likelihood มากที่สุด คือ
โมเดล [40F] ซ่ึงมีคาเทากับ -288.329  โดยมีโมเดล [3F] และ [4F] ทีจ่ะมีคา log likelihood ใกลเคียง
กับโมเดล [40F] คือ  -299.835  และ  -289.087  ตามลํ าดับ (ตารางที่ 4.8)
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ตารางที่ 4.6   องคประกอบของความแปรปรวนและความแปรปรวนรวม  คาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตว  ( 2
ah )  คาอัตราพันธุกรรมของแม  ( 2

mh )   
 คาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่ม  ( 2

ch )  คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน (S.E.) และคา log likelihood แตละโมเดลที่วิเคราะหของลักษณะปริมาณนํ้ านม

โมเดล         Va 1           Vm 2        cov (a,m) 3         Vc 4            Ve 5               Vp  6            2
ah              S.E.             2

mh              S.E.              2
ch             S.E.                –2logL

[1]            253080                                                                  340300          593380         0.427           0.017                                                                                          7643.964
[2]            274470        69362         -45511                            293720          637552         0.431           0.035          0.109          0.012                                                    7607.079
[20]          223050        38351                  0                            330060          591461         0.377           0.021          0.065          0.005                                                    7607.535
[3F]         253620                                                                   336800         590420          0.430          0.034                                                                                           5924.280
[3R]         227250                                                18249         348080         593579         0.383           0.029                                                  0.031          0.012             7643.600
[4F]         225650        69992             6035                            317920         613562          0.368          0.043          0.114           0.033                                                     5888.679
[4R]         274860        64768         -49035           7546         294210         641384          0.429          0.059          0.101            0.065           0.012          0.002             7607.055
[40F]       230770        74347                   0                            313590         618707          0.373          0.021          0.120           0.024                                                     5888.690
[40R]       218040        36058                   0          3996         333500         591594           0.369          0.021          0.061           0.003           0.007          0.002             7607.556

  1 คาความแปรปรวนโดยตรงเนื่องจากตัวสัตว
  2 คาความแปรปรวนเนื่องจากพันธุกรรมของแม
  3 คาความแปรปรวนรวมระหวางตัวสัตวและพันธุกรรมของแม
  4 คาความแปรปรวนเนือ่งจากยีนภายนอกนิวเคลียสหรือไซโตพลาสซึ่ม
  5 คาความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อน
  6 คาความแปรปรวนของลักษณะปรากฏ
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ตารางที่ 4.7   องคประกอบของความแปรปรวนและความแปรปรวนรวม   คาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตว ( 2
ah )  คาอัตราพันธุกรรมของแม ( 2

mh )   คาอัตราพันธุกรรม
              ของไซโตพลาสซึ่ม ( 2

ch )  คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน (S.E.) และคา log likelihood แตละโมเดลที่วิเคราะหของลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม

โมเดล         Va 1           Vm 2        cov (a,m) 3         Vc 4            Ve 5               Vp 6             2
ah                S.E.             2

mh             S.E.            2
ch             S.E.                  –2logL

[1]           0.07522                                                                  0.16328         0.23850         0.315            0.007                                                                                          -69.276
[2]           0.08076      0.04618     -0.02364                            0.13689         0.26383         0.306            0.057          0.175          0.013                                                    -60.776
[20]         0.05576      0.02789                 0                            0.15635         0.24001         0.232            0.018          0.116          0.011                                                    -59.537
[3F]         0.05452                                                                  0.17147         0.22599         0.241            0.025                                                                                           89.821
[3R]        0.04983                                               0.01785       0.17080         0.23848         0.209           0.028                                                0.075         0.020               -71.805
[4F]        0.09457      0.02293     -0.03565                             0.14133         0.25883         0.365           0.076          0.089          0.025                                                     98.670
[4R]        0.07992     0.03202      -0.02946         0.01631       0.14133         0.26958         0.296          0.058           0.119         0.016          0.061          0.016              -61.778
[40F]      0.05535      0.00690                0                               0.16825         0.23050         0.240          0.021          0.030          0.002                                                   100.591
[40R]     0.05107      0.01765                 0          0.00931       0.16180         0.23983          0.213          0.030          0.074          0.003         0.039          0.021              -59.897

  1 คาความแปรปรวนโดยตรงเนื่องจากตัวสัตว
  2 คาความแปรปรวนเนื่องจากพันธุกรรมของแม
  3 คาความแปรปรวนรวมระหวางตัวสัตวและพันธุกรรมของแม
  4 คาความแปรปรวนเนือ่งจากยีนภายนอกนิวเคลียสหรือไซโตพลาสซึ่ม
  5 คาความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อน
  6 คาความแปรปรวนของลักษณะปรากฏ
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ตารางที ่4.8    องคประกอบของความแปรปรวนและความแปรปรวนรวม   คาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตว ( 2
ah ) คาอัตราพันธุกรรมของแม ( 2

mh )  คาอัตราพันธุกรรม
              ของไซโตพลาสซึ่ม ( 2

ch )  คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน (S.E.)  และคา log likelihood ในแตละโมเดลที่วิเคราะหของลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม

โมเดล          Va 1            Vm 2        cov (a,m) 3         Vc 4               Ve 5                Vp 6             2
ah              S.E.             2

mh             S.E.             2
ch              S.E.             –2logL

[1]            0.02291                                                                     0.06345          0.08636          0.265          0.071                                                                                      -588.962
[2]            0.02530       0.00125     -0.00138                              0.06152          0.08806          0.287          0.050          0.014          0.009                                                -574.997
[20]          0.02280       0.00125                 0                              0.06263          0.08668           0.263          0.022          0.014          0.008                                               -574.930
[3F]          0.02447                                                                     0.05983          0.08430          0.290           0.113                                                                                     -299.835
[3R]         0.01754                                                0.00418        0.06480          0.08652           0.203          0.032                                                 0.048          0.013         -589.996
[4F]          0.03194       0.00278     -0.00708                             0.05483          0.08955           0.357          0.064          0.031          0.024                                                -289.087
[4R]         0.02472       0.00211     -0.00519         0.00558       0.05984           0.09225          0.268           0.031          0.023          0.009           0.061          0.016        -576.449
[40F]        0.02458       0.00117                 0                             0.05910          0.08485           0.290           0.060          0.014          0.002                                               -288.329
[40R]       0.01871       0.00091                 0         0.00377       0.06349          0.08687           0.215           0.033           0.010          0.001          0.043          0.015        -575.857

  1 คาความแปรปรวนโดยตรงเนื่องจากตัวสัตว
  2 คาความแปรปรวนเนื่องจากพันธุกรรมของแม
  3 คาความแปรปรวนรวมระหวางตัวสัตวและพันธุกรรมของแม
  4 คาความแปรปรวนเนือ่งจากยีนภายนอกนิวเคลียสหรือไซโตพลาสซึ่ม
  5 คาความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อน
  6 คาความแปรปรวนของลักษณะปรากฏ
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2.  คาการผสมพันธุ

2.1   การตรวจสอบการกระจายของคาการผสมพันธุ     ผลของการตรวจสอบการกระจาย
คาของคาการผสมพันธุในแตละโมเดลจะพบวามีการกระจายคาของคาการผสมพันธุเปนแบบปกติ
ทีร่ะดับความเชื่อมั่น 95 % โดยใชคํ าสั่ง PROC UNIVARIATE NORMAL PLOT  (SAS , 1998)

2.2   ผลการวิเคราะหอิทธิพลทางพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตว

ลักษณะปริมาณนํ้ านม    จากแมโคนมที่ใหผลผลิตจํ านวนทั้งหมด 596 ตัว คาเฉลี่ย
มากที่สุดของคาการผสมพันธุจะมีคาเทากับ -199.365 ± 325.100 กิโลกรัม (โมเดล [3F]) สวน
คาเฉลี่ยนอยที่สุดจะมีคาเทากับ -707.343 ± 370.246 กโิลกรัม (โมเดล [4R]) แมโคนมที่มีคาการ
ผสมพันธุมากที่สุดจะมีคาเทากับ 2,371.848 กิโลกรัม (โมเดล [3F]) ในทางตรงกันขาม แมโคนมที่มี
คาการผสมพันธุนอยที่สุดจะมีคาเทากับ -1,738.150 กิโลกรัม (โมเดล [2]) (ตารางภาคผนวกที่ 1)
นอกจากนั้นคาสหสัมพันธระหวางคาการผสมพันธุของแตละโมเดลที่ใชศึกษาจะมีคาอยูในชวง 
0.580 (ระหวางโมเดล [20] และโมเดล [3F])  ถึง 0.999 (ระหวางโมเดล [4F] และโมเดล [40F])
(ตารางภาคผนวกที่ 2)

ลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม    จากแมโคนมที่ใหผลผลิต จํ านวนทั้งหมด 584 ตัว
คาเฉลี่ยมากที่สุดของคาการผสมพันธุจะมีคาเทากับ 0.374  ±  0.147  เปอรเซ็นต (โมเดล [3F])  สวน
คาเฉลี่ยนอยที่สุดจะมีคาเทากับ 0.115 ± 0.090 เปอรเซ็นต (โมเดล [40R]) แมโคนมที่มีคาการผสม
พนัธุมากที่สุดจะมีคา เทากับ 1.343 เปอรเซ็นต (โมเดล [4F]) ในทางตรงกันขาม แมโคนมที่มีคาการ
ผสมพันธุนอยที่สุดจะมีคา  เทากับ -1.262 เปอรเซ็นต (โมเดล [40F]) (ตารางภาคผนวกที่ 3) นอก
จากนัน้คาสหสัมพันธระหวางคาการผสมพันธุในแตละโมเดลที่ใชศึกษาจะมีคาอยูในชวง 0.299
(ระหวางโมเดล [20] และ โมเดล [3R]) ถึง 0.989 (ระหวางโมเดล [20] และโมเดล [40R])    (ตาราง
ภาคผนวกที่ 4)

ลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม   จากแมโคนมที่ใหผลผลิตจํ านวนทั้งหมด
587 ตวั คาเฉลี่ยมากที่สุดของคาการผสมพันธุจะมีคาเทากับ 0.102 ± 0.079 เปอรเซ็นต  (โมเดล [2])
สวนคาเฉลี่ยนอย ที่สุดจะมีคาเทากับ 0.058 ± 0.056 เปอรเซ็นต (โมเดล [3R]) แมโคนมที่มีคาการ
ผสมพันธุมากที่สุดจะมีคา        เทากับ 0.921 เปอรเซ็นต  (โมเดล [3F]) ในทางตรงกันขาม แมโคนม
ทีม่ีคาการผสมพันธุนอยที่สุดจะมีคา    เทากับ 0  เปอรเซ็นต (โมเดล [2] , [20] , [4F] , [4R] , [40F]
และ [40R]) (ตารางภาคผนวกที่ 5)  นอกจากนั้นคาสหสัมพันธระหวางคาการผสมพันธุในแตละ
โมเดลที่ใชศึกษา จะมีคาอยูในชวง -0.005 (ระหวางโมเดล [4F] และ โมเดล [40R]) ถึง 0.997
(ระหวางโมเดล [2] และโมเดล [20])   (ตารางภาคผนวกที่ 6)
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2.3  ผลการวิเคราะหอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมที่ใสรวมไวในโมเดล  ลักษณะปริมาณ
นํ้ านม  คาเฉลี่ยมากที่สุดจะมีคาเทากับ 168.376  ± 163.122 กิโลกรัม (โมเดล [4F]) สวนคาเฉลี่ย
นอยที่สุดจะมีคา  เทากับ 155.429 ± 141.340 กโิลกรัม (โมเดล [20]) แมโคนมที่มีคาการผสมพันธุ
มากที่สุดจะมีคาเทากับ 2,351.846 กิโลกรัม (โมเดล [4F]) ในทางตรงกันขาม แมโคนมที่มีคาการ
ผสมพันธุนอยที่สุดจะมีคาเทากับ    -1,092.384 กโิลกรัม (โมเดล [1]) ลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม
คาเฉลี่ยมากที่สุดจะมีคาเทากับ 0.208 ± 0.099 เปอรเซ็นต (โมเดล [4F])  สวนคาเฉลี่ยนอยที่สุดจะมี
คาเทากับ 0.119 ± 0.070 เปอรเซ็นต (โมเดล [1]) แมโคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดจะมีคาเทา
กับ 1.072 เปอรเซ็นต  (โมเดล [4F]) ในทางตรงกันขาม แมโคนมที่มีคาการผสมพันธุนอยที่สุดจะมี
คาเทากับ -0.195 เปอรเซ็นต (โมเดล [40F]) ลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม คาเฉลี่ยมากที่สุด
จะมีคาเทากับ 0.102 ± 0.055 เปอรเซ็นต (โมเดล [4F]) สวนคาเฉลี่ยนอย ที่สุดจะมีคาเทากับ 0.050 ±
0.049 เปอรเซ็นต (โมเดล [4R])  แมโคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดจะมีคาเทากับ 0.953
เปอรเซ็นต (โมเดล [4F]) ในทางตรงกันขาม  แมโคนมที่มีคาการผสมพันธุนอยที่สุดจะมีคา เทากับ
0  เปอรเซ็นต  (ทุกโมเดล)  (ตารางภาคผนวกที่ 7)

2.4   ผลการวิเคราะหอิทธิพลของยีนภายนอกนิวเคลียสหรือไซโตพลาสซึ่ม  ที่ใสรวมไว
ในโมเดล ลักษณะปริมาณนํ้ านม คาเฉลี่ยมากที่สุดจะมีคาเทากับ 0.00000128 ± 15.082 กิโลกรัม
(โมเดล [4R]) สวนคาเฉลี่ยนอยที่สุดจะมีคาเทากับ -0.0000032 ± 7.868 กโิลกรัม (โมเดล [40R])
สวนแมโคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดจะมีคาเทากับ 147.312 กิโลกรัม (โมเดล [3R]) ในทาง
ตรงกันขาม แมโคนมที่มีคาการผสมพันธุนอยที่สุดจะมีคาเทากับ -89.242 กิโลกรัม (โมเดล [3R])
ลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม คาเฉลี่ยมากที่สุดจะมีคาเทากับ 0.037 ± 0.039 เปอรเซ็นต (โมเดล
[3R]) สวนคาเฉลี่ยนอยที่สุดจะมีคาเทากับ 0.019 ± 0.020 เปอรเซ็นต (โมเดล [40R]) แมโคนมที่มีคา
การผสมพันธุมากที่สุดจะมีคาเทากับ 0.193 เปอรเซ็นต (โมเดล [3R]) ในทางตรงกันขาม แมโคนมที่
มคีาการผสมพันธุนอยที่สุดจะมีคาเทากับ 0.101 เปอรเซ็นต (โมเดล [40R]) ลักษณะเปอรเซ็นต
โปรตีนในนํ้ านมคาเฉลี่ยมากที่สุดจะมีคาเทากับ 0.019 ± 0.022  เปอรเซ็นต (โมเดล [4R])  สวนคา
เฉลี่ยนอยที่สุดจะมีคาเทากับ 0.013 ± 0.015 เปอรเซ็นต (โมเดล [40R]) แมโคนมที่มีคาการ
ผสมพันธุมากที่สุดจะมีคาเทากับ 0.139 เปอรเซ็นต (โมเดล [4R]) ในทางตรงกันขาม แมโคนมที่มี
คาการผสมพันธุนอยที่สุดจะมีคาเทากับ 0  เปอรเซ็นต (ทุกโมเดล)  (ตารางภาคผนวกที่ 8)



55

2.5  ผลการประเมินคาการผสมพันธุของพอพันธุ     ในลักษณะปริมาณนํ้ านม คาเฉลี่ย
มากที่สุดและนอยที่สุดจะมีคาเทากับ -177.764 ± 234.340  กโิลกรัม (โมเดล [3F]) และ -848.832 ±
276.820 กิโลกรัม (โมเดล [2]) ตามลํ าดับ แมโคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดจะมีคาเทากับ
393.403 กิโลกรัม  (โมเดล [3F]) ในทางตรงกันขาม แมโคนมที่มีคาการผสมพันธุนอยที่สุดจะมีคา
เทากับ –1,482.800 กิโลกรัม  (โมเดล [4R])  ลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม  คาเฉลี่ยมากที่สุดและ
นอยที่สุดจะมีคาเทากับ 0.362 ± 0.088 เปอรเซ็นต (โมเดล [3F]) และ 0.087 ± 0.066 เปอรเซ็นต
(โมเดล [40R]) ตามลํ าดับ แมโคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดจะมีคาเทากับ 0.677 เปอรเซ็นต
(โมเดล [4F]) ในทางตรงกันขาม แมโคนมที่มีคาการผสมพันธุนอยที่สุดจะมีคาเทากับ -0.049
เปอรเซ็นต (โมเดล [40F])  และ ลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม  คาเฉลี่ยมากที่สุดและนอย
ทีสุ่ดจะมีคาเทากับ 0.091 ± 0.054 เปอรเซ็นต (โมเดล [2]) และ 0.043 ± 0.041 เปอรเซ็นต
(โมเดล [3R]) แมโคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดจะมีคาเทากับ 0.283 เปอรเซ็นต (โมเดล [4F])
ในทางตรงกันขามแมโคนมที่มีคาการผสมพันธุนอยที่สุดจะมีคาเทากับ 0 เปอรเซ็นต (โมเดล [40F])
(ตารางภาคผนวกที่ 9)

3.  ลํ าดับของคาการผสมพันธุ

3.1  แมพันธุโคนม    เมือ่จัดลํ าดับคาการผสมพันธุจากคามากที่สุดไปจนถึงคานอยที่สุด
ของโคนมจํ านวน 20 ตวั จากจ ํานวนโคนมที่ใหผลผลิตทั้งหมด โดยจํ าแนกตามลักษณะที่ศึกษาและ
โมเดลทีแ่ตกตางกัน พบวา ลํ าดับคาการผสมพันธุของแมโคนมที่วิเคราะหไดจากแตละโมเดลจะ
แตกตางกัน แตอยางไรก็ตาม ลํ าดับบางตํ าแหนงในบางโมเดลจะเหมือนกัน

ลักษณะปริมาณนํ้ านม โคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดในโมเดล [1] , [3F] และ
[3R] คอื โคนมหมายเลข 932-1  ซ่ึงมีคาการผสมพันธุเทากับ 1,251.695 , 2,371.848 และ 1,285.316
กโิลกรัม ตามลํ าดับ โคนมหมายเลข 38 จะมีคาการผสมพันธุมากที่สุด ในโมเดล [4R] และ [40R]
เทากับ 488.006 และ 361.633 กิโลกรัม ตามลํ าดับ สวนโมเดล [4F] และ [40F] โคนมหมายเลข 728
มีคาการผสมพันธุมากที่สุด เทากับ 502.383 และ 509.257 กิโลกรัม ตามลํ าดับ  นอกจากนั้น ใน
โมเดลที่ [2] และ [20] จะมกีารสลับลํ าดับกันระหวางลํ าดับโคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุด
และรองลงมา   โดยโคนมหมายเลข 584 จะมีคาการผสมพันธุมากที่สุดเทากับ 582.321 กิโลกรัมใน
โมเดล [2] โดยมีโคนมหมายเลข 3068 อยูในลํ าดับถัดมา  ซ่ึงไดสลับลํ าดับกันภายในโมเดล [20]
โดยโคนมหมายเลข 3068 จะมคีาการผสมพันธุมากกวาและมากที่สุด ซ่ึงเทากับ 877.344  กิโลกรัม
โดยมีโคนมหมายเลข 584 อยูในลํ าดับถัดมา (ตารางภาคผนวกที่ 10)



56

ลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม  โคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุด ในโมเดล [3F]
[4F] และ [40F] คอื โคนมหมายเลข 329   ซ่ึงมีคาการผสมพันธุเทากับ 1.192 , 1.343  และ 1.229
เปอรเซ็นต ตามลํ าดับ โคนมหมายเลข 3007 จะมีคาการผสมพันธุมากที่สุด ในโมเดล [1] และ [3R]
เทากับ 0.707 และ 0.636 เปอรเซ็นต ตามลํ าดับ สวนโมเดล [20] และ [40R] โคนมหมายเลข AS214
มีคาการผสมพันธุมากที่สุดเทากับ 0.579  และ 0.547 เปอรเซ็นต ตามลํ าดับ  นอกจากนั้น ในโมเดล
[2] และ [4R] โคนมหมายเลข 3047 จะมีคาการผสมพันธุมากที่สุด เทากับ 0.586 และ 0.561
เปอรเซ็นต ตามลํ าดับ (ตารางภาคผนวกที่ 11)

ลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม โคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดในโมเดล
[2] , [20] , [3R] , [4R] และ [40R] คอื โคนมหมายเลข AS02 ซ่ึงมีคาการผสมพันธุเทากับ 0.767
0.759 , 0.473 , 0.757 และ 0.743 เปอรเซ็นต ตามลํ าดับ สวนโมเดล [4F] และ [40F] โคนมหมายเลข
AS214 จะมีคาการผสมพันธุมากที่สุดเทากับ 0.884 และ 0.841 เปอรเซ็นตตามลํ าดับ โคนม
หมายเลข 4009  และ  924-1 จะมีคาการผสมพันธุมากที่สุด เทากับ 0.579 และ 0.921 เปอรเซ็นต
ในโมเดล [1] และ [3F]  (ตารางภาคผนวกที่ 12)

3.2  พอพันธุโคนม เมื่อทํ าการจัดลํ าดับคาการผสมพันธุจากคามากที่สุดจนถึงคานอยที่สุด
ของพอพันธุโคนมจํ านวน 5 ตวั จากทัง้หมดจํ านวน 125 ตัว โดยจํ าแนกตามลักษณะที่ศึกษาและ
โมเดลทีแ่ตกตางกัน พบวา ลํ าดับคาการผสมพันธุของพอพันธุโคนมที่วิเคราะหไดจากแตละโมเดล
จะแตกตางกัน   แตอยางไรก็ตาม  ลํ าดับบางตํ าแหนงในบางโมเดลจะเหมือนกัน

ลักษณะปริมาณนํ้ านม  พอพันธุที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดในทุกโมเดลยกเวน
โมเดล [3F]  คอื พอพันธุโคนมหมายเลข 14H1140 โดยโมเดลที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดและที่มี
คาใกลเคียงกัน คือ โมเดล [2] และ [4R]  ซ่ึงมีคาเทากับ -35.987 และ -37.835 กิโลกรัม  โมเดล [20]
และ [40R] ซ่ึงมีคาเทากับ -87.005 และ -94.980 กิโลกรัม โมเดล [4F] และ [40F] ซ่ึงมีคาเทากับ
304.233 และ 310.581 กโิลกรัม และสุดทาย  โมเดล [1] และ โมเดล [3R]  ซ่ึงมีคาเทากับ 193.137
และ  162.263 กโิลกรัม ตามลํ าดับ สวนโมเดล [3F]  พอพันธุโคนมหมายเลข  11H2143  มีคาการ
ผสมพันธุมากที่สุด เทากับ 393.403 กโิลกรัม  (ตารางภาคผนวกที่ 13)

ลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม พอพันธุที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดในแตละโมเดล
จะเปนพอพันธุตัวเดียวกัน คือ พอพันธุโคนมหมายเลข  14H1140 ในโมเดล [2] , [20] , [4R] และ
[40R]  ซ่ึงมีคาการผสมพันธุมากที่สุดเทากับ 0.363 , 0.339 , 0.362 และ 0.329 เปอรเซ็นตตามลํ าดับ
สวนพอพันธุโคนมหมายเลข 74H0037  ในโมเดล [3F]  [3R] และ [40F]  จะมีคาการผสมพันธุ
มากที่สุดเทากับ  0.631 , 0.43 และ 0.479 เปอรเซ็นต ตามลํ าดับ นอกจากนั้น ในโมเดลที่เหลือ คือ
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โมเดล [1] และ [4F]  พอพันธุโคนมหมายเลข  BSC613  จะมีคาการผสมพันธุมากที่สุดเทากับ 0.449
และ 0.677 เปอรเซ็นต ตามลํ าดับ  (ตารางภาคผนวกที่ 14)

ลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม    พอพันธุที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดในแต
ละโมเดล จะเปนพอพันธุตัวเดียวกัน คือ พอพันธุโคนมหมายเลข 14H1140 ในโมเดล [2] , [20]
[3F] , [4R] และ [40R]  ซ่ึงมีคาการผสมพันธุมากที่สุดเทากับ 0.274 , 0.268 , 0.208 , 0.253 และ
0.246 เปอรเซ็นตตามลํ าดับ สวนพอพันธุโคนมหมายเลข BSC613 จะมีคาการผสมพันธุมากที่สุด
ในโมเดล  [1] , [3R] , [4F] และ [40F] เทากับ 0.266 , 0.219 , 0.283 และ 0.20 เปอรเซ็นตตามลํ าดับ
(ตารางภาคผนวกที่ 15)

3.3   ปจจัยเนื่องจากพันธุและกลุมพันธุ ที่มีผลกระทบตอคาการผสมพันธุ

ผลของการประมาณคาการผสมพันธุในแตละโมเดลของลักษณะที่ทํ าการศึกษา
โดยจ ําแนกตามพันธุและกลุมพันธุของแมโคนมที่ใหผลผลิต พบวา กลุมพันธุและโมเดลที่ทํ าการ
เปรยีบเทียบมีความแตกตางกันอยางมีนัยสํ าคัญทางสถิติ (p < 0.01) ทัง้สามลักษณะ  ผลของคาเฉลี่ย
แบบกํ าลังสองนอยที่สุดและคาความคลาดเคลื่อนมาตรฐานของแตละกลุมพันธุทั้งสามลักษณะ
แสดงดังตารางภาคผนวกที่ 16

ลักษณะปริมาณนํ้ านม   คาการผสมพันธุโดยเฉลี่ยที่มีคามากที่สุดจะอยูในกลุมที่ 1
นั่นคือ กลุมโฮลสไตนฟรีเชี่ยนพันธุแท (100 HF) ซ่ึงมีคาการผสมพันธุโดยเฉลี่ยเทากับ -345.754 ±
16.432 กิโลกรัม สวนกลุมที่ 13 คือ กลุมเจอรซ่ีพันธุแท (100JS) จะมคีาการผสมพันธุนอยที่สุดเทา
กับ -630.112 ± 34.857 กโิลกรัม  นอกจากนี้  เมื่อทํ าการเปรียบเทียบโดยแยกตามพันธุโคนมที่ศึกษา
จะพบวา โคนมพันธุโฮลสไตนฟรีเชี่ยน ที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดจะอยูในกลุมที่ 1 ดังที่กลาวมา
แลว สวนกลุมที่ 6 คือ กลุมที่มีระดับสายเลือดนอยกวา 50 เปอรเซ็นต (<50HF) จะมีคาการผสม
พนัธุนอยที่สุดเทากับ -565.601 ± 45.000 กโิลกรัม   โคนมพันธุ บราวนสวิส ที่มีคาการผสมพันธุ
มากที่สุดจะอยูในกลุมที่ 7 คือ กลุมพันธุแท (100BS) ซ่ึงมีคาเทากับ -373.783 ± 77.944 กิโลกรัม
สวนกลุมที่ 8 คือ กลุมระดับสายเลือดมากกวาหรือเทากับ 87.5 เปอรเซ็นตขึ้นไปแตไมใชพันธุแท (
≥ 87.5 - < 100 BS) จะมีคาการผสมพันธุนอยที่สุดเทากับ -548.920 ± 22.046 กิโลกรัม   โคนมพันธุ
เจอรซ่ีที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดจะอยูในกลุมที่ 17 คือ กลุมระดับสายเลือดมากกวาหรือเทากับ
50 เปอรเซ็นตแตนอยกวา 62.5 เปอรเซ็นต  ( ≥ 50 - < 62.5 JS) ซึงมีคาเทากับ -473.115 ± 33.235
กิโลกรัม สวนกลุมที่ 13 คือ กลุมพันธุแท (100 JS) จะมีคาการผสมพันธุนอยที่สุด เทากับ -630.112
± 34.857 กิโลกรัม
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ลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม  คาการผสมพันธุโดยเฉลี่ยที่มีคามากที่สุดจะอยูใน
กลุมที่ 13 นั่นคือ โคนมเจอรซ่ีพันธุแท (100 JS) ซ่ึงมีคาเทากับ 0.262 ± 0.013 เปอรเซ็นต สวนกลุม
ที่14 คือ โคนมกลุมเจอรซ่ีที่มีระดับสายเลือดมากกวาหรือเทากับ 87.5 เปอรเซ็นตขึ้นไปแตไมใช
พันธุแท ( ≥ 87.5 - < 100 JS)  มคีาการผสมพันธุนอยที่สุดเทากับ 0.136 ± 0.014 เปอรเซ็นต  นอก
จากนี ้ เมื่อทํ าการเปรียบเทียบโดยจํ าแนกตามพันธุพบวา โคนมพันธุโฮลสไตนฟรีเชี่ยน ที่มีคาการ
ผสมพันธุมากที่สุดจะอยูในกลุมที่ 6 คอื กลุมระดับสายเลือดนอยกวา 50 เปอรเซ็นต (<50HF) ซ่ึงมี
คาเทากับ 0.213 ± 0.017 เปอรเซ็นต สวนในกลุมที่ 5 จะมี  คาการผสมพันธุนอยที่สุดเทากับ 0.177
± 0.009 เปอรเซ็นต  โคนมพันธุบราวนสวิสทีม่ีคาการผสมพันธุ    มากที่สุดจะอยูในกลุมที่ 7 คือ
กลุมพันธุแท (100BS) ซ่ึงมีคาเทากับ 0.203 ± 0.03 เปอรเซ็นต  สวนกลุมที่ 12 คือ กลุมระดับสาย
เลือดนอยกวา 50 เปอรเซ็นต (<50BS) จะมคีาการผสมพันธุนอยที่สุดเทากับ 0.157 ± 0.011
เปอรเซ็นต สวนโคนมพันธุเจอรซ่ีที่มีคาการผสมพันธุมากและนอยที่สุดจะเปนไปดังที่กลาวมาแลว
ขางตน

ลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนม    คาการผสมพันธุโดยเฉลี่ยที่มีคามากที่สุดจะอยู
ในกลุมที่ 3 นั่นคือ โคนมกลุมโฮลสไตนฟรีเชี่ยนที่มีระดับสายเลือดมากกวาหรือเทากับ 75
เปอรเซ็นตแตนอยกวา 87.5 เปอรเซ็นต ( ≥ 75 - < 87.5 HF)  ซ่ึงมีคาเทากับ 0.103 ± 0.003
เปอรเซ็นต สวนกลุมที่ 18 คือ โคนมกลุมเจอรซ่ีที่มีระดับสายเลือดนอยกวา 50 เปอรเซ็นต (<50 JS)
จะมีคาการผสมพันธุนอยที่สุดเทากับ 0.037 ± 0.016 เปอรเซ็นต  นอกจากนี้  เมื่อทํ าการเปรียบเทียบ
โดยแยกตามพันธุ พบวา โคนมพันธุโฮลสไตนฟรีเชี่ยน ที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดจะอยูในกลุมที่
3 ดงักลาวขางตน สวนในกลุมที่ 6 คือ กลุมระดับสายเลือดนอยกวา 50 เปอรเซ็นต (<50HF) จะมีคา
การผสมพันธุนอยที่สุด ซ่ึงมีคาเทากับ 0.077 ± 0.009 เปอรเซ็นต โคนมพันธุบราวนสวิสที่มีคาการ
ผสมพันธุมากที่สุดจะอยูในกลุมที่ 9 คอื กลุมระดับสายเลือดมากกวาหรือเทากับ 75 เปอรเซ็นตแต
นอยกวา 87.5 เปอรเซ็นต ( ≥ 75 - < 87.5BS ) จะมีคาเทากับ 0.076 ± 0.004 เปอรเซ็นต  สวนกลุมที่
7 คือ กลุมพันธุแท (100BS) จะมีคาการผสมพันธุนอยที่สุด ซ่ึงมีคาเทากับ 0.044 ± 0.016 เปอรเซ็นต  
โคนมพันธุเจอรซ่ีที่มีคาการผสมพันธุ มากที่สุดจะอยูในกลุมที่ 13 และ 14 คือ กลุมพันธุแท   และ
กลุมระดับสายเลือดมากกวาหรือเทากับ 87.5 เปอรเซ็นตขึ้นไป แตไมใชพันธุแท  (≥ 87.5 - < 100
JS)  ซ่ึงมีคาเทากับ 0.075 ± 0.007 เปอรเซ็นต สวนกลุมที่ 18 คือ โคนมกลุมเจอรซ่ีที่มีระดับสาย
เลือดนอยกวา 50 เปอรเซ็นต (<50 JS) จะมคีาการผสมพันธุนอยที่สุดเทากับ 0.037 ± 0.016
เปอรเซ็นต



บทที่  5

อภิปรายผล  สรุปผลการวิจัย  และขอเสนอแนะ

ผลการวิเคราะหขอมูลเบื้องตน

ลักษณะปริมาณนํ้ านมโดยเฉลี่ยทั้งหมดจากการศึกษาครั้งนี้ (ตารางที่ 4.1) จะมปีริมาณนอยกวา
คาเฉลีย่ในรายงานวิจัยของ พัชรินทร สนธิไพโรจน และคณะ (2542) ที่ศึกษาในโคนมพันธุโฮลสไตน
ฟรีเชีย่นที่นํ าเขาจากแคนาดาจํ านวน 103 ตัว ซ่ึงไดปริมาณนํ้ านม 305 วันมีคาเทากับ 6,549.56 ±
1,287.46 กโิลกรัม แตคาเฉลี่ยของปริมาณนํ้ านมในการศึกษาครั้งนี้จะมีคาเฉลี่ยสูงกวารายงานวิจัยของ 
กฤษณะ ทองทิพย และคณะ (2528) ที่ศึกษาในแมโคนมเรดซินดี้พันธุแท จํ านวน 158 ตัวและ                  
แมโคลูกผสมเรดซินดี้ จ ํานวน 90 ตัว ในระยะการใหนมครั้งแรก ซ่ึงไดคาเฉลี่ยปริมาณนํ้ านมเทากับ 
1,466  ±  688  และ 1,441 ± 589 กโิลกรัมตามลํ าดับ นอกจากนั้น คาเฉลี่ยของปริมาณนํ้ านมใน       
การศึกษาครั้งนี้จะมีค าคอนขางสูงและสูงกวาปริมาณนํ้ านมโดยเฉลี่ยในหลายงานวิจัยภายใน            
ประเทศที่ไดรายงานไว (กัลยา เกงวิกยกรรม และคณะ, 2537 ; ประชุม อินทรโชติ และคณะ, 2539 ; 
อุดมศรี อินทรโชติ และคณะ, 2540 ; พนิจิ ลํ าดวนหอม และ สุขสันติ์ จันทรพลาบูรณ, 2540 ; วิสุทธิ์      
หมิารัตน และคณะ, 2540 ; อังคณา เมฆวิลัย, 2541 ; สุพจน อานันทนะสุวงศ, 2541 ; เทียมพบ 
กานเหลือง,  2541 และ กรรณิกา เรงศิริกุล และคณะ, 2542)  ทัง้นีเ้นือ่งจากการศึกษาปริมาณนํ้ านมใน
แตละงานวิจัยจะทํ าการศึกษาในลักษณะและขนาดของประชากรที่แตกตางกันจึงทํ าใหคาเฉลี่ยที่ไดมี
ความแตกตางกัน อยางไรก็ตาม ฟารมที่ใชศึกษาในครั้งนี้ไดเล้ียงโคนมมาเปนระยะเวลานาน โคนม        
ไดผานการคัดเลือกและการเลือกใชนํ้ าเชื้อของพอพันธุชั้นเลิศผสมกับแมพันธุที่มีการคัดเลือกเอาไว 
กอปรกับทางฟารมไดมีการนํ าเขาแมโคนมพันธุแทจากตางประเทศ เชน พันธุโฮลสไตนฟรีเชี่ยน 
พันธุบราวนสวิส หรือ พันธุเจอรซ่ี มาผสมพันธุกับโคพื้นเมืองเพื่อยกระดับสายเลือดโคนมลูกผสม   
ภายในฟารมมาเปนระยะเวลานานเพื่อหวังผลของการเกิดเฮทเทอโรซีส (heterosis effect)  ดงันั้น โคนม
ลูกผสมที่ไดจึงมีคาเฉลี่ยของปริมาณนํ้ านมที่คอนขางสูงกวา
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 จากการศึกษาในครั้งนี้ ลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนมจะมีคาเฉลี่ยที่สูงกวารายงานวิจัยของ          
เทยีมพบ กานเหลือง (2541) และ พัชรินทร สนธิไพโรจน และคณะ (2542) แตจะมีคาเฉลี่ยที่นอยกวา           
รายงานวจิยัของ วิสุทธิ์ หิมารัตน และคณะ (2540) สวนลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านมจะมีคาเฉลี่ย
ทีสู่งกวารายงานวิจัยของ พัชรินทร สนธิไพโรจน และคณะ (2542) และ วิสุทธิ์ หิมารัตน และคณะ 
(2540)  แตจะมคีาเฉลี่ยที่นอยกวารายงานวิจัยของ เทียมพบ กานเหลือง (2541)

ลักษณะผลผลิตของโคนมที่ใชในการศึกษาครั้งนี้เปนลักษณะผลผลิตในระยะของการใหนม
คร้ังแรก ซ่ึงประกอบไปดวยพันธุโคนมจํ านวน 3 พันธุ ไดแก พันธุโฮลสไตนฟรีเชี่ยน จํ านวน 440 ตัว  
พนัธุบราวนสวิส จํ านวน 108 ตัว และพันธุเจอรซ่ี จํ านวน 48 ตัว (ตารางที่ 3.5) โดยจะยึดจํ านวนโคนม
ตามลกัษณะปริมาณนํ้ านมเปนเกณฑ เนื่องจากอีก 2 ลักษณะที่เหลือจะมีขอมูลสูญหาย (missing data)     
จึงทํ าใหจํ านวนโคนมทั้งหมดในแตละพันธุมีจํ านวนนอยกวาจํ านวนโคนมในลักษณะปริมาณนํ้ านม 
โดยจะเห็นไดวาโคนมทั้งสามพันธุที่ใชในการศึกษาครั้งนี้ โคนมพันธุโฮลสไตนฟรีเชี่ยนจะมีคาเฉลี่ย
ของปริมาณนํ้ านมมากที่สุดซึ่งมีคาเฉลี่ยเทากับ 3,777.08 กิโลกรัม แตในทางตรงกันขามโคนมพันธุนี้จะ
มคีาเฉล่ียของเปอรเซ็นตไขมันนมและเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านมนอยที่สุด ซ่ึงจะมีคาเฉลี่ยเทากับ 3.75 
และ 3.27 เปอรเซ็นตตามลํ าดับ สวนโคนมพันธุเจอรซ่ีจะมีคาเฉลี่ยของปริมาณนํ้ านมนอยที่สุดซึ่งมี       
คาเฉลี่ยเทากับ 2,964.65 กิโลกรัม แตในทางตรงกันขามโคนมพันธุนี้จะมีคาเฉลี่ยของเปอรเซ็นต             
ไขมันนมและเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านมมากที่สุดซ่ึงมีคาเฉลี่ยเทากับ 4.25 และ 3.45 เปอรเซ็นต        
ตามลํ าดับ (ตารางที่ 4.2)  โดยสอดคลองกับ  ชวนิศนดากร วรวรรณ (2534)  และ สมชาย จันทรผองแสง 
(2541) ที่กลาววาความสัมพันธของลักษณะปริมาณนํ้ านมและองคประกอบของนํ้ านมจะเปนไปใน     
แนวทางตรงขามกันกลาวคือโคนมพันธุใดที่ใหปริมาณนํ้ านมมาก เชน โคนมพันธุโฮลสไตนฟรีเชี่ยน 
จะมีองคประกอบของนํ้ านมนอยกวาโคนมพันธุที่ใหปริมาณนํ้ านมนอยกวา เชน โคนมพันธุเจอรซ่ี  
เปนตน

ปจจัยที่มีอิทธิพลตอลักษณะการใหผลผลิต

ปจจัยคงที่ที่มีอิทธิพลตอลักษณะที่ศึกษา ไดแก อิทธิพลของปและฤดูกาล อิทธิพลของพันธุ
และกลุมพนัธุ  สวนปจจัยสุม คือ อิทธิพลของอายุแมโคที่ใหลูกตัวแรก จํ านวนวันตั้งแตแรกคลอดจนถึง
วันเก็บบันทึกนํ้ านมครั้งแรกและอิทธิพลของจํ านวนวันใหนม ซ่ึงจะทํ าการทดสอบทุกปจจัยพรอมกัน
ในทกุโมเดลและทุกลักษณะ    ผลที่ไดปรากฏวา อิทธิพลของป-ฤดูกาล  พันธุและกลุมพันธุ และจํ านวน
วนัใหนมจะมีอิทธิพลตอทุกลักษณะที่ทํ าการศึกษาในครั้งนี้อยางมีนัยสํ าคัญยิ่ง (p<0.01) (ตารางที่ 4.5)
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นอกจากนั้น การทดสอบโมเดลที่มีอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มเมื่อกํ าหนดใหอิทธิพลดังกลาวเปน 
ปจจัยคงที่ภายในโมเดลจะมีผลอยางมีนัยสํ าคัญยิ่ง (p<0.01) ตอทุกลักษณะที่ทํ าการศึกษาในครั้งนี้   
อิทธิพลของฤดูกาลที่คลอดซึ่งทดสอบเปนอิทธิพลหลัก (main effect) ในโมเดล ปรากฏวาไมมีอิทธิพล
ตอลักษณะใดๆในการศึกษาครั้งนี้ ซ่ึงสอดคลองกับรายงานของ จุรีรัตน แสนโภชน และคณะ (2529)      
พชัรินทร จีนกลํ่ า และคณะ (2534) และ พัชรินทร สนธิไพโรจน และคณะ (2542) สวนงานวิจัยของ
กรรณกิา เรงศิริกุล และคณะ (2542) รายงานวา ฤดูกาลไมมีอิทธิพลตอปริมาณผลผลิตนํ้ านมจริง โดยให
เหตุผลวาเนื่องจากสภาพอากาศในประเทศไทยตลอดทั้งปมีความแตกตางกันนอยมากทํ าใหผลผลิต
ปรมิาณนํ้ านมที่ไดไมมีความแตกตางกันในแตละฤดู

อิทธิพลของพันธุ และกลุ มพันธุ มีผลตอทุกลักษณะที่ทํ าการศึกษาในครั้งนี้ (p<0.01)                    
(ตารางที ่ 4.5)  ซ่ึงไดจํ าแนกกลุมพันธุแตละพันธุออกเปน 6 กลุม ไดแก 100% ,  ≥ 87.5% - <100% ,         
≥ 75% - < 87.5% ,  ≥ 62.5% - < 75% ,  ≥ 50% - < 62.5%  และ  < 50%  ซ่ึงแตกตางจากวิธีการของ 
Vinther (1974) ที่ใชระบบการจัดกลุมพันธุเพื่อบอกระดับเลือดโคยุโรปโดยมีรายละเอียดถึง 12              
กลุมพันธุ ซ่ึงการจํ าแนกกลุมพันธุดังกลาวมีความละเอียดมากเกินไปสํ าหรับฟารมที่ใชศึกษาในครั้งนี้ 
เนื่องจากโคนมลูกผสมภายในประเทศโดยสวนใหญจะมีการผสมแบบยกระดับสายเลือด และมีระดับ
เลือดสงูกวา 50% ขึ้นไป ดังนั้น จึงไมไดจํ าแนกโคนมลูกผสมที่มีระดับสายเลือดนอยกวา 50% ลงไป
เปนกลุมจํ าเพาะเนื่องจากวา ไมสอดคลองกับลักษณะขอมูลและขอเท็จจริงดังกลาว นอกจากนั้น             
การจํ าแนกกลุ มพันธุ ในการศึกษาครั้งนี้ยังแตกตางไปจากการจํ าแนกกลุมพันธุของ จันทรจรัส              
เรีย่วเดชะ (2542) ซ่ึงเสนอใหมีการจํ าแนกกลุมพันธุออกเปนระดับเลือด 62.5% , 75% , ≥ 87.5% และ
พนัธุแท ทัง้นีอ้าจจะเนื่องจากวาการจํ าแนกกลุมพันธุดังกลาวเปนการจํ าแนกที่เหมาะสมเฉพาะในโคนม
ลูกผสมโฮลสไตนฟรีเชี่ยนเทานั้น

งานวิจัยโคนมที่ทํ าการศึกษาในประเทศไทยสวนใหญจะเปนการศึกษาในโคนมลูกผสม       
โฮลสไตนฟรีเชี่ยนที่มีการจํ าแนกกลุมพันธุแตกตางกันออกไปตามลักษณะขอมูลและประชากรที่ศึกษา 
ยนัตและคณะ (2531) ไดจํ าแนกกลุมพันธุตามระดับเลือด 50% , 75% และ มากกวา 75%  พัชรินทร       
จนีกล่ํ า และคณะ (2534) ไดจํ าแนกกลุมพันธุตามระดับเลือด 50%  และ  75%   กลัยา เกงวิกยกรรม และ
คณะ (2537) ไดจํ าแนกกลุมพันธุตามระดับเลือด 100% , 87.5% และ 75%  สมเกียรติ ประสานพานิช 
และคณะ (2542) ไดจํ าแนกกลุมพันธุตามระดับเลือดออกเปน 50% , มากกวาหรือเทากับ 75%  และ  
มากกวาหรือเทากับ 87.5%  กรรณิกา เรงศิริกุล และคณะ (2542) ไดจํ าแนกกลุมพันธุตามระดับเลือด
มากกวา 75% และ นอยกวาหรือเทากับ 75%  เทียมพบ กานเหลือง (2541) ไดจํ าแนกกลุมพันธุตาม
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ระดับเลือด 100% ,  มากกวา 87.5% แตไมใชพันธุแท  , 87.5% ,  มากกวา 75% แตนอยกวา 87.5%  ,
75% และ นอยกวา 62.5% ลงมา  อังคณา เมฆวิลัย (2541) ไดจํ าแนกกลุมพันธุตามระดับเลือด 100% , 
มากกวา 87.5% แตไมใชพันธุแท , 87.5% ,  มากกวา 75% แตนอยกวา 87.5% , 75% , มากกวา 62.5% 
แตนอยกวา 75%  และ  62.5%   สุพจน อานันทนะสุวงศ (2541) ไดจํ าแนกกลุมพันธุตามระดับเลือด
ออกเปน 9 กลุมพันธุ คือ 100% , >87.5% - <100% , 87.5% , >75% - <87.5% , 75% ,                        
>62.5% - <75%  ,  62.5% ,  >50% - <62.5% และ 50% ซ่ึงการจํ าแนกกลุมพันธุที่ศึกษาในครั้งนี้          
จะแตกตางไปจากที่กลาวมาขางตนทั้งหมด ทั้งนี้เพื่อใหการจํ าแนกดังกลาวสามารถกระจายครอบคลุม
โคนมลูกผสมจากทุกพันธุและกลุ มพันธุ จึงไมใชเปนเพียงการจํ าแนกกลุ มพันธุตามโคนม                     
พนัธุโฮลสไตนฟรีเชี่ยนเทานั้น

อิทธิพลของอายุแมโคที่ใหลูกตัวแรกจะไมมีนัยสํ าคัญ (p>0.05) ตอเปอรเซ็นตไขมันนม
เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม และปริมาณนํ้ านมบางสวน (ตารางที่ 4.5)  ซ่ึงสอดคลองกับ Cowan และ
คณะ (1974) อางโดย สมเกียรติ ประสานพานิช (2542) ที่กลาววาอิทธิพลของอายุแมโคที่ใหลูกตัวแรก
จะ ไมมผีลตอการใหนมในครั้งแรก สวนพัชรินทร สนธิไพโรจน (2542) ไดรายงานวาอายุแมโคที่ใหลูก  
ตัวแรกจะมีผลตอเปอรเซ็นตไขมันนม (p<0.05) ซ่ึงขัดแยงกับผลการศึกษาในครั้งนี้ โดยงานวิจัย         
ดังกลาวกํ าหนดอิทธิพลของอายุแมโคที่ใหลูกตัวแรกเปนปจจัยคงที่ซ่ึงแตกตางไปจากการศึกษาครั้งนี้  
ที่ไดกํ าหนดใหเปนปจจัยสุม นอกจากนั้น สํ าหรับปริมาณนํ้ านมและเปอรเซ็นตไขมันนมจะมีอิทธิพล       
อยางไมมีนัยสํ าคัญซึ่งสอดคลองกับการศึกษาในครั้งนี้

อิทธิพลของจํ านวนวันตั้งแตแรกคลอดจนถึงวันเก็บบันทึกนํ้ านมครั้งแรก ไมมีผลตอ
เปอรเซ็นตไขมันนม แตจะมีผลตอปริมาณนํ้ านมและเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านมเปนสวนใหญ               
(ตารางที่ 4.5)

องคประกอบของความแปรปรวนและคาอัตราพันธุกรรม

1.  ลักษณะปริมาณนํ้ านม

 ลักษณะปริมาณนํ้ านมที่ศึกษา (ตารางที่ 4.6) ในโมเดล [1] ซ่ึงเปนโมเดลโดยทั่วไปที่ใชในการ
ประเมินคาทางพันธุกรรม โดยไมไดรวมอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมและอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม
เขาไวในโมเดล จะมีคาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตวเทากับ 0.427 ซ่ึงมีคาสูงกวารายงานวิจัย
ของ จุรีรัตน แสนโภชน และคณะ (2529) ที่รายงานคาอัตราพันธุกรรมของพอโคนม 11 ตัว ในโครงการ
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ทดสอบพอพันธุไดคาอัตราพันธุกรรมมีคาเทากับ 0.05  เชนเดียวกับรายงานวิจัยของ จันทรา กอนันทา
และคณะ (2540) และ ธวัชชัย อินทรตุล และคณะ (2540) ซ่ึงไดศึกษาคาอัตราพันธุกรรมของ
ปรมิาณนํ ้านมปรับ 4% ไขมันนมตอแลคเตชั่นมีคาเทากับ 0.40 และ 0.20 ตามลํ าดับ จะเห็นไดวา
คาอัตราพนัธุกรรมดังกลาวจะมีคานอยกวาคาอัตราพันธุกรรมที่ศึกษา ทั้งนี้อาจจะเนื่องมาจากวิธีการใน
การประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุศาสตรมีความแตกตางกัน ทั้งสามรายงานวิจัยที่กลาวมาจะใชวิธี
paternal half sib correlation ซ่ึงจะไดคาอัตราพันธุกรรมที่ตํ่ ากวาวิธีการ daughter-dam regression     
(Van Vleck and Bradford, 1966) หรือวิธีการ REML (Searle et  al., 1992) และ BLUP (Henderson,
1984) ในโมเดลของสัตวแตละตัวซ่ึงคาประมาณที่ไดจะมีความถูกตองแมนยํ ามากกวาเนื่องจากสามารถ
ทีจ่ะจ ําแนกอิทธิพลทางสิ่งแวดลอมไดดีกวา จึงทํ าใหคาประมาณของความแปรปรวนโดยตรงเนื่องจาก
ตวัสัตวมีคาสูงขึ้น ในขณะที่คาประมาณความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อนมีคาลดลง (Schaeffer,
2001) จงึท ําใหการประมาณคาอัตราพันธุกรรมที่ไดในครั้งนี้มีคาสูงกวาในรายงานวิจัยของ จุรีรัตน
แสนโภชน และคณะ (2529) จันทรา กอนันทา และคณะ (2540) และธวัชชัย อินทรตุล และคณะ
(2540)

เมือ่เปรียบเทียบคาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตวที่ไดในโมเดลอื่นๆ ซ่ึงรวมอิทธิพล
ทางพนัธุกรรมของแมหรืออิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มเขาไวในโมเดล จะเห็นไดวาคาอัตราพันธุกรรม
โดยตรงเนื่องจากตัวสัตวในโมเดล [3R] จะมคีาเทากับ 0.383 (ตารางที่ 4.6) ซ่ึงมีคานอยกวารายงานวิจัย
ของ Roughsedge และคณะ (1999) (ตารางภาคผนวกที่ 17) ที่ไดคาอัตราพันธุกรรมเทากับ 0.400 แต
คาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่มที่ไดมีคาเทากับ 0.031 มากกวาคาประมาณจากงานวิจัยดังกลาว
ซ่ึงมีคาเทากับ 0.02 เมื่อทํ าการเปรียบเทียบในโมเดล [40R] ทีไ่ดคาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจาก
ตัวสัตว , คาอัตราพันธุกรรมของแม และ คาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่มมีคาเทากับ 0.369
0.061  และ  0.007 ตามลํ าดับ หากเปรียบเทียบกับรายงานวิจัยของ Schnitzenlehner และ Essl (1999)
และ Albuquerque และคณะ (1998) จะเห็นไดวา ในระยะการใหนมครั้งแรก คาอัตราพันธุกรรมโดยตรง
เนือ่งจากตัวสัตวมีคาเทากับ 0.311 และ 0.278  คาอัตราพันธุกรรมของแมมีคาเทากับ 0.017 และ 0.008
คาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่มมีคาเทากับ 0.020 และ 0.011 ตามลํ าดับ ซ่ึงคาอัตราพันธุกรรม
โดยตรงเนื่องจากตัวสัตวและคาอัตราพันธุกรรมของแมของทั้งสองงานวิจัยดังกลาวจะมีคาประมาณ
นอยกวาคาที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้ ทั้งนี้อาจจะบงบอกไดถึงความสํ าคัญของอิทธิพลทางพันธุกรรม
ของแมตอลักษณะปริมาณนํ้ านมภายใตสภาพแวดลอมของประเทศไทย ซ่ึงถึงแมวาจะมีหลายรายงาน
วจิยัในตางประเทศไดรายงานวาอิทธิพลดังกลาวจะไมมีผลตอการประเมินทางพันธุกรรมก็ตาม
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 สวนคาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่มจากรายงานวิจัยของทั้งสองรายงานขางตนนั้น        
จะไดคาประมาณที่มากกวาการศึกษาในครั้งนี้  อาจจะเนื่องมาจากจํ านวนสมาชิกภายในกลุมของสายแม
มจี ํานวนนอยเกินไปสํ าหรับการวิเคราะหขอมูลในภาคสนาม (Schnitzenlehner and Essl, 1999)
ทํ าใหไมสามารถที่จะกํ าหนดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มในรูปแบบเดียวกับการประเมินคาทาง                        
พันธุกรรมในฝูงทดลองตางๆ (experimental herds) ได  (Bell  et   al., 1985 ;  Huizinga et  al., 1986 ;                        
Schutz   et   al., 1992a  ;  Albuquerque  et   al., 1998  ;  Rorato  et  al., 1999)  และจํ านวนขนาดของ
กลุมทางสายแมของขอมูลในภาคสนามจะมีการกระจายไมเปนแบบปกติ  จงึท ําใหการเปรียบเทียบใน
คร้ังนีท้ี่ไดกํ าหนดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มใหเปนปจจัยสุมในโมเดล จะมีคา log likelihood มากกวา
การก ําหนดอิทธิพลดังกลาวใหเปนปจจัยคงที่ซ่ึงจะมีความเหมาะสมมากกวา  (Boettcher et  al., 1996b)

ในระยะการใหนมครั้งแรก คาอัตราพันธุกรรมของแมในการศึกษาครั้งนี้อยูในชวง 0.061 จนถึง
0.120 ซ่ึงมีคาสูงกวารายงานของ Schnitzenlehner และ Essl (1999) ทีไ่ดประมาณคาอัตราพันธุกรรม
ของแมเทากับ 0.017 โดยเปนคาประมาณที่มากที่สุดในชวงระยะการใหนมสามครั้งแรกที่ไดรายงานไว
Albuquerque และคณะ (1998) ประมาณคาอัตราพันธุกรรมของแมไดเทากับ 0.008 ซ่ีงไดคาประมาณที่
มคีานอยกวาในการศึกษาครั้งนี้เชนเดียวกัน แตคาทีป่ระมาณไดในครั้งนี้จะมีคานอยกวาคาที่ไดจากใน
รายงานวิจัยของ Southwood และคณะ (1989) ทีท่ ําการศึกษาโดยการจํ าลองขอมูลและกํ าหนดคาความ
แปรปรวนรวมระหวางอิทธิพลโดยตรงเนื่องจากตัวสัตวและอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมมีคาเทากับ 0
ผลจากการศึกษาจะไดคาอัตราพันธุกรรมของแมเทากับ 0.212 ซ่ึงมากกวาคาที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้
สวนเมือ่กํ าหนดใหคาความแปรปรวนรวมมีคาเทากับ 0.15 คาอัตราพันธุกรรมของแมกลับมีคานอยลง
เหลือเพยีง 0.027 ซ่ึงนอยกวาคาประมาณที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้ และ ผลของการประมาณคาที่ได
ดงักลาวขดัแยงกับผลจากการศึกษาเมื่อกํ าหนดคาความแปรปรวนรวมเหมือนกัน

คาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่มจะอยูในชวง 0.007 ถึง 0.031 ซ่ึงสูงกวาการรายงานของ
Boettcher และ Gibson (1997)  Roughsedge และคณะ (1998)  Albuquerque และคณะ (1998)  Rorato
และคณะ (1999)  Schnitzenlehner และ Essl (1999) Roughsedge และคณะ (1999) ซ่ึงในหลายๆ
งานวจิยัดงักลาวไดสรุปวา อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มจะไมมีอิทธิพลตอลักษณะปริมาณนํ้ านม สวนใน
การศึกษาครั้งนี้คาดวาการประมาณคาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่มซ่ึงไดคาประมาณสูงกวา
หลายๆงานวิจัยขางตนนั้น  อาจจะเปนผลมาจากการกํ าหนดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มใหเปนปจจัยสุม
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ดงันัน้ จงึท ําใหคาประมาณที่ไดมีคาสูงกวารายงานอื่นๆ  อยางไรก็ตาม เนื่องจากขอจํ ากัดดานประชากร
ทีศ่กึษา การตรวจสอบและการกํ าหนดปจจัยจากอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม นาจะไดศึกษาในประชากร
ทีม่ีขนาดใหญขึ้น

2.  ลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม

จากผลของการศึกษาในโมเดล [1] (ตารางที่ 4.7) ซ่ึงไดคาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจาก
ตวัสัตว เทากับ 0.315  สูงกวารายงานวิจัยของ  จุรีรัตน  แสนโภชน และคณะ (2529) ซ่ึงประมาณคา
อัตราพันธุกรรมไดเทากับ 0.09   ประชุม  อินทรโชติ  และคณะ (2539) ที่ประมาณคาอัตราพันธุกรรมได
เทากบั 0.13 ซ่ึงจะเห็นไดวาผลลัพธที่ไดจะเปนไปในทํ านองเดียวกับการประมาณคาในลักษณะของ
ปรมิาณนํ ้านม ดังนั้น เหตุผลที่สามารถใชอธิบายจะเปนเชนเดียวกับที่ไดกลาวมาแลว

คาอตัราพันธุกรรมของแมจะอยูในชวง 0.030 จนถึง 0.175 ซ่ึงคาที่ไดสูงกวารายงานวิจัยของ
Albuquerque และคณะ (1998)  (ตารางภาคผนวกที่ 17)  ซ่ึงไดเทากับ 0.006

คาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่มจะอยูในชวง 0.039 จนถึง 0.075 ซ่ึงคาที่ไดมีคาสูงกวา
รายงานวิจัยของ Boettcher และคณะ (1996b) Boettcher และ Gibson (1997) Albuquerque และคณะ
(1998) Roughsedge และคณะ (1998) Rorato และคณะ (1999) Schnitzenlehner และ Essl (1999)
Roughsedge และคณะ (1999) แตคาที่ไดดังกลาวจะมีคานอยกวารายงานวิจัยของ Bell และคณะ (1985)
Schutz และคณะ (1992a)

3.  ลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม

จากผลของการศึกษาในโมเดล [1] (ตารางที่ 4.8) ซ่ึงไดคาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจาก
ตวัสัตวมคีาเทากับ 0.265 แตจากการเปรียบเทียบกับผล การศึกษางานวิจัยอ่ืนๆภายในประเทศคอนขาง
จะท ําไดยากเนื่องจากไมคอยมีรายงานวิจัย (จนัทรจรัส เร่ียวเดชะ, 2542) ทัง้นี้อาจเปนเพราะระบบ
ขอมูลโคนมและการตรวจสอบลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนยังไมไดมีการเก็บบันทึกขอมูลกันอยาง         
แพรหลายดังเชนการตรวจสอบปริมาณนํ้ านมและเปอรเซ็นตไขมันนม  สวนคาอัตราพันธุกรรมของแม
ทีไ่ดจากการศึกษาครั้งนี้จะอยูในชวง 0.010 จนถึง 0.031 ซ่ึงไมคอยพบรายงานวิจัยในตางประเทศที่
ศกึษาถงึคาอัตราพันธุกรรมของแมเชนเดียวกัน (ตารางภาคผนวกที่ 17) และสวนใหญในตางประเทศ
มกัจะศกึษาวิจัยเนนไปในแนวทางของการประมาณคาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่มมากกวา
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คาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่มจะอยูในชวง  0.043 จนถึง 0.061 ซ่ึงคาที่ไดมีคาสูงกวา
รายงานวิจัยของ Huizinga และคณะ (1986) Boettcher และ Gibson (1997) Roughsedge และคณะ
(1998) และ Roughsedge และคณะ (1999)

การเปรียบเทียบระหวางโมเดล

จากผลของการประมาณคาองคประกอบความแปรปรวนและคาอัตราพันธุกรรมที่แยกวิเคราะห
ตามโมเดลที่ศึกษาในครั้งนี้ของลักษณะปริมาณนํ้ านม เปอรเซ็นตไขมันนม และ เปอรเซ็นตโปรตีนใน
นํ้ านม (ตารางที่ 4.6 , 4.7 และ 4.8) จะเหน็ไดวา ความสํ าคัญของอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมหรือ
อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มตอการประเมินคาทางพันธุกรรมโดยพิจารณาจากความเหมาะสมในการ
รวมอิทธิพลทั้งสองปจจัยที่ตองการศึกษาเขาไปในโมเดลหรือตัดอิทธิพลดังกลาวออกจะสามารถ     
แบงออกไดเปน การเปรียบเทียบภายในโมเดลกลุมเดียวกัน และ การเปรียบเทียบระหวางโมเดล
ที่อยูตางกลุมกัน

1.  การเปรียบเทียบภายในโมเดลกลุมเดียวกัน

จากการเปรียบเทียบระหวางโมเดล [2] และ [20] , [4F] และ [40F] หรือ [4R] และ [40R]  ของ
ลักษณะปรมิาณนํ้ านม , เปอรเซ็นตไขมันนม และเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม ซ่ึงเปนโมเดลที่กํ าหนดคา
ความแปรปรวนรวมระหวางอิทธิพลเนื่องจากพันธุกรรมของตัวสัตวกับอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม 
(cov (a,m)) ใหมีคาเทากับ 0.15  และ  0   โดยพิจารณาจากคา  log  likelihood จะเหน็ไดวาไมมีความ
แตกตางกนัในแตละคูของโมเดลที่ทํ าการเปรียบเทียบกันในทุกลักษณะที่ทํ าการศึกษา ถึงแมวาผลของ
การประมาณคาที่ไดในการเปรียบเทียบแตละสองโมเดลจะมีคาอัตราพันธุกรรมแตกตางกันถึง 5.4 , 7.8
และ 2.4  เปอรเซ็นตในโมเดล [2] และ [20]   0.5 , 12.5 และ 6.7 เปอรเซ็นตในโมเดล [4F] และ [40F]
และ 6.0 , 8.3 และ 5.3 เปอรเซ็นตในโมเดล [4R] และ [40R] ของลักษณะที่ศึกษาตามลํ าดับ
ซ่ึงสอดคลองกับงานวิจัยของ  Schutz  และคณะ (1992a)  และ   Schnitzenlehner  และ  Essl (1999)         
ที่แสดงใหเห็นวาเมื่อรวมอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมเขาไปในโมเดลโดยกํ าหนดใหมีคาเริ่มตนของ
ความแปรปรวนรวมดังกลาวเชนเดียวกับในการศึกษาครั้งนี้ ปรากฏวาคาความแปรปรวนรวมดังกลาว
มคีาไมแตกตางจาก 0 อยางมีนัยสํ าคัญ
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คาอัตราพันธุกรรมที่แตกตางกันในแตละคู ที่ทํ าการเปรียบเทียบอาจจะเนื่องมาจาก                   
คาความแปรปรวนรวมดังกลาวที่ไดจากการวิเคราะหในโมเดล  [2]  ,  [4F]  และ [4R]  มคีานอยกวา 0
ท ําใหคาประมาณของความแปรปรวนเนื่องจากตัวสัตว , คาความแปรปรวนเนื่องจากพันธุกรรมของแม
คาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตว และคาอัตราพันธุกรรมของแมมีคาสูงขึ้นดวยในทุกโมเดล
ทีก่ ําหนดใหความแปรปรวนรวมดังกลาวมีคาไมเทากับ 0 ผลที่ไดสอดคลองกับหลายรายงานวิจัยซ่ึงได
ขอสรุปทีชั่ดเจนและสามารถบงชี้ไดวา คาความแปรปรวนรวมที่ไดคาเปนลบหรือนอยกวา 0 จะเปน
สาเหตใุหการประมาณคาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตว และ คาอัตราพันธุกรรมของแมมีคา
สูงขึ้น (Ferreira  et   al., 1999 ; Quintanilla  et   al., 1999 ;  See, 2001) ดงันั้น โมเดลที่มีความเหมาะสม
มากกวา คือ โมเดล [20]  ,  [40F]  และ  [40R]  ตามลํ าดับ

จากการเปรียบเทียบโมเดล [3F] และ [3R]  , [4F] และ [4R]  หรือ  [40F] และ [40R] ของ
ลักษณะปริมาณนํ้ านม , เปอรเซ็นตไขมันนม และ เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม ซ่ึงโมเดลทั้งหมดเปน
โมเดลที่ไมไดคํ านึงถึงอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมแตจะคํ านึงถึงอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม             
ทีถู่กก ําหนดใหเปนปจจัยคงที่และปจจัยสุมตามโมเดลขางตน โดยพิจารณาจากคา log likelihood                    
จะเห็นไดวา คา log likelihood ของโมเดลแตละคูที่ทํ าการเปรียบเทียบกันในทุกลักษณะที่ศึกษาจะมี
ความแตกตางกันมาก ตัวอยางเชน ในลักษณะปริมาณนํ้ านม คา log likelihood ของความคลาดเคลื่อน
ในโมเดล [3F] (5924.280) มคีานอยกวาในโมเดล [3R] (7643.600) ในลกัษณะเปอรเซ็นตไขมันนม
คา  log  likelihood  ของความคลาดเคลื่อนในโมเดล  [3F]  มคีาเปนบวก (89.821) ในขณะที่โมเดล [3R]
มีคาเปนลบ  (-71.805)  ในลกัษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม คา log likelihood ของความคลาดเคลื่อน
ในโมเดล [3F] และโมเดล [3R] มคีาติดลบทั้งสองโมเดล แตโมเดล [3F] (-299.835) มคีาติดลบนอยกวา
(เขาใกลคาศูนย)  โมเดล [3R]  (-589.996)  เปนตน

ดงันัน้ โมเดลของทั้งสามลักษณะที่มีความเหมาะสมมากกวา คือ โมเดล [3F] และ [40F] ซ่ึง
สามารถที่จะบงบอกไดวา การกํ าหนดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มใหเปนปจจัยคงที่นั้นมีความเหมาะสม
มากกวาการกํ าหนดใหเปนปจจัยสุม ซ่ึงขัดแยงกับรายงานวิจัยของ Boettcher และคณะ (1996b) ที่
จ ําลองขอมูลข้ึนมาโดยกํ าหนดใหอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มมีการกระจายเปนแบบปกติ หลังจากนั้น
จงึไดท ําการวิเคราะหโดยแยกอิทธิพลนี้ออกเปนปจจัยคงที่และปจจัยสุม ผลการวิเคราะหสรุปไดวา การ
พิจารณาอิทธิพลดังกลาวใหเปนปจจัยคงที่หรือปจจัยสุมในโมเดลของสัตวแตละตัวจะใหผลของ      
การวเิคราะหที่มีความคลายคลึงกันมากจะมีความแตกตางกันเพียงเล็กนอย แตการกํ าหนดใหอิทธิพล
ดังกลาวเปนปจจัยสุมจะสามารถประเมินคาทางพันธุกรรมไดถูกตองแมนยํ ามากกวาโดยดูจากคา          
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สหสัมพันธของคาการผสมพันธุที่วิเคราะหไดและคาการผสมพันธุที่แทจริงซึ่งคาที่ไดจากปจจัยสุมจะมี
คาสหสัมพันธที่สูงกวา   Boettcher และคณะ (1996b) ยงัใหเหตผุลวาในสภาพความเปนจริงจะมีจํ านวน
กลุมทางสายเลือดของแมที่มีขนาดของประชากรภายในกลุมขนาดเล็กอยูเปนจํ านวนมากและจากการนํ า
อิทธพิลหรือจํ านวนกลุมดังกลาวมาวิเคราะหจะเปนเพียงการสุมตัวอยางหนึ่งที่ไดมาจากประชากรขนาด
ใหญเทานั้น ดังนั้น การกํ าหนดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มใหเปนปจจัยคงที่จึงมีความเหมาะสมมาก
กวาการกํ าหนดใหเปนปจจัยสุม นั่นคือ โมเดล [3F] และ [40F] เปนโมเดลที่มีความ เหมาะสมมากกวา

อยางไรก็ตาม การศึกษาในครั้งนี้ที่ไดกํ าหนดใหอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มเปนปจจัยคงที่จะมี
ความเหมาะสมมากกวา ซ่ึงสอดคลองกับนักวิจัยหลายๆทานที่กํ าหนดใหอิทธิพลดังกลาวเปนปจจัยคงที่
(Bell  et  al., 1985 ;  Faust  et  al., 1990 ; Boettcher et  al., 1996b) เหตุผลที่สามารถจะอธิบายไดคือ
การกระจายของจํ านวนกลุ มทางสายเลือดของแมไมไดมีการกระจายเปนแบบปกติเชนเดียวกับ
Boettcher และคณะ (1996b) เมือ่ศกึษาจากตารางที่ 3.3 แสดงจํ านวนและขนาดในแตละกลุมของโคนม
ทีอ่ยูภายในสายเลือดเดียวกันจะเห็นไดวา การกระจายของจํ านวนกลุมทางสายเลือดของแมในการศึกษา
คร้ังนี ้ จะอยูในชวงที่มีจํ านวนแมโคนมขนาด 2 ถึง 6 ตัวตอกลุมมากที่สุด แตอยางไรก็ตามมีนักวิจัย
หลายทาน (Boettcher  et  al., 1996b ;  Southwood  et  al., 1989) ใหเหตุผลในการสนับสนุนอิทธิพล
ดงักลาวใหเปนปจจัยคงที่ เนื่องจากการถายทอดทางพันธุกรรมจากแมสูลูกของยีนภายนอกนิวเคลียส
หรือไมโตคอนเดรียเปนสวนใหญนั้นไมมีการเกิดหรือเกิดขึ้นนอยมากตอการกลายพันธุของยีนและ 
การเกิดรีคอมบิเนชั่นหรือเกิด ครอสซิ่ง โอเวอร ใดๆ จึงทํ าใหอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มเกิดขึ้นซํ้ าๆ
ขามผานระยะเวลาระหวางชั่วรุนหนึ่งไปยังอีกชั่วรุนจึงเปนอีกเหตุผลหนึ่งที่จะอธิบายใหเห็นภาพชัดเจน
ในการก ําหนดอิทธิพลนี้ใหเปนปจจัยคงที่มากกวาเปนปจจัยสุม

ในแตละลักษณะที่ศึกษาจากการเปรียบเทียบภายในโมเดลกลุมเดียวกันขางตน โมเดลที่มี  
ความเหมาะสมมากที่สุดคือ โมเดล [1] เปนโมเดลทั่วไปที่ใชกันอยูและใชเปนโมเดลเปรียบเทียบ       
กับโมเดลที่เหลือ  โมเดล [20] ซ่ึงกํ าหนดใหคาความแปรปรวนรวมระหวางอิทธิพลทางพันธุกรรม 
เนื่องจากตัวสัตวและอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมเปนศูนย  โมเดล [3F] ซ่ึงกํ าหนดอิทธิพลของ         
ไซโตพลาสซึ่มใหเปนปจจัยคงที่ และ โมเดลสุดทายคือ โมเดล [40F] ทีร่วมเอาขอกํ าหนดทุกอยางของ
อิทธิพลทั้งสองที่ตองการศึกษาเขาไวในโมเดล
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2.  การเปรียบเทียบระหวางโมเดลที่อยูตางกลุมกัน  

ในลกัษณะปริมาณนํ้ านม  เมื่อพิจารณาจากคา log  likelihood ของโมเดล [1] , [20] , [3F]    
และ   [40F]  จะเหน็ไดวาในโมเดลที่  [40F]  จะมีคา  log  likelihood  นอยที่สุด เทากับ 5888.690        
นอกจากนั้น คาอตัราพันธุกรรมของตัวสัตวจะมีคานอยที่สุดเชนเดียวกัน เทากับ 0.373 ซ่ึงสอดคลองกับ
การรายงานของ Albuquerque และคณะ (1998) เมื่อพิจารณาเปรียบเทียบโดยการตัดอิทธิพลทาง     
พนัธุกรรมของแมออกจากโมเดล  [40F]  ซ่ึงจะกลายไปเปนโมเดล  [3F]  ท ําใหคาอัตราพันธุกรรมมี    
คาสูงขึ้นจากเดิม  0.057  ซ่ึงสอดคลองกับงานวิจัยของ Albuquerque และคณะ (1998) ทีร่ายงานวา เมื่อ
นํ าอิทธิพลดังกลาวออกจากโมเดลจะทํ าใหเพิ่มการประมาณคาอัตราพันธุกรรมของตัวสัตวประมาณ 
0.014 และสอดคลองกับงานวิจัยของ Southwood และคณะ (1989) ทีไ่ดจํ าลองขอมูลและวิเคราะหภาย
ใตโมเดลที่ไมถูกตอง (incorrect model) ซ่ึงไดรายงานวาคาอัตราพันธุกรรมที่ไดจะเพิ่มขึ้นอยางมี         
นยัสํ าคญั  ในทํ านองเดียวกัน เมื่อพิจารณาเปรียบเทียบโดยการตัดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มออกจาก
โมเดล [40F] ซ่ึงจะกลายไปเปนโมเดล [20]  จะเหน็ไดวาคาอัตราพันธุกรรมของตัวสัตวเพิ่มขึ้น 0.058 
ซ่ึงจะสอดคลองกับงานวิจัยของ Albuquerque และคณะ (1998) ทีร่ายงานวา เมื่อนํ าอิทธิพลดังกลาว
ออกจากโมเดลจะทํ าใหเพิ่มการประมาณคาอัตราพันธุกรรมของตัวสัตวประมาณ  0.006  สวนคาอัตรา
พันธุกรรมของแมในการศึกษาครั้งนี้กลับมีคาลดลงเทากับ 0.011 ซ่ึงขัดแยงกับงานวิจัยของ 
Albuquerque และคณะ (1998) ทีร่ายงานวา เมื่อนํ าอิทธิพลดังกลาวออกจากโมเดลจะทํ าใหการประมาณ
คาอัตราพันธุกรรมของแมเพิ่มขึ้น 0.003  สุดทาย เมื่อพิจารณาเปรียบเทียบโดยการตัดอิทธิพลดังกลาว
ทั้งสองออกจากโมเดล  [40F]  ซ่ึงจะกลายไปเปนโมเดล [1] จะเหน็ไดวา คาความแปรปรวนของตัวสัตว 
คาความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อน และคาอัตราพันธุกรรมที่ไดมีคาสูงขึ้น จะสังเกตเห็นไดวา   
ความแตกตางดังกลาวของการเปรียบเทียบระหวางโมเดลที่ตัดปจจัยที่จะศึกษาออกนั้นมีคาสูงกวา         
คาที่ไดรายงานไวของ Albuquerque และคณะ (1998) คอนขางมาก ดังนั้น อาจจะบงบอกไดวาอิทธิพล
ทางพันธุกรรมของแมและอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มนาจะมีความสํ าคัญตอการประเมินทางพันธุกรรม   
ในลกัษณะปริมาณนํ้ านม

ในลกัษณะเปอรเซ็นตไขมันนม  เมื่อพิจารณาจากคา  log  likelihood ของโมเดล [1] , [20] , 
[3F] และ [40F]  จะเหน็ไดวาในโมเดลที่  [3F]  จะมีคา log likelihood ทีเ่ปนบวกนอยที่สุดเทากับ 
89.821 ซ่ึงมีคา log likelihood ใกลเคียงกับโมเดล [40F] ทีม่ีคาเทากับ 100.591  เมือ่พิจารณาเปรียบเทียบ
โดยการตัดอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมออกจากโมเดล [40F] ซ่ึงจะกลายไปเปนโมเดล [3F] นั้น        
คาอัตราพันธุกรรมของตัวสัตวจะมีคาแตกตางกันเพียง 0.001 คาความแปรปรวนของตัวสัตวและ           
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คาความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อนจะแตกตางกันเพียง 0.00083 และ 0.00322  ตามลํ าดับ อาจจะ
สามารถบงบอกไดวาอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมจะไมมีความสํ าคัญตอลักษณะปริมาณไขมันนม ซ่ึง
สอดคลองกับงานวิจัยของ  Southwood  และคณะ (1989)   Albuquerque  และคณะ (1998)  ในทํ านอง
เดียวกัน เมื่อพิจารณาเปรียบเทียบโดยการตัดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มออกจากโมเดล [40F] ซ่ึงจะ
กลายไปเปนโมเดล [20] คาความแปรปรวนเนื่องจากตัวสัตวจะมีคาแตกตางกันนอยมากเพียงแค 
0.00041 แตจะแตกตางกันมากตรงคาความแปรปรวนเนื่องจากอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมจะมีคา 
เพิม่ขึน้ 0.021 ทํ าใหคาอัตราพันธุกรรมของแมเพิ่มขึ้นดวย เทากับ 0.086 คาที่เพิ่มขึ้นนี้จะสูงกวาคาที่ได
จากการศึกษาของ Albuquerque และคณะ (1998) ซ่ึงมคีาเทากับ 0.001 นั่นอาจจะแสดงใหเห็นถึงความ
สํ าคัญของอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มตอการประเมินทางพันธุกรรมในลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม

ในลกัษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม  เมื่อพิจารณาจากคา log likelihood ของโมเดล [1] , 
[20]  ,  [3F]  และ [40F]  จะเหน็ไดวาในโมเดล  [40F]  จะมีคา log  likelihood ทีม่ีคาติดลบนอยที่สุด  
ซ่ึงมีคาเทากับ -288.329 เมื่อพิจารณาเปรียบเทียบโดยการตัดอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมออกจาก
โมเดล [40F] ซ่ึงจะกลายไปเปนโมเดล [3F] จะเหน็ไดวาคาความแปรปรวนของตัวสัตวมีคาแตกตางกัน        
นอยมาก เทากับ 0.00011 สวนคาอัตราพันธุกรรมที่ประมาณไดมีคาไมแตกตางกันอาจจะบงบอกไดวา  
อิทธิพลทางพันธุกรรมของแมไมมีความสํ าคัญตอลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม ในทํ านอง       
เดียวกัน เมื่อพิจารณาเปรียบเทียบโดยการตัดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มออกจากโมเดล [40F] ซ่ึงจะ
กลายไปเปนโมเดล [20] คาประมาณของความแปรปรวนเนื่องจากอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม             
มีคาแตกตางกันนอยมากเทากับ 0.00009 สงผลใหคาอัตราพันธุกรรมของแมไมแตกตางกันทํ าให
สามารถที่จะบงบอกไดวา อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มจะไมมีความสํ าคัญตอลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีน
ในนํ ้านม  สวนคาประมาณของความแปรปรวนของตัวสัตวที่มีคาลดลงอาจจะเปนสาเหตุมาจากการเกิด
คอนฟาวนด (confound) ระหวางอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มและอิทธิพลทางพันธุกรรมของตัวสัตวได  
(Albuquerque et  al., 1998)
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คาการผสมพันธุ

ในลักษณะปริมาณนํ้ านม คาการผสมพันธุโดยเฉลี่ยจะมีคาติดลบในทุกโมเดล (ตารางภาค
ผนวกที่ 1) ทั้งนี้อาจจะเนื่องมาจากที่ผานมามีความผิดพลาดจากการคัดเลือกหรือคัดทิ้งโคนมที่มี     
พนัธกุรรมที่ดีซ่ึงไมสามารถปรับตัวใหเขากับสภาพแวดลอมภายในฟารมไดจึงถูกคัดทิ้งไป ทํ าใหโคนม
พนัธุดมีเีหลืออยูเพียงบางสวนภายในฟารม การคัดเลือกหรือคัดทิ้งโดยดูจากลักษณะของการแสดงออก
เพียงอยางเดียว จะเปนอีกสาเหตุหนึ่งที่ทํ าใหเกิดความผิดพลาดไดเมื่อทํ าการคัดเลือกหรือคัดทิ้งโคนม 
เนือ่งจากมีความแปรปรวนทางดานสภาพแวดลอมเขามามีอิทธิพลอยูตลอดเวลา นอกจากนั้น การหวัง
ผลจากการเกิดเฮทเทอโรซีสเพื่อใหลักษณะการแสดงออกที่ตองการถายทอดพันธุกรรมไปสูลูกนั้นจะ
เกดิขึน้ไดยากเพราะผลของการเกิดเฮทเทอรโรซีสจะไมสามารถถายทอดไปได (จันทรจรัส เร่ียวเดชะ, 
2534 ; สมชยั จันทรสวาง, 2534) ดังนั้น การถายทอดของยีนที่ควบคุมลักษณะของการแสดงออกที่
ตองการ แทนที่จะถายทอดไปยังรุนลูกไดทั้งหมด แตกลับกัน การถายทอดของยีนดังกลาวจะเกิดการ
กระจายตวัภายในประชากร จึงทํ าใหคาเฉลี่ยของการผสมพันธุที่ไดจึงมีคานอยและมีคาตํ่ ากวาศูนย

สวนลักษณะเปอรเซ็นตไขมันและเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม (ตารางภาคผนวกที่ 3 และ 5) จะ
มคีาโดยเฉลี่ยเปนบวก สังเกตไดวาเมื่อกํ าหนดใหอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มเปนปจจัยคงที่ จะมีคาการ
ผสมพันธุมากกวาการกํ าหนดใหเปนปจจัยสุมในทุกลักษณะที่ทํ าการศึกษา สวนผลของคาสหสัมพันธ
ทางพันธุกรรมทั้งสามลักษณะ (ตารางภาคผนวกที่ 2 , 4 และ 6) จะบงบอกไดวา อิทธิพลทางพันธุกรรม
ของแมที่กํ าหนดคาเริ่มตนของความแปรปรวนรวมมีคาเทากับหรือไมเทากับศูนยนั้นสามารถที่จะใช  
ทดแทนกันได ซ่ึงผลที่ไดสอดคลองกับผลจากการเปรียบเทียบโมเดลในองคประกอบของความ            
แปรปรวนและคาการผสมพันธุในขางตน นอกจากนั้น การกํ าหนดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มใหเปน
ปจจัยคงที่จะไมสามารถนํ ามาใชทดแทนกับโมเดลที่กํ าหนดใหอิทธิพลดังกลาวเปนปจจัยสุม โมเดลที่
กํ าหนดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มใหเปนปจจัยคงที่จะมีความสัมพันธกันสูงเชนเดียวกับโมเดลที่
ก ําหนดอทิธพิลดังกลาวใหเปนปจจัยสุม อยางไรก็ตาม การกํ าหนดอิทธิพลดังกลาวดวยปจจัยคงที่และ
ปจจัยสุมคอนขางที่จะมีความสัมพันธกันสูงภายในโมเดลที่อยูในกลุมเดียวกัน สวนคาการผสมพันธุ
ของพอพันธุ (ตารางภาคผนวกที่ 9) ผลที่ไดจะสอดคลองกับผลที่ไดในคาการผสมพันธุของแมพันธุ



72

ในการเปรียบเทียบลํ าดับของคาการผสมพันธุในแมโคนม  (ตารางภาคผนวกที่ 10 , 11 และ 12) 
คอนขางที่จะมีการสลับสับเปลี่ยนตํ าแหนงกันคอนขางมากเมื่อโมเดลที่ใชเปลี่ยนไป จะสังเกตไดวา 
ลักษณะของการจัดเรียงลํ าดับคาการผสมพันธุในแมพันธุภายในแตละโมเดล จะมีลักษณะรูปแบบที่
คลายคลึงกับผลของการประมาณคาสหสัมพันธของคาการผสมพันธุที่ไดกลาวไปแลว กลาวคือ          
ในโมเดลภายในกลุมเดียวกัน  สัตวตัวเดียวกันที่จะปรากฏอยูภายในทั้งสองโมเดลที่เปรียบเทียบกันจะมี
จ ํานวนมากกวาโมเดลที่อยูตางกลุมอยางเห็นไดชัดเจน และ โมเดลที่กํ าหนดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม
เหมอืนกนั คอื เปนปจจัยคงที่ หรือ ปจจัยสุมจะมีจํ านวนสัตวตัวเดียวกันอยูทั้งสองโมเดลคอนขางมาก
และมากกวาในโมเดลที่กํ าหนดอิทธิพลดังกลาวแตกตางกัน เชน ในโมเดล [3R] หรือ [4R] จะมี     
หมายเลขประจํ าตัวสัตวที่ถูกจัดเรียงใน 25 ลํ าดับแรกสุด ที่อยูภายในทั้งสองโมเดลเปนจํ านวนมากและ
มากกวาเมื่อเปรียบเทียบโมเดลทั้งสองโมเดลกับโมเดล  [3F]  หรือ  [4F]  

สวนการจัดลํ าดับของพอพันธุ ไดรับผลกระทบนอยกวาในแมพันธุโคนมเปนอยางมาก ทั้งนี้
อาจจะเนื่องจากอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มไมไดถูกถายทอดผานสายสัมพันธทางพอ จึงสงผลกระทบ
นอยตอการจัดเรียงลํ าดับของพอพันธุ ซ่ึงสอดคลองกับงานวิจัยของ Boettcher และคณะ (1996b) ที่         
รายงานวาอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มในโมเดลถูกคาดวามีผลกระทบตอคาการผสมพันธุที่ทํ านายได 
(predicted breeding value; PBV) จากพอพันธุนอยกวาจากแมพันธุ เมื่อเปรียบเทียบกับคาการผสมพันธุ
ที่แทจริง (true breeding value ; TBV)

ในการศึกษาคาเฉลี่ยของคาการผสมพันธุที่จํ าแนกตามพันธุและกลุมพันธุในแตละโมเดลที่ทํ า
การศึกษา (ตารางภาคผนวกที่ 16) นั้น จะเห็นไดวา พันธุโคนมที่มีคาเฉลี่ยของคาการผสมพันธุมากที่สุด
ในลกัษณะปริมาณนํ้ านม คือ โคนมพันธุโฮลสไตนพันธุแท จะสามารถถายทอดพันธุกรรมไปใหลูกได
ดีที่สุด
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สรุปผลการวิจัย

ผลการวิเคราะหขอมูลเบื้องตน

โคนมทีใ่ชศึกษาครั้งนี้ จะอยูในระยะการใหนมครั้งแรกจํ านวน 596 ตัว ประกอบไปดวยกลุม
พนัธุของโคนมจํ านวน 18 กลุมพันธุที่มาจาก 3 พันธุไดแก พันธุโฮลสไตนฟรีเชี่ยน พันธุบราวนสวิส 
และ พนัธุเจอรซ่ี โดยโคนมพันธุโฮลสไตนฟรีเชี่ยนมีคาเฉลี่ยของปริมาณนํ้ านมมากที่สุดแตจะมีคาเฉลี่ย
ของเปอรเซ็นตไขมันนม และ เปอรเซ็นตโปรตีนนอยที่สุด ซ่ึงคาเฉลี่ยของปริมาณนํ้ านมที่ไดจะมีคา     
สูงกวารายงานวิจัยสวนใหญภายในประเทศ สวนโคนมพันธุเจอรซ่ีมีคาเฉลี่ยของปริมาณนํ้ านมนอย     
ทีสุ่ดแตมีคาเฉลี่ยของเปอรเซ็นตไขมันนม และ เปอรเซ็นตโปรตีนมากที่สุด

ปจจัยท่ีมีอิทธิพลตอลักษณะการใหผลผลิต

อิทธิพลของป-ฤดูกาล พันธุ และกลุ มพันธุ  จํ านวนวันใหนม จะมีผลตอปริมาณนํ้ านม 
เปอรเซ็นตไขมันนมและเปอรเซ็นตโปรตีน สวนจํ านวนวันตั้งแตคลอดจนถึงวันเก็บบันทึกนํ้ านม     
ครั้งแรกจะมีอิทธิพลตอบางลักษณะในบางโมเดล และ อิทธิพลของอายุแมโคที่ใหลูกตัวแรกโดย       
สวนใหญจะไมมีผลตอลักษณะที่ศึกษา นอกจากนั้นเมื่อทดสอบอิทธิพลของฤดูกาลเปนอิทธิพลหลัก 
ปรากฏวาไมมีอิทธิพลตอลักษณะใดๆในการศึกษาครั้งนี้

องคประกอบของความแปรปรวนและคาอัตราพันธุกรรม

องคประกอบของความแปรปรวนและคาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตวจะมีคา      
สูงขึ้นเมื่อไมไดรวมอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมและอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มไวในโมเดล

องคประกอบของความแปรปรวนและคาอัตราพันธุกรรมของแม จะมีคามากขึ้นเมื่อกํ าหนดให
คาความแปรปรวนรวมระหวางอิทธิพลโดยตรงเนื่องจากตัวสัตวและอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม มีคา
ไมเทากับ 0 ผลของคาประมาณที่ไดคาสูงขึ้นอาจจะเปนผลเนื่องมาจากการเกิดความมีอคติที่เกิดจาก 
การประมาณคาทางพันธุกรรม

องคประกอบของความแปรปรวนและคาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่ม จะมีคามากกวา
ในหลายๆรายงานวิจัยในตางประเทศ เมื่อกํ าหนดใหปจจัยดังกลาวเปนปจจัยสุม ซ่ึงอาจจะเปนผลเนื่อง
มาจากการเกิดความมีอคติในการประมาณคาทางพันธุกรรมเชนเดียวกัน
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การเปรียบเทียบระหวางโมเดล

อิทธิพลทางพันธุกรรมของแมจะมีคาประมาณที่ไดไมแตกตางกัน เมื่อกํ าหนดใหคาความ    
แปรปรวนรวมระหวางอิทธิพลทางพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตวและอิทธิพลทางพันธุกรรมของ
แมมคีาเทากับ 0  หรือไมเทากับ  0  นั่นหมายถึงคาความแปรปรวนรวมดังกลาวมีคาไมแตกตางจาก 0

อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม เนื่องจากขอมูลที่ใชศึกษาในครั้งนี้ เปนขอมูลที่เก็บบันทึกจริง     
ภายในฟารม ไมไดมาจากฝูงทดลองจึงทํ าใหการกระจายขนาดของกลุมสายสัมพันธของแมไมไดมีการ
กระจายเปนแบบปกติ นอกจากนั้น การถายทอดของไมโตคอนเดรียไมมีการเกิดการกลายพันธุ และ   
การเกดิ ครอสซิ่ง โอเวอร แตอยางใด ดังนั้น การกํ าหนดอิทธิพลดังกลาวใหเปนปจจัยคงที่จะมีความ
เหมาะสมตอการประมาณคาทางพันธุกรรมไดดีกวาการกํ าหนดอิทธิพลดังกลาวใหเปนปจจัยสุม

อิทธิพลทางพันธุกรรมของแมจะมีความสํ าคัญตอการประมาณคาอัตราพันธุกรรมในปริมาณ    
นํ ้านมเทานั้น แตไมมีผลตอการประมาณคาอัตราพันธุกรรมของเปอรเซ็นตไขมันและเปอรเซ็นตโปรตีน 
สวนอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มจะมีความสํ าคัญตอปริมาณนํ้ านมและเปอรเซ็นตไขมันนม สวน
เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านมจะไมมีผลตอการประมาณคาอัตราพันธุกรรม อยางไรก็ตาม ในการ
ประมาณคาอัตราพันธุกรรม ถาไมไดคํ านึงถึงอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมหรืออิทธิพลของ              
ไซโตพลาสซึ่มในโมเดลจะทํ าใหคาประมาณที่ไดมีคาสูงขึ้น
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ขอเสนอแนะ

ขอสรุปในการศึกษาครั้งนี้เปนบทสรุปที่ไดมาจากการศึกษาในประชากรโคนมของฟารม      
แหงหนึ่งภายในประเทศ  ผลของการศึกษาบงบอกถึงความสํ าคัญของอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม 
และอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มในบางลักษณะของการใหผลผลิตในโคนม แตอยางไรก็ตาม การศึกษา
ในครัง้นี้ยังไมสามารถสรุปประเด็นดังกลาวครอบคลุมไปยังระดับประเทศได  ความสํ าคัญของอิทธิพล
ทั้งสองตอการประเมินคาทางพันธุกรรมใดๆในประเทศไทยซึ่งมีความหลากหลายของกลุมพันธุ        
มากมายยังเปนที่นาสนใจและนาศึกษาในระดับประเทศตอไป ถึงแมวาการประเมินคาทางพันธุกรรม       
สวนใหญในตางประเทศจะมีแนวโนมสรุปไปในแนวทางที่วาอิทธิพลดังกลาวจะไมมีความสํ าคัญก็ตาม 
หากวาอิทธิพลดังกลาวมีอยูจริงแตถูกละเลยเมื่อประเมินทางพันธุกรรม จะทํ าใหการประเมินเกิดอคติ
และอาจจะสงผลกระทบตอการคัดเลือกและการปรับปรุงพันธุได ในอนาคต

ในการศึกษาครั้งนี้ กลุมของไซโตพลาสซึ่มที่ถายทอดไมโตคอนเดรียผานมาทางสายแมมี        
ขอจํ ากัดที่สํ าคัญ คอืจ ํานวนของชั่วรุนที่ไดในแตละกลุมมีจํ านวนนอยเกินไป Schnitzenlehner และ Essl 
(1999) แนะนํ าวา จํ านวนชั่วรุนของบรรพบุรุษทางสายแมที่สามารถตามยอนพันธุประวัติไปจนถึง
บรรพบรุุษเริม่ตนควรที่จะมีจํ านวนไมนอยกวา 4 ชั่วรุนขึ้นไป และมีจํ านวนมากที่สุดไมเกิน 16 ช่ัวรุน   
ซ่ึงตองตรวจสอบแนวคิดและทฤษฎีในระดับของประชากรขนาดใหญตอไป  ถาเปนไปได

การศึกษาวิจัยดานพันธุศาสตรโมเลกุลที่จะนํ ามาประยุกตใชกับการประเมินคาทางพันธุกรรม 
การคดัเลือก และผลตอบสนองทางพันธุกรรม เปนสิ่งที่นาศึกษาตอไปในอนาคต โดยทํ าการศึกษาทาง
พันธุศาสตรโมเลกุลของยีนบงชี้ (marker gene) ในไมโตคอนเดรียวาในระดับประชากรที่มียีนดังกลาว
อยูจะสงผลกระทบตอการประเมินคาทางพันธุกรรม การคัดเลือก และความกาวหนาทางพันธุกรรมใน
การปรับปรุงพันธุอยางไรตอไปภายในประเทศ

นอกจากนั้น หากความสํ าคัญของการถายทอดอิทธิพลดังกลาวมีอยูจริงในโคนม การศึกษา
ความแตกตางของการรวมอิทธิพลดังกลาวเพื่อที่จะใหไดคํ าตอบที่แนชัดและสมบูรณแบบที่แทจริง  
ควรที่จะมีการออกแบบการทดลอง (experimental design) โดยการยายฝากยีน (nuclear transfer) หรือ   
ใชเทคนิคของการโคลนนิ่ง (cloning)   ภายในนวิเคลียสใหมีความเหมือนกันทุกประการ (identical) 
โดยมี ดีเอ็นเอของไซโตพลาสซึ่มที่แตกตางกันออกไปและใชเทคนิคของการยายฝากตัวออน ทํ าให
ทราบไดแนชัดถึงความสํ าคัญของอิทธิพลดังกลาวตอลักษณะที่สํ าคัญทางดานผลผลิตในโคนม                     
(Huizinga  et  al., 1986 ;  Kirkpatrick and Dentine, 1988 ;  Schutz et  al., 1992a)
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ภาคผนวก
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ตารางภาคผนวกที่ 1    คาเฉลี่ย  สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน (standard deviation ; S.D.) คาตํ่ าสุด และ
         คาสูงสุดของคาการผสมพันธุในแตละโมเดลของลักษณะปริมาณนํ้ านม
         (หนวย : กิโลกรัม)

โมเดล คาเฉลี่ย S.D. คาตํ่ าสุด คาสูงสุด
[1]
[2]
[20]
[3F]
[3R]
[4F]
[4R]
[40F]
[40R]

-460.592
-701.616
-680.621
-199.365
-461.584
-219.385
-707.343
-223.120
-686.611

373.553
379.417
350.776
325.100
344.307
254.450
370.246
257.653
334.956

-1520.417
-1738.150
-1713.430
-1517.660
-1524.860
-1329.300
-1730.640
-1325.014
-1709.270

1251.695
582.321
877.344

2371.848
1285.316
502.383
488.006
509.257
361.633

ตารางภาคผนวกที่ 2      คาสหสัมพันธตามตํ าแหนงของสเปยรแมน (เหนือเสนทะแยงมุม) และคา
                                      สหสัมพันธของเปยรสัน (ใตเสนทะแยงมุม) ของคาการผสมพันธุ ใน
                                      ลักษณะปริมาณนํ้ านมที่คํ านวณไดจากโมเดลตางๆ

โมเดล    [1]           [2]           [20]         [3F]         [3R]         [4F]         [4R]         [40F]       [40R]
[1]
[2]
[20]
[3F]
[3R]
[4F]
[4R]
[40F]
[40R]

 1.000       0.943       0.944       0.686       0.998        0.731       0.943       0.733        0.945
 0.943       1.000       0.995       0.635       0.943        0.775       0.996       0.778        0.991
 0.941       0.994       1.000       0.613       0.943        0.760       0.990       0.762        0.997
 0.711       0.608       0.580       1.000       0.719        0.903       0.658       0.902        0.630
 0.998       0.939       0.938       0.744       1.000        0.759       0.944       0.761        0.945
 0.727       0.758       0.734       0.859       0.749        1.000       0.798       0.999        0.779
 0.938       0.988       0.974       0.645       0.934        0.793       1.000       0.801        0.993
 0.728       0.761       0.735       0.859       0.750        0.999       0.796       1.000        0.780
 0.940       0.984       0.982       0.621       0.936        0.775       0.993       0.776        1.000
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ตารางภาคผนวกที่ 3  คาเฉลี่ย  สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน (standard deviation ; S.D.) คาตํ่ าสุด และ
       คาสูงสุดของคาการผสมพันธุในแตละโมเดลของลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม
       (หนวย : เปอรเซ็นต)

โมเดล คาเฉลี่ย S.D. คาตํ่ าสุด คาสูงสุด
[1]
[2]
[20]
[3F]
[3R]
[4F]
[4R]
[40F]
[40R]

0.178
0.136
0.122
0.374
0.170
0.253
0.131
0.194
0.115

0.139
0.105
0.095
0.147
0.119
0.172
0.100
0.156
0.090

0.0002
0
0

0.037
0.002

0
0

-1.262
0

0.707
0.586
0.579
1.192
0.636
1.343
0.561
1.229
0.547

ตารางภาคผนวกที่   4     คาสหสัมพันธตามตํ าแหนงของสเปยรแมน (เหนือเสนทะแยงมุม) และ คา
                                       สหสัมพันธของเปยรสัน (ใตเสนทะแยงมุม) ของคาการผสมพันธุใน
                                       ลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนมที่คํ านวณไดจากโมเดลตางๆ

โมเดล     [1]           [2]           [20]          [3F]         [3R]         [4F]         [4R]         [40F]       [40R]
[1]
[2]
[20]
[3F]
[3R]
[4F]
[4R]
[40F]
[40R]

  1.000       0.043      -0.140        0.417       0.877       0.526       0.108        0.535      -0.126
  0.299       1.000       0.897       -0.161     -0.123      -0.154       0.976       -0.156       0.889
  0.150       0.934       1.000      -0.284      -0.299      -0.292       0.823       -0.290       0.988
  0.399      -0.094     -0.202        1.000       0.547       0.769      -0.122        0.786      -0.288
  0.920       0.119      -0.030       0.532       1.000       0.711      -0.049        0.739      -0.284
  0.524      -0.005      -0.133       0.779       0.674      1.000       -0.098        0.940      -0.295
  0.347       0.982       0.882      -0.046       0.190       0.061       1.000       -0.101        0.833
  0.473      -0.026      -0.121       0.646       0.623       0.717       0.027        1.000      -0.294
  0.160       0.925       0.989      -0.203      -0.008      -0.136       0.891      -0.127       1.000
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ตารางภาคผนวกที่   5    คาเฉลี่ย  สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน (standard deviation ; S.D.) คาตํ่ าสุด และ
           คาสูงสุดของคาการผสมพันธุในแตละโมเดลของลักษณะเปอรเซ็นต
           โปรตีนในนํ้ านม (หนวย : เปอรเซ็นต)

โมเดล คาเฉลี่ย S.D. คาตํ่ าสุด คาสูงสุด
[1]
[2]
[20]
[3F]
[3R]
[4F]
[4R]
[40F]
[40R]

0.070
0.103
0.101
0.078
0.058
0.072
0.084
0.060
0.087

0.065
0.079
0.077
0.081
0.056
0.068
0.072
0.059
0.069

0.0005
0
0

0.0006
0.0001

0
0
0
0

0.579
0.767
0.759
0.921
0.473
0.884
0.757
0.841
0.743

ตารางภาคผนวกที่   6     คาสหสัมพันธตามตํ าแหนงของสเปยรแมน (เหนือเสนทะแยงมุม) และคา
                                       สหสัมพันธของเปยรสัน (ใตเสนทะแยงมุม) ของคาการผสมพันธุ ใน

            ลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนที่คํ านวณไดจากโมเดลตางๆ

โมเดล    [1]           [2]           [20]         [3F]         [3R]        [4F]         [4R]        [40F]      [40R]
[1]
[2]
[20]
[3F]
[3R]
[4F]
[4R]
[40F]
[40R]

 1.000       0.205       0.166       0.281       0.962      0.328       0.296       0.331       0.150
 0.480       1.000       0.995       0.480       0.184    0.0003       0.924       0.206       0.965
 0.445       0.997       1.000       0.476       0.148     -0.021       0.901       0.186       0.973
 0.439       0.312       0.307       1.000       0.311      0.068       0.567       0.387       0.519
 0.977       0.459       0.429       0.522       1.000      0.375       0.271       0.375       0.132
 0.513       0.364       0.346       0.186       0.540      1.000       0.106       0.861      -0.005
 0.555       0.953       0.941       0.371       0.545      0.487       1.000       0.336       0.929
 0.501       0.521       0.509       0.333       0.537      0.937       0.645      1.000        0.220
 0.437       0.970       0.976       0.337       0.437      0.394       0.965       0.568       1.000
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ตารางภาคผนวกที่   7      คาเฉลี่ย สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน (standard deviation ; S.D.)  คาตํ่ าสุด และ คาสูงสุดของคาการผสมพันธุเนื่องมาจากอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม
  ในแตละโมเดลของลักษณะปริมาณนํ้ านม  เปอรเซ็นตไขมันนม  และ เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม

โมเดล                   ปรมิาณนํ้ านม  (กิโลกรัม)                                              เปอรเซ็นตไขมันนม  (เปอรเซ็นต)                      เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม  (เปอรเซ็นต)
   คาเฉลี่ย          S.D.            คาตํ่ าสุด          คาสูงสุด            คาเฉลี่ย        S.D.        คาตํ่ าสุด         คาสูงสุด            คาเฉลี่ย          S.D.          คาตํ่ าสุด         คาสูงสุด

[2]
[20]
[4F]
[4R]
[40F]
[40R]

  160.494       149.521       -1092.384        1186.884             0.119         0.070             0                0.389                 0.060           0.045              0                 0.351
  155.429       141.340       -1074.661        1219.181             0.120         0.064             0                0.345                 0.059           0.045              0                 0.345
  168.376       163.122         -427.968        2351.846             0.208         0.099             0                1.072                 0.102           0.055              0                 0.953
  164.690       139.477         -420.378        1197.011             0.123         0.064             0                0.371                 0.050           0.049              0                 0.569
  168.302       163.552         -428.197        2345.269             0.186         0.087         -0.195           0.973                  0.098           0.053              0                 0.927
  160.819       129.869         -418.153        1225.981             0.123         0.056             0               0.374                  0.053           0.047              0                 0.576

ตารางภาคผนวกที่  8   คาเฉลี่ย  สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน (standard deviation ; S.D.) คาตํ่ าสุด และคาสูงสุดของคาการผสมพันธุเนื่องมาจากอิทธิพลของยีนที่อยูภายนอกนิวเคลียส
 หรือไซโตพลาสซึ่มในแตละโมเดลของลักษณะปริมาณนํ้ านม  เปอรเซ็นตไขมันนม  และ เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม

โมเดล                   ปรมิาณนํ้ านม  (กิโลกรัม)                                              เปอรเซ็นตไขมันนม  (เปอรเซ็นต)                      เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม  (เปอรเซ็นต)
   คาเฉลี่ย          S.D.            คาตํ่ าสุด          คาสูงสุด            คาเฉลี่ย         S.D.        คาตํ่ าสุด         คาสูงสุด            คาเฉลี่ย          S.D.          คาตํ่ าสุด         คาสูงสุด

[3R]
[4R]
[40R]

  6.41x10-7      35.969          -89.242           147.312               0.037         0.039             0                0.193                 0.014           0.016              0                 0.104
  1.28x10-6      15.082          -36.909             57.284               0.034         0.036             0                0.182                 0.019           0.022              0                 0.139
-3.21x10-6         7.868         -19.250              30.026               0.019         0.020             0                0.101                 0.013           0.015              0                 0.094
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ตารางภาคผนวกที่   9     คาเฉลี่ย   สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน (standard deviation ; S.D.)   คาตํ่ าสุด และ คาสูงสุดของคาการผสมพันธุพอพันธุโคนม  ในแตละโมเดลของ
               ลักษณะปริมาณนํ้ านม  เปอรเซ็นตไขมันนม  และ เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม

โมเดล                      ปรมิาณนํ้ านม  (กิโลกรัม)                                          เปอรเซ็นตไขมันนม  (เปอรเซ็นต)                           เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม  (เปอรเซ็นต)
   คาเฉลี่ย          S.D.            คาตํ่ าสุด          คาสูงสุด            คาเฉลี่ย        S.D.         คาตํ่ าสุด         คาสูงสุด            คาเฉลี่ย          S.D.          คาตํ่ าสุด         คาสูงสุด

[1]
[2]
[20]
[3F]
[3R]
[4F]
[4R]
[40F]
[40R]

-528.218       263.110        -1185.600         193.137             0.180         0.105         0.0001             0.449                0.052           0.050          0.0003             0.266
-848.832       276.820        -1478.760         -35.987              0.103         0.084          0.002              0.363                0.091           0.054            0.001            0.274
-826.445       241.114        -1402.400         -87.005              0.093         0.070          0.002              0.339                0.091           0.051           0.004             0.268
-177.764       234.340          -906.995        393.403              0.362         0.088          0.099              0.631                0.061           0.046            0.001            0.208
-523.407       244.613        -1140.400        162.263              0.189         0.085          0.009              0.430                0.043           0.041          0.0003            0.219
-261.337       213.889          -924.483        304.233              0.262         0.132          0.004              0.677                0.063           0.054          0.0003            0.283
-848.617       277.410        -1482.800         -37.835              0.099         0.083          0.001             0.362                 0.072           0.050          0.0004            0.253
-265.672       217.332          -937.684        310.581              0.210         0.089         -0.049             0.479                 0.047           0.045                   0            0.207
-826.140       237.391        -1393.240         -94.980              0.087          0.066          0.002             0.329                 0.077           0.044            0.002            0.246
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ตารางภาคผนวกที่  10  ตัวอยางแสดงลํ าดับคาการผสมพันธุมากที่สุด 20 ลํ าดับแรกของแมโคนมที่ใหผลผลิตในแตละโมเดลที่ศึกษาของลักษณะปริมาณนํ้ านม
ID [1] ID [2] ID [20] ID [3F] ID [3R] ID [4F] ID [4R] ID [40F] ID [40R]

932-1
134
573
38
584
215
3068
728
538
441
961
3037
508
3925
603
664
401
128
146
924-1

1251.695
  903.499
  847.930
  715.529
  634.836
  605.270
  570.454
  497.211
  466.131
  420.818
403.570
386.419
378.513
371.331
361.962
323.265
311.226
296.903
275.304
258.863

584
3068
38
573
728
538
961
134
215
508
3037
664
128
3113
3110
209
704-1
3109
840
603

582.321
579.729
501.352
399.685
363.629
230.458
209.654
196.491
191.103
180.705
149.225
131.804
111.353
108.258
99.063
98.029
94.426
73.231
68.178
53.689

3068
584
38
573
728
961
215
538
128
134
3037
508
704-1
209
840
441
664
603
3113
924-1

877.344
668.115
385.302
378.747
244.700
238.731
195.028
153.308
141.673
116.165
115.243
94.640
83.803
78.530
61.904
35.655
31.781
21.322
19.381

0

932-1
134
240
508
728
3925
21
38
572
401
793
560
774
551
233
3108
6108
538
555
247

2371.848
1622.243
1158.795
590.782
568.276
565.553
537.357
481.316
453.549
444.489
412.301
408.515
404.861
385.766
380.453
379.540
378.544
375.694
363.373
361.161

932-1
134
573
38
584
3068
215
728
538
508
3037
961
3925
441
240
603
401
128
924-1
664

1285.316
888.116
697.955
594.943
571.409
531.862
483.124
406.061
399.839
320.200
319.732
309.004
300.811
297.732
284.390
274.803
260.873
253.129
235.950
227.739

728
508
3925
134
21
560
578
572
401
793
292
38
6108
239
713
624
538
3108
555
233

502.383
446.952
423.299
377.289
352.665
336.139
328.228
324.199
317.388
307.026
301.529
281.886
278.707
272.119
270.513
268.525
265.293
265.245
262.241
256.211

38
573
728
538
961
134
215
508
3037
664
3113
128
704-1
3110
209
3109
603
3925
401
584

488.006
389.886
356.017
227.561
199.615
198.351
182.432
178.365
142.469
120.050
109.763
102.312
99.222
99.177
92.671
72.113
54.561
53.977
9.456

0

728
508
3925
134
21
560
572
578
401
793
292
38
6108
3108
713
555
239
538
624
551

509.257
452.938
428.120
385.148
361.199
337.993
335.038
332.572
320.181
307.201
294.406
293.258
283.484
283.466
275.502
270.503
270.252
269.314
269.067
254.711

38
573
961
728
215
538
128
134
3037
704-1
508
209
441
664
603
3113
584
924-1
932-1
3925

361.633
357.332
226.459
223.533
178.020
140.286
134.704
107.682
102.415
84.354
80.895
67.782
19.273
12.125
10.678
8.885

0
0
0

-21.407
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ตารางภาคผนวกที่ 11   ตัวอยางแสดงลํ าดับคาการผสมพันธุมากที่สุด 20 ลํ าดับแรกของแมโคนมที่ใหผลผลิตในแตละโมเดลที่ศึกษาของลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม
ID [1] ID [2] ID [20] ID [3F] ID [3R] ID [4F] ID [4R] ID [40F] ID [40R]

3007
3047
549
291
837
809
211J
458
492
710
365
403
3010
106
627
425
3019
238
477
AS214
423

0.707
0.703
0.691
0.649
0.618
0.615
0.611
0.598
0.594
0.590
0.579
0.572
0.567
0.554
0.513
0.512
0.510
0.509
0.509
0.501
0.495

3047
AS214
298
821
3007
809
3006
365
549
592
291
211J
861-1
595
657
3913
622
713
7105
144
837

0.586
0.578
0.555
0.507
0.506
0.477
0.439
0.438
0.429
0.422
0.417
0.406
0.395
0.382
0.382
0.374
0.370
0.366
0.365
0.363
0.360

AS214
3047
821
298
861-1
3007
291
592
549
595
211J
824
3006
657
144
713
781
3913
622
809
365

0.579
0.514
0.507
0.495
0.436
0.422
0.417
0.417
0.386
0.368
0.348
0.347
0.343
0.339
0.339
0.335
0.333
0.332
0.332
0.331
0.326

329
924-1
101
AS02
144
3007
291
472
809
290
553
3016
365
ET17
402
549
3005
423
211J
274
219

1.192
1.062
0.995
0.965
0.868
0.806
0.777
0.766
0.722
0.714
0.701
0.695
0.677
0.675
0.664
0.661
0.654
0.653
0.650
0.634
0.636

3007
291
549
3047
211J
809
365
403
AS214
837
423
542
492
219
710
ET17
106
458
3020
238
3010

0.636
0.618
0.599
0.559
0.556
0.549
0.533
0.473
0.456
0.452
0.451
0.450
0.450
0.449
0.447
0.442
0.432
0.431
0.430
0.427
0.417

329
AS02
101
3007
809
472
365
423
291
3047
3016
549
828
3012
3003
211J
ET17
3048
116
542
426

1.343
1.176
1.113
0.841
0.815
0.815
0.763
0.707
0.697
0.682
0.663
0.655
0.637
0.633
0.630
0.626
0.623
0.622
0.621
0.621
0.606

3047
AS214
3007
298
809
821
365
549
3006
291
211J
592
657
144
3913
166
3068
423
713
622
249

0.561
0.523
0.519
0.508
0.503
0.476
0.463
0.427
0.426
0.409
0.408
0.376
0.372
0.365
0.362
0.358
0.357
0.354
0.340
0.335
0.332

329
101
472
3007
291
3016
3005
809
365
3073
ET17
3047
549
211J
423
219
542
3103
166
176
3048

1.229
0.937
0.712
0.674
0.670
0.607
0.593
0.580
0.558
0.557
0.555
0.538
0.534
0.524
0.523
0.517
0.508
0.499
0.493
0.475
0.470

AS214
821
3047
298
291
3007
861-1
592
549
3068
824
211J
144
595
781
809
657
365
3006
3913
403

0.547
0.488
0.485
0.454
0.416
0.413
0.396
0.382
0.375
0.345
0.343
0.340
0.336
0.331
0.326
0.324
0.323
0.320
0.318
0.317
0.313
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ตารางภาคผนวกที่ 12    ตัวอยางแสดงลํ าดับคาการผสมพันธุมากที่สุด 20 ลํ าดับแรกของแมโคนมที่ใหผลผลิตในแตละโมเดลที่ศึกษาของลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม
ID [1] ID [2] ID [20] ID [3F] ID [3R] ID [4F] ID [4R] ID [40F] ID [40R]

4009
AS02
AS214
238
7103
924-1
453
932-1
216
3068
367
146
414
828
4106-1
598
835
704-1
4103-1
813-1
597

0.579
0.484
0.374
0.373
0.361
0.360
0.315
0.303
0.265
0.255
0.240
0.234
0.229
0.215
0.213
0.212
0.210
0.210
0.207
0.206
0.203

AS02
AS214
4009
4106-1
728
146
3945
541
238
438
453
7103
828
414
619
251
148
624
470
502
3108

0.767
0.656
0.518
0.335
0.322
0.322
0.318
0.304
0.296
0.277
0.270
0.267
0.264
0.262
0.262
0.257
0.254
0.250
0.250
0.250
0.248

AS02
AS214
4009
4106-1
728
3945
146
541
238
438
7103
828
619
453
251
414
470
148
624
502
3108

0.759
0.647
0.473
0.314
0.311
0.310
0.303
0.295
0.265
0.261
0.259
0.259
0.254
0.252
0.251
0.249
0.246
0.243
0.243
0.241
0.239

924-1
932-1
134
202
240
402
3068
AS214
584
414
4106-1
840
3945
453
636
4009
728
815
339old
6108
465

0.921
0.908
0.571
0.445
0.411
0.364
0.360
0.347
0.287
0.276
0.272
0.259
0.257
0.240
0.232
0.228
0.224
0.221
0.218
0.218
0.212

AS02
4009
924-1
AS214
932-1
238
7103
453
3068
202
828
134
216
414
584
704-1
367
710-1
835
146
840

0.473
0.448
0.376
0.365
0.323
0.291
0.274
0.271
0.252
0.204
0.202
0.200
0.200
0.197
0.196
0.190
0.185
0.179
0.172
0.170
0.169

AS214
AS02
4009
821
4106-1
444
581
4103-1
216
414
3945
813-1
238
293
728
147
541
3068
805-1
670
815

0.884
0.570
0.352
0.348
0.262
0.234
0.230
0.227
0.224
0.221
0.218
0.218
0.213
0.213
0.205
0.203
0.202
0.200
0.195
0.194
0.193

AS02
AS214
4009
4106-1
3945
238
728
541
828
146
3068
453
438
414
624
251
617
502
619
148
815

0.757
0.649
0.483
0.303
0.292
0.287
0.286
0.275
0.272
0.270
0.262
0.246
0.238
0.238
0.223
0.222
0.217
0.216
0.215
0.213
0.211

AS214
AS02
821
4009
3945
4106-1
815
728
414
541
3068
636
6108
824
339old
581
4103-1
216
444
465
867

0.841
0.525
0.313
0.279
0.223
0.218
0.207
0.198
0.197
0.192
0.191
0.185
0.182
0.179
0.171
0.171
0.168
0.166
0.162
0.162
0.160

AS02
AS214
4009
3945
728
541
4106-1
3068
828
146
251
815
238
414
438
619
624
453
470
502
521

0.743
0.632
0.386
0.281
0.273
0.262
0.261
0.257
0.255
0.244
0.219
0.217
0.216
0.215
0.215
0.214
0.214
0.211
0.211
0.207
0.205
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ตารางภาคผนวกที่  13     ลํ าดับพอพันธุโคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุด 5 ลํ าดับแรก   จํ านวนลูกสาว (N)   และ  คาการผสมพันธุที่ไดจากแตละโมเดลของ
                     ลักษณะปริมาณนํ้ านม

พอพันธุ N [1] พอพันธุ N [2] พอพันธุ N [20] พอพันธุ N [3F] พอพันธุ N [3R]
14H1140
11H1273
29H4568
11H2188
11H369

29
8
4
13
6

193.137
71.798
62.033
58.746
4.135

14H1140
29H4568
11H1273
11H369

ALLAMOY

29
4
8
6
3

-35.987
-160.737
-245.434
-258.352
-282.585

14H1140
11H1273
29H4568
11H369

11H2188

29
8
4
6

13

-87.0052
-275.333
-278.309
-337.59

-338.621

11H2143
7H3039

14H1140
29H4568
11H1273

26
7

29
4
8

393.403
389.825
383.401
307.562
248.480

14H1140
11H1273
29H4568
11H2188
11H369

29
8
4

13
6

162.26
40.001
18.797
4.993

-40.021

พอพันธุ N [4F] พอพันธุ N [4R] พอพันธุ N [40F] พอพันธุ N [40R]
14H1140
7H3039

11H2143
29H4568
11H1273

29
7
26
4
8

304.233
253.617
252.975
168.201
155.088

14H1140
29H4568
11H1273
11H369

ALLAMOY

29
4
8
6
3

-37.835
-159.488
-244.942
-260.584
-277.555

14H1140
7H3039

11H2143
29H4568
11H1273

29
7

26
4
8

310.581
256.919
247.044
177.166
155.758

14H1140
11H1273
29H4568
11H2188
11H369

29
8
4

13
6

-94.980
-281.823
-289.293
-344.677
-347.823
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        ตารางภาคผนวกที่  14      ลํ าดับพอพันธุโคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุด 5 ลํ าดับแรก   จํ านวนลูกสาว (N)   และ  คาการผสมพันธุที่ไดจากแตละโมเดลของ
                      ลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม

  พอพันธุ N [1] พอพันธุ N [2] พอพันธุ N [20] พอพันธุ N [3F] พอพันธุ N [3R]
BSC613
11H2132
74H0037
24H0415
11H1056

9
10
24
3
5

0.449
0.447
0.444
0.437
0.407

14H1140
11H2143
11H1340
BSC613
11H2597

29
26
15
9
4

0.363
0.352
0.323
0.319
0.298

14H1140
11H2143
11H1340
11H2597
11J354

29
26
15
4
8

0.339
0.310
0.295
0.261
0.242

74H0037
11H2132
BSC613
14H1380
11H2188

24
10
9
6

13

0.631
0.620
0.605
0.577
0.541

74H0037
11H2132
BSC613
14H1380
24H0415

24
10
9
6
3

0.430
0.415
0.408
0.367
0.360

พอพันธุ N [4F] พอพันธุ N [4R] พอพันธุ N [40F] พอพันธุ N [40R]
BSC613
72H0415
11H2188
14H1380
74H0037

9
10
13
6
24

0.677
0.625
0.612
0.589
0.513

14H1140
BSC613
11H2143
11H1340
11H2597

29
9

26
15
4

0.362
0.349
0.329
0.299
0.283

74H0037
11H2132
BSC613
14H1380
11H2188

24
10
9
6

13

0.479
0.458
0.455
0.434
0.403

14H1140
11H2143
11H1340
11H2597
11J354

29
26
15
4
8

0.329
0.284
0.275
0.245
0.225
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     ตารางภาคผนวกที่  15     ลํ าดับพอพันธุโคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุด 5 ลํ าดับแรก   จํ านวนลูกสาว (N)   และ  คาการผสมพันธุที่ไดจากแตละโมเดลของ
                  ลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม

พอพันธุ N [1] พอพันธุ N [2] พอพันธุ N [20] พอพันธุ N [3F] พอพันธุ N [3R]
BSC613

787
11H1479

4
AMZ

9
11
11
5
2

0.266
0.241
0.199
0.189
0.172

14H1140
ROBO
11B520

11H1340
S2619

29
3

10
15
6

0.274
0.240
0.232
0.222
0.203

14H1140
ROBO
11B520

11H1340
11H1733

29
3

10
15
9

0.268
0.227
0.223
0.220
0.196

14H1140
ROBO

11H1273
11H2325

B750

29
3
8
9
7

0.208
0.197
0.185
0.185
0.170

BSC613
B787

11H1479
4

14H1140

9
11
11
5

29

0.219
0.199
0.168
0.144
0.140

พอพันธุ N [4F] พอพันธุ N [4R] พอพันธุ N [40F] พอพันธุ N [40R]
BSC613
11H1709
11H1479

4
14B0190

9
8
11
5
6

0.283
0.217
0.216
0.205
0.186

14H1140
BSC613
ROBO
11B520

11H1273

29
9
3

10
8

0.253
0.216
0.215
0.190
0.181

BSC613
14H1140
11H1479
ROBO

11H1709

9
29
11
3
8

0.207
0.170
0.152
0.149
0.146

14H1140
ROBO
11B520

11H1340
11H1733

29
3

10
15
9

0.246
0.191
0.184
0.181
0.168
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ตารางภาคผนวกที่  16     คาเฉลี่ยกํ าลังสองนอยที่สุด คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน (S.E.) ของคาการผสมพันธุที่จํ าแนกตามกลุมพันธุในแตละโมเดลทั้งสามลักษณะ

ลํ าดับที่                              กลุมพันธุ   ปรมิาณนํ้ านม  (กิโลกรัม)          เปอรเซ็นตไขมันนม  (เปอรเซ็นต)       เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม  (เปอรเซ็นต)
   คาเฉลี่ย                 S.E.                     คาเฉลี่ย                   S.E.                          คาเฉลี่ย                   S.E.

     1                                    100 HF
     2                         ≥ 87.5 HF  –  < 100HF
     3                         ≥ 75 HF – < 87.5 HF
     4                         ≥ 62.5 HF – < 75 HF
     5                         ≥   50 HF  -  < 62.5 HF
     6                                    < 50 HF
     7                                     100 BS
     8                        ≥ 87.5 BS  –  < 100BS
     9                         ≥ 75 BS – < 87.5 BS
   10                         ≥ 62.5 BS – < 75 BS
   11                         ≥   50 BS  -  < 62.5 BS
   12                                    < 50 BS
   13                                      100 JS
   14                         ≥ 87.5 JS  –  < 100JS
   15                         ≥ 75 JS – < 87.5 JS
   16                         ≥ 62.5 JS – < 75 JS
   17                         ≥  50 JS  -  < 62.5 JS
   18                                    < 50 JS

  -345.754              16.432                    0.198                   0.006                           0.079                    0.003
  -460.665                6.495                    0.192                   0.003                           0.080                    0.001
  -535.995              16.079                    0.181                   0.006                           0.103                    0.003
  -543.097              19.188                    0.187                   0.007                           0.081                    0.004
  -536.495              24.054                    0.177                   0.009                           0.086                    0.005
  -565.601              45.001                    0.213                   0.017                           0.077                    0.009
  -373.783              77.944                    0.204                   0.030                           0.044                    0.016
  -548.920              22.046                    0.168                   0.008                           0.074                    0.005
  -508.715              20.125                    0.173                   0.008                           0.075                    0.004
  -462.358              24.054                    0.159                   0.009                           0.075                    0.005
  -494.324              29.460                    0.197                   0.011                           0.072                    0.075
  -505.070              27.557                    0.157                   0.011                           0.063                    0.072
  -630.112              34.857                    0.262                   0.013                           0.075                    0.063
  -518.663              36.743                    0.136                   0.014                           0.075                    0.075
  -603.781              28.460                    0.172                   0.011                           0.063                    0.075
  -548.688            110.229                    0.152                   0.043                           0.053                    0.063
  -473.115              33.235                    0.154                   0.013                           0.053                    0.053
  -596.854              77.944                    0.144                   0.030                           0.037                    0.053
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ตารางภาคผนวกที่   17     รายงานเอกสารงานวิจัยบางสวนในตางประเทศถึงผลของการประมาณคาอัตราพันธุกรรม
        โดยตรงเนื่องจากตัวสัตว  (h2

a )  คาอัตราพันธุกรรมของแม  (h2
m )  คาอัตราพันธุกรรมของ

         ไซโตพลาสซึ่ม และ คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน  (standard error  ;  S.E.)   ในลักษณะ
          ปรมิาณนํ้ านมและองคประกอบของนํ้ านม

ลักษณะ ปริมาณนํ้ านม เปอรเซ็นตไขมันนม เปอรเซ็นตโปรตีน
เอกสารอางอิง H2

a (SE) h2
m (SE) H2

C (SE) h2
a (SE) h2

m (SE) h2
C (SE) h2

a (SE) h2
m (SE) h2

C (SE)

 0.300 1

(0.029)
 0.011 1

(0.007)
Rorato
และคณะ
(1999)  0.325 2

(0.025)
 0.003 2

(0.006)
0.40 3

(0.06)
0.02 3

(0.02)
0.65 3

(0.05)
0.00 3

(0.00)
0.62 3

(0.06)
0.00 3

(0.00)
0.24 4

(0.07)
0.00 4

(0.00)
0.59 4

(0.09)
0.01 4

(0.03)
0.55 4

(0.08)
0.00 4

(0.00)

Roughsedge
และคณะ
(1999)

0.25 5

(0.07)
0.00 5

(0.00)
0.62 5

(0.08)
0.01 5

(0.03)
0.58 5

(0.07)
0.00 5

(0.00)
  0.311 a

(0.023)
  0.017 a

(0.007)
  0.020 a

(0.004)
  0.357 b

(0.037)
  0.008 b

(0.008)
  0.000 b

(0.001)

Schnitzen-
lehner
และ Essl
(1999)

  0.329 c

(0.057)
  0.000 c

(0.001)
  0.000 c

(0.004)
Albu-
querque
แ ล ะ ค ณ ะ  
(1998)

0.278
(0.008)

0.008
(0.003)

0.011
(0.004)

0.595
(0.013)

0.006
(0.004)

0.009
(0.002)

Roughsedge
แ ล ะ ค ณ ะ  
(1998)

0.280
(0.060)

0.030
(0.020)

0.600
(0.070)

0.020
(0.020)

0.510
(0.060)

0.00
(0.00)
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ตารางภาคผนวกที่ 17 (ตอ)  รายงานเอกสารงานวิจัยบางสวนในตางประเทศถึงผลของการประมาณคาอัตราพันธุกรรม
            โดยตรงเนื่องจากตัวสัตว  (h2

a )  คาอัตราพันธุกรรมของแม  (h2
m )  คาอัตราพันธุกรรมของ

            ไซโตพลาสซึ่ม และ คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน   (standard error  ;  S.E.)  ในลักษณะ
             ปรมิาณนํ้ านมและองคประกอบของนํ้ านม

ลักษณะ ปริมาณนํ้ านม เปอรเซ็นตไขมันนม เปอรเซ็นตโปรตีน
เอกสารอางอิง h2

a (SE) h2
m (SE) h2

C (SE) H2
a (SE) h2

m (SE) h2
C (SE) h2

a (SE) h2
m (SE) h2

C (SE)

Boettcher
และ Gibson
(1997)

0.446
(0.0086)

0.0041
(0.0011)

0.718
(0.0086)

0.0038
(0.0011)

0.762
(0.007)

0.0044
(0.001)

0.00 a 0.0087 a

(0.001)
0.00 a

 0.002 d

(0.14)
0.0117 d

(0.001)
0.00 d

Boettcher
และ คณะ
(1996b)

0.0038 I

(0.24)
0.0290 I

(0.0003)
Schutz
แ ล ะ ค ณ ะ  
(1992a)

0.519 0.052 0.614 0.105

1 = ขอมูลดั้งเดิม
2 = ขอมูลจํ าลอง
3 =  โมเดลของสัตวแตละตัว
4 = โมเดลของสัตวแตละตัว+พอพันธุที่กํ าหนดใหเปนปจจัยคงที่
5 = โมเดลของสัตวแตละตัว + การทํ านายในการถายทอดพันธุกรรมของพอพันธุ (sire PTA)
a = ระยะการใหนมที่ 1
b = ระยะการใหนมที่ 2
c = ระยะการใหนมที่ 3
d =  ทุกระยะการใหนม
I = Iowa State University
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ประวัติผูเขียน

นายสัตวแพทย  ชาตรี  คติวรเวช  เกิดเมื่อวันที่ 12  มีนาคม พ.ศ. 2515  สํ าเร็จการศึกษา
ปริญญาตรีสัตวแพทยศาสตรบณัฑิต รุน 55 คณะสัตวแพทยศาสตร จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย ปการ
ศกึษา 2539  และไดเขารับราชการในตํ าแหนงอาจารยประจํ าภาควิชาสัตวบาล คณะสัตวแพทยศาสตร 
จุฬาลงกรณมหาวทิยาลัย ตั้งแตวันที่ 22 พฤษภาคม พ.ศ. 2539 เปนตนมา หลังจากนั้น ไดศึกษาตอภาย
ในประเทศ ในระดับปริญญามหาบัณฑิต  สาขาการปรับปรุงพันธุสัตว (animal breeding)  ภาควิชา
สัตวบาล  คณะสัตวแพทยศาสตร จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย ในปการศึกษา 2541




