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between direct and maternal genetic effects did not differ from zero when declared the covariance were not equal
to zero ( Model [2] and [20] ; [4F] and [40F] ; [4R] and [40R] ). Defining cytoplasmic effects as fixed were more
appropriate than defining as random effect ( Model [3F] and [3R] ; [4F] and [4R] ; [40F] and [40R] ).
Comparisons between models, when maternal genetic effects were ignored for milk yield, estimates of variance
components and genetic parameters were inflated, but not in fat and protein percentages. When cytoplasmic
effects were ignored, estimates of variance components and genetic parameters were overestimated, for milk
yield and fat percentages but there was no difference in protein percentage. The results suggested that maternal
genetic effects were important and should be included in the model for milk yield while cytoplasmic effects were
important and should be included in the model for milk yield and fat percentage. The models affected the ranking
of estimated breeding values in cows more than those in sires.

Department Animal Husbandry Student’s signature  ..............................................
Field of study Animal Breeding Advisor’s signature  ..............................................
Academic year 2000 Coadvisor’s signature  ..........................................



ฉ

กิตติกรรมประกาศ

ขอกราบขอบพระคุณ เจาของฟารมโคนมที่ใหความอนุเคราะหดานขอมูลและเอื้อเฟอ        
ทกุอยางตลอดชวงของการเก็บขอมูล  และเจาหนาที่ภายในฟารมที่อํ านวยความสะดวกในสิ่งตางๆเปน
อยางดี   ขอกราบขอบพระคุณ รศ.ดร.จันทรจรัส เร่ียวเดชะ อาจารยที่ปรึกษาวิทยานิพนธ  ที่ไดใหคํ า
ปรึกษาแนะน ําและตรวจแกไขขอบกพรองตลอดชวงของการทํ าวิทยานิพนธ และ การทํ าวิทยานิพนธ
คร้ังนี้จะไมสามารถสํ าเร็จลุลวงไปไดดวยดี หากไมไดคํ าแนะนํ าและเรียนรูวิธีการวิเคราะหดวย
โปรแกรม RENUM RENUMMAT  REMLF90  BLUPF90 และอีกหลายโปรแกรม โดย คุณวิสุทธิ์   
หิมารัตน อาจารยที่ปรึกษาวิทยานิพนธรวม ที่ไดรับความชวยเหลือโดยตลอดการทํ าวิทยานิพนธ         
ขอขอบพระคุณ  รศ.ดร.สุพล  ดุรงควัฒนา  อาจารยประจํ าภาควิชาสถิติ  คณะพาณิชยศาสตรและ     
การบัญชี  จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย และ อาจารย ศักดิ์ชัย โตภาณุรักษ ที่ใหคํ าปรึกษาทางดานการ
เตรยีมขอมูลและการวิเคราะหทางสถิติ  และ  คณาจารยภาควิชาสัตวบาลทุกทาน ที่ใหคํ าปรึกษาและ
ค ําชี้แนะที่มีประโยชนมากมาย

ขอขอบพระคุณ ทุนอุดหนุนและสงเสริมวิทยานิพนธระดับปริญญาโท-เอก ในสถาบัน       
อุดมศกึษาของรัฐ  ทบวงมหาวิทยาลัย ปการศึกษา 2543  และ ทุนอุดหนุนทางบัณฑิตวิทยาลัย         
จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย  ที่สนับสนุนในการศึกษาวิทยานิพนธคร้ังนี้

ทายสุดและสํ าคัญมากที่สุด  ขอกราบขอบพระคุณเปนอยางสูง แดพระคุณของบิดรมารดา
และครูบาอาจารยทุกทานทีไ่ดอบรมสั่งสอนและประสิทธิ์ประสาทความรูใหมาจนถึงทุกวันนี้

ชาตรี   คติวรเวช



สารบัญ
หนา

บทคดัยอภาษาไทย……………………………………………………………………………………...ง
บทคัดยอภาษาอังกฤษ…………………………………………………………………………………..จ
กติติกรรมประกาศ……………………………………………………………………………………...ฉ
สารบัญ…………………………………………………………………………………………………ช
สารบัญตาราง…………………………………………………………………………………………..ฎ
สารบัญรูป……………………………………………………………………………………………...ฒ

บทที่

    1.   บทนํ า…………………………………………………………………………………………….1
วตัถุประสงคของการวิจัย……………………………………………………………………...4

    2.   เอกสารและงานวิจัยที่เกี่ยวของ………………..…………………………………..……………..5
แนวคิดและทฤษฎี……………………………………………………………………………..5

2.1  อิทธิพลของแม ………………………………………………………………….7
2.1.1  ประเภทอิทธิพลของแม………………………………………………7
2.1.2  องคประกอบทางพันธุกรรม………………………………………….9

2.2  หลักเกณฑพิจารณาลักษณะพันธุกรรมที่ถูกควบคุมดวย
        ยนีนอกนิวเคลียส………………………………………………………………10
2.3  การวิเคราะหอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม…………………………………….12

2.3.1 พฒันาการของการวิเคราะหอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม ………….12
2.3.2  ผลการวิเคราะหอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม……………………...13

2.4  วธีิการวิเคราะหขอมูลทางพันธุศาสตร………….………………………………14
2.4.1 การประมาณคาอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม……………………….15
2.4.2 การประมาณคาอิทธิพลของยีนภายนอกนิวเคลียส
          หรือไซโตพลาสซึม………………………………………………….17



                                                                                                                                              ซ

2.5  รูปแบบการพัฒนาวิธีการวิเคราะหขอมูลทางพันธุศาสตร……………………...19
2.5.1   การเปรียบเทียบการผสมพันธุของฝูง…………………………….…19
2.5.2  การเปรียบเทียบวิธีการหาคาอัตราพันธุกรรม………………………..19
2.5.3 การพัฒนาวิธีการหาคาองคประกอบของความแปรปรวน….………...20
2.5.4  การพัฒนาโมเดลตางๆและการใช BLUP……………………………21

    3.   วธีิดํ าเนินการวิจัย……………………………………………………………………………….30
ขอมูลที่ใชในการศึกษา……………………………………………………………………….30
ลักษณะโครงสรางของขอมูลที่ใชศึกษา……………………………………………………...30
การจัดการและการเตรียมขอมูล……………………………………………………………...31
การวิเคราะหขอมูลเบื้องตน…………………………………………………………………..34

1.  การจํ าแนกอิทธิพลของปจจัยคงที่………………………………………………..34
1.1  อิทธิพลของปที่แมโคใหผลผลิต………………………………………34
1.2   อิทธิพลของฤดูกาลที่ใหผลผลิต………………………………………34
1.3  อิทธิพลของพันธุและกลุมพันธุ………………………………………..35

2   การตรวจสอบการกระจายของขอมูลที่ศึกษา…………………………………….35
การวิเคราะหขอมูลทางพันธุศาสตร……………………………………………….………….37

1.  การวเิคราะหปจจัยที่มีผลตอลักษณะการใหผลผลิต………………….…………..37
2. โมเดลที่ใชในการศึกษาเปรียบเทียบ……………………………………………...38
3.  การวิเคราะหองคประกอบของความแปรปรวน………………………………….40
4.  การประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุศาสตร……………………………………..41

4.1  อัตราพันธุกรรม…………………………………………….………….41
4.2  คาการผสมพันธุ……………………………………………………….41

5.  การเปรียบเทียบระหวางโมเดล…………………………………………………..42

    4.   ผลการวิเคราะห…………………………………………………………………………………43
ผลการวิเคราะหเบื้องตน……………………………………………………………………...43
ปจจัยที่มีอิทธิพลตอลักษณะการใหผลผลิต…………………………………………………..47



                                                                                                                                              ฌ

1.  ปจจัยที่มีอิทธิพลตอลักษณะปริมาณนํ้ านม………………………………………45
2.  ปจจัยที่มีอิทธิพลตอลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม………………………………..46
3.  ปจจัยที่มีอิทธิพลตอลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม………………………..46
4.  การเปรียบเทียบระหวางโมเดล…………………………………………………..46

ผลการวิเคราะหองคประกอบของความแปรปรวน…………………………………………..48
ผลของการประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุศาสตร………………………………………….49

1.  คาอัตราพันธุกรรม……………………………………………………………….49
2   คาการผสมพันธุ………………………………………………………………….54

2.1   การตรวจสอบการกระจายคาของคาการผสมพันธุ……………………53
2.2   ผลการวิเคราะหอิทธิพลทางพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตว….….53
2.3  ผลการวิเคราะหอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม………………………..54
2.4 ผลการวิเคราะหอิทธิพลของยีนภายนอกนิวเคลียส…………………….54
2.5 ผลการประเมินคาการผสมพันธุของพอพันธุ…………………………..55

3. ลํ าดับของคาการผสมพันธุ……………………………………………………...55
3.1 แมพันธุโคนม………………………………………………………….55
3.2 พอพันธุโคนม…………………………………………………………56

    5.   อภิปราย สรุปผล และขอเสนอแนะ…………………………………………………………….59
        ผลการวิเคราะหขอมูลเบื้องตน……………………………………………………………….59

ปจจัยที่มีอิทธิพลตอลักษณะการใหผลผลิต…………………………………………………..60
องคประกอบของความแปรปรวนและคาอัตราพันธุกรรม…………………………………...62

1. ลักษณะปริมาณนํ้ านม…………………………………………………………….62
2. ลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม ……………………………………………………..65
3. ลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม……………………………………………...65

การเปรียบเทียบระหวางโมเดล………………………………………………………………66
1.    การเปรียบเทียบภายในโมเดลกลุมเดียวกัน…………………………………….66
2.    การเปรียบเทียบระหวางโมเดลที่อยูตางกลุมกัน……………………………….69

คาการผสมพันธุ……………………………………………………………………………...71



                                                                                                                                              ญ

สรุปผลการวิจัย………………………………………………………………………………73
ขอเสนอแนะ…………………………………………………………………………………75

รายการอางอิง…………………………………………………………………………………………76

ภาคผนวก…………………………………………………………………………………………..…87

ประวัติผูเขียน………………………………………………………………………………………...102



                                                                                                                                              ฎ

สารบัญตาราง
ตารางที่                              หนา

2.1   คาอัตราพันธุกรรม (heritability ; h2) และ คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน (standard error ; S.E.)
        จากความถดถอยระหวางลูกสาวกับแม (daughter - dam ; DD) และลูกสาวกับยาย
        (daughter-granddam ; DG)  โดยคํ านึงถึงอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มที่มีผลตอ
        ปริมาณนํ้ านม  ปรมิาณ และเปอรเซ็นตไขมันนม…….…………………………………….……20
2.2    การประมาณคาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่มจาก

  คาอัตราพันธุกรรมของแมที่ระดับตางๆ …..………………………….…………………………22
2.3    รายงานวิจัยบางสวนในตางประเทศที่ศึกษาอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม
         และอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มตอการประเมินคาทางพันธุกรรมของ
         ลักษณะการใหผลผลิตของโคนม….…………………………………………………………….27
3.1 จ ํานวนขอมูลโดยจํ าแนกตามลักษณะที่ศึกษา………………………………………………...….32
3.2   จ ํานวนขอมูลพันธุประวัติที่ใชในการศึกษาครั้งนี้…..…………………………………………....33
3.3    ขนาดและจ ํานวนของกลุมโคนมในแตละกลุมที่อยูภายในครอบครัวเดียวกัน…………….…….34
3.4  การจ ําแนกอิทธิพลของฤดูกาลและจํ านวนขอมูลตอลักษณะการใหผลผลิตที่ศึกษา…………….35
3.5    การจ ําแนกกลุมพันธุตามระดับสายเลือดและจํ านวนขอมูลแยกตามลักษณะที่ศึกษา……………36
4.1    คาเฉลี่ย   สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน   (standard deviation ; S.D.)  คาตํ่ าสุด และ คาสูงสุด
        โดยจ ําแนกตามลักษณะที่ศึกษา……………………..……………………………………………43
4.2  คาเฉลี่ยกํ าลังสองนอยที่สุด และคาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน (standard error ; S.E.)

 ของพันธุที่ศึกษาในแตละลักษณะ ………………………………………………………………44
4.3  คาเฉลี่ย และ คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน (standard error ; S.E.) ของระยะเวลารีดนม

 ในระยะการใหนมครั้งแรก , อายขุองแมโคเมื่อคลอดลูกตัวแรก   และ
 จ ํานวนวันตั้งแตคลอดจนถึงวันเก็บบันทึกนํ้ านมครั้งแรก……………………………………….44

4.4  คาเฉลี่ย  และ  สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน  (standard deviation ; S.D.)  ของลักษณะที่ทํ าการศึกษา
 โดยจํ าแนกตามฤดูกาล…………………………………………………………………………..45

4.5  ปจจัยที่มีอิทธิพลตอลักษณะปริมาณนํ้ านม , เปอรเซ็นตไขมันนม
 และเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม………..……………………………………….………………47



                                                                                                                                              ฏ

4.6    องคประกอบของความแปรปรวนและความแปรปรวนรวม   คาอัตราพันธุกรรมโดยตรง
   เนือ่งจากตัวสัตว ( 2

ah )  คาอัตราพันธุกรรมของแม ( 2
mh ) คาอัตราพันธุกรรมของ

   ไซโตพลาสซึ่ม  ( 2
ch )  คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน (S.E.)  และคา log likelihood

   แตละโมเดลที่วิเคราะหของลักษณะปริมาณนํ้ านม……………………………………...……...…50
4.7    องคประกอบของความแปรปรวนและความแปรปรวนรวม   คาอัตราพันธุกรรมโดยตรง

   เนือ่งจากตัวสัตว ( 2
ah )  คาอัตราพันธุกรรมของแม ( 2

mh )คาอัตราพันธุกรรมของ
   ไซโตพลาสซึ่ม  ( 2

ch )  คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน (S.E.)  และคา log likelihood
   แตละโมเดลที่วิเคราะหของลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม………………………………………...51

4.8      องคประกอบของความแปรปรวนและความแปรปรวนรวม   คาอัตราพันธุกรรมโดยตรง
   เนือ่งจากตัวสัตว ( 2

ah )  คาอัตราพันธุกรรมของแม ( 2
mh )คาอัตราพันธุกรรมของ

  ไซโตพลาสซึ่ม  ( 2
ch )  คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน (S.E.)  และคา log likelihood

   แตละโมเดลที่วิเคราะหของลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม…………………………..……..52

ตารางภาคผนวกที่

1         คาเฉลี่ย  สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน (standard deviation ; S.D.) คาตํ่ าสุด และ คาสูงสุดของ
           คาการผสมพันธุในแตละโมเดลของลักษณะปริมาณนํ้ านม  (หนวย : กิโลกรัม)…...………..…88
2         คาสหสัมพันธตามตํ าแหนงของสเปยรแมน (เหนอืเสนทะแยงมุม) และคาสหสัมพันธ

   ของเปยรสัน   (ใตเสนทะแยงมุม) ของคาการผสมพันธุ ในลักษณะปริมาณนํ้ านม
           ทีค่ ํานวณไดจากโมเดลตางๆ……………………………………………….……….……...…..88
3         คาเฉลี่ย   สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน (standard deviation  ; S.D.) คาตํ่ าสุด และ คาสูงสุดของ
           คาการผสมพันธุในแตละโมเดลของลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม  (หนวย : เปอรเซ็นต)…..….89
4         คาสหสัมพันธตามตํ าแหนงของสเปยรแมน(เหนือเสนทะแยงมุม)และคาสหสัมพันธ
           ของเปยรสัน(ใตเสนทะแยงมุม)ของคาการผสมพันธุในลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม
           ทีค่ ํานวณไดจากโมเดลตางๆ….…………………………………………………...…...……....89
5         คาเฉลี่ย    สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน (standard deviation ;  S.D.) คาตํ่ าสุด และ คาสูงสุดของ
           คาการผสมพันธุในแตละโมเดลของลักษณะ เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม
           (หนวย : เปอรเซ็นต)……………………………………………………………...……………90



                                                                                                                                              ฐ

6         คาสหสัมพันธตามตํ าแหนงของสเปยรแมน(เหนือเสนทะแยงมุม)และคาสหสัมพันธ
           ของเปยรสัน (ใตเสนทะแยงมุม) ของคาการผสมพันธุ  ในลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีน
           ทีค่ ํานวณไดจากโมเดลตางๆ…………………………………………………………………...90
7         คาเฉลี่ย สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน (standard deviation ; S.D.)  คาตํ่ าสุด และ คาสูงสุดของ
           คาการผสมพันธุ  เนือ่งมาจากอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม  ในแตละโมเดลของลักษณะ
           ปริมาณนํ้ านม  เปอรเซ็นตไขมันนม  และ เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม……….…..…………...91
8         คาเฉลี่ย   สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน (standard deviation ; S.D.) คาตํ่ าสุด และ คาสูงสุดของ
           คาการผสมพันธุ   เนือ่งมาจากอิทธิพลของยีนที่อยูภายนอกนิวเคลียสหรือไซโตพลาสซึ่ม
           ในแตละโมเดลของลักษณะปริมาณนํ้ านม  เปอรเซ็นตไขมันนม  และ เปอรเซ็นตโปรตีน
           ในนํ้ านม………………………………………………………………………………...……..91
9         คาเฉลี่ย   สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน (standard deviation ; S.D.) คาตํ่ าสุด และ คาสูงสุดของ
           คาการผสมพันธุพอพันธุโคนม  ในแตละโมเดลของลักษณะปริมาณนํ้ านม
           เปอรเซ็นตไขมันนม  และ เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม……………………………………….92
10       ตวัอยางแสดงลํ าดับคาการผสมพันธุมากที่สุด 20 ลํ าดับแรกของแมโคนมที่ใหผลผลิต

        ในแตละโมเดลที่ศึกษาของลักษณะปริมาณนํ้ านม……..………………………………………93
11       ตวัอยางแสดงลํ าดับคาการผสมพันธุมากที่สุด 20 ลํ าดับแรกของแมโคนมที่ใหผลผลิต

        ในแตละโมเดลที่ศึกษาของลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม………………………………………94
12       ตวัอยางแสดงลํ าดับคาการผสมพันธุมากที่สุด 20 ลํ าดับแรกของแมโคนมที่ใหผลผลิต
          ในแตละโมเดลที่ศึกษาของลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม………...……………………..95
13      ลํ าดับพอพันธุโคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุด 5 ลํ าดับแรก   จํ านวนลูกสาว (N)
           และ คาการผสมพันธุที่ไดจากแตละโมเดลของลักษณะปริมาณนํ้ านม…...……………………96
14      ลํ าดับพอพันธุโคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุด 5 ลํ าดับแรก   จํ านวนลูกสาว (N)

        และ คาการผสมพันธุที่ไดจากแตละโมเดลของลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม…………...……...97
15      ลํ าดับพอพันธุโคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุด 5 ลํ าดับแรก   จํ านวนลูกสาว (N)

        และ คาการผสมพันธุที่ไดจากแตละโมเดลของลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม ……..…...98
16      คาเฉลี่ยกํ าลังสองนอยที่สุด คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน (S.E.) ของคาการผสมพันธุ

       ทีจ่ ําแนกตามกลุมพันธุในแตละโมเดลทั้งสามลักษณะ…………………………………………99



                                                                                                                                              ฑ

17     รายงานเอกสารงานวิจัยบางสวนในตางประเทศถึงผลของการประมาณคาอัตราพันธุกรรม
         โดยตรงเนื่องจากตัวสัตว (h2

a ) คาอัตราพันธุกรรมของแม  (h2
m )  คาอัตราพันธุกรรมของ

         ไซโตพลาสซึ่มและ คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน (standard error ; S.E.)
         ในลกัษณะปริมาณนํ้ านมและองคประกอบของนํ้ านม………………………………………..100



                                                                                                                                              ฒ

สารบัญรูป
รูปท่ี                             หนา

2.1     แสดงกระบวนการและขั้นตอนของการถายทอดทางพันธุกรรม
          จากรุนพอแมไปสูลูก………………………………………………………………………..….10



บทที่   1

บทนํ า

การเลีย้งโคนมในประเทศไทย เร่ิมมีการสงเสริมและพัฒนากันอยางจริงจัง ตั้งแต ป พ.ศ.
2503 ซ่ึงไดมีการสนับสนุนอยางเปนทางการจากรัฐบาลใหมีการเลี้ยงโคนมโดยการจัดตั้งองคการ
สงเสริมกิจการโคนมแหงประเทศไทย หรือ อ.ส.ค. จนกระทั่งตอมา รัฐบาลไดมีการสงเสริมให
เกษตรกรทัว่ประเทศหันมาสนใจการเลี้ยงโคนมกันมากขึ้น เนื่องจากไดเล็งเห็นถึงความสํ าคัญของ
การผลิตนํ้ านมดิบภายในประเทศโดยไดมีการนํ าเขาพันธุโคนมมาจากทั่วโลกเพื่อเริ่มทดลองเลี้ยง
และทดสอบการใหผลผลิตที่สอดคลองกับสภาพแวดลอมภายในประเทศ  ซ่ึงพันธุกรรมของโคนม
ทีน่ ําเขาเหลานั้นยังสงผลของการถายทอดมาจนถึงปจจุบัน จงึท ําใหโคนมที่เล้ียงในประเทศไทยมี
ความหลากหลายทางดานพันธุกรรมสูงมาก

นอกจากพันธุกรรมของโคนมที่มีความหลากหลายแลว ความสามารถในการจัดการเลี้ยงดู
โคนมยงัมคีวามแตกตางกันสูงมากเชนเดียวกัน ผูเล้ียงโคนมในประเทศไทยจะมีตั้งแตผูเล้ียงโคนม
ทีม่ปีระสบการณสูงไปจนถึงผูเล้ียงรายใหม การใหอาหารหยาบจะมีตั้งแตฟางขาวไปจนถึงทุงหญา
ทีม่คีณุภาพ ซ่ึงลักษณะการใหผลผลิตของโคนม ไดแก ลักษณะปริมาณนํ้ านม , ปริมาณไขมันนม
ปริมาณโปรตีนในนํ้ านม , เปอรเซ็นตไขมันนม และ เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม เปนลักษณะสํ าคัญ
ทีม่ผีลกระทบโดยตรงตอเกษตรกรผูเล้ียงโคนม โดยเฉพาะลักษณะปริมาณนํ้ านมจะสรางผลกํ าไร
ใหแกเกษตรกรมากที่สุดหากสามารถเพิ่มผลผลิตภายในฟารมไดสํ าเร็จ ดังนั้น ความแตกตางของ
การใหผลผลิตของโคนมแตละตัวจะเปนผลมาจากการกระทํ าขององคประกอบทางพันธุกรรม      
หรือ จีโนไทป (genotype ; G) และ สภาพแวดลอม (environment ; E) ซ่ึงปจจัยทั้งสองจะมี
ความสํ าคัญมากนอยแตกตางกัน ทัง้นีเ้นือ่งจากวาพันธุกรรมที่ดีเดนจะแสดงออกมาไดตอเมื่อไดรับ
สภาพแวดลอมที่ไมจํ ากัดศักยภาพทางพันธุกรรม สวนในทางกลับกัน สภาพแวดลอมที่ดีเยี่ยมจะไม
สามารถที่จะสรางพันธุกรรมชั้นยอดไดหากวาโคนมเหลานั้นไมมียีนที่ควบคุมลักษณะนั้นๆอยู        
การเลือกใชสัตวจึงตองหาวิธีการคัดเลือกสัตวที่มีความดีเดนทางพันธุกรรมซึ่งประกอบไปดวยยีน
หรือชุดของยีนที่ตองการ ความดีเดนของพอแมที่เปนผลเนื่องมาจากพันธุกรรมเทานั้นที่สามารถจะ
ถายทอดไปยังลูกหลานได สวนความดีเดนของพอแมที่เปนผลอันเนื่องมาจากสภาพแวดลอมจะไม
สามารถถายทอดไปยังลูกหลานได
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วธีิการคัดเลือกสัตว จะตองมีการประเมินพันธุกรรม (genetic evaluation) ของโคนมแตละ
ตวักอนโดยมีการประมาณในรูปของคาพารามิเตอรทางพันธุศาสตรตางๆ เชน คาอัตราพันธุกรรม ,
คาการผสมพันธุ , คาสหสัมพันธทางพันธุกรรม เปนตน ซ่ึงจะมีความสํ าคัญเปนอยางยิ่งตอผลของ
การตัดสินใจในการคัดเลือก (selection) การคัดทิ้ง (culling) หรือแมกระทั่งการวางแผนระบบ
การผสมพันธุ (mating plan) ของฟารม   หากวิธีการประเมินทางพันธุกรรมมีความถูกตองแมนยํ า
และนาเชื่อถือจะทํ าใหสามารถทํ าการคัดเลือก, คัดทิ้งหรือวางแผนการปรับปรุงพันธุไดอยางถูกตอง
และเหมาะสมตอสภาพแวดลอมที่เปนอยู ทํ าใหเกิดความกาวหนาทางพันธุกรรม (genetic progress)
ไดมากที่สุด

อยางไรก็ตาม ถาการประเมินพันธุกรรมเกิดความลํ าเอียงหรือมีอคติ (bias) จะทํ าใหเกิด
ความผดิพลาดในการคัดเลือกหรือการคัดทิ้งได  สงผลกระทบในดานลบตอการคัดเลือกการคัดทิ้ง
จงึท ําใหความถูกตองแมนยํ าในการคัดเลือก (accuracy of selection) ลดลง ดังนั้น โคนมที่สมควรจะ
ถูกคดัทิง้กลับถูกคัดเก็บเอาไว ในทางตรงกันขาม โคนมที่สมควรจะถูกคัดเก็บเอาไวกลับถูกคัดทิ้ง
ซ่ึงยอมสงผลกระทบตอความกาวหนาทางพันธุกรรมและผลผลิตของฟารมตอไปในอนาคต

การศึกษางานวิจัยของ Van Vleck และ Bradford (1965) ทีไ่ดทํ าการวิเคราะหหา
คาอัตราพันธุกรรมของลักษณะปริมาณนํ้ านมในโคนมดวยวิธีสมการถดถอยของลูกกับแม        
(daughter - dam regression) ซ่ึงคาอัตราพันธุกรรมที่ไดจะมีคาสูงกวาวิธีการหาคาสหสัมพันธแบบ
รวมพอแตตางแม (paternal half sib correlation) ท ําใหเกิดสมมติฐานวาคาประมาณที่สูงกวาอาจจะ
เปนผลเนื่องมาจากอิทธิพลของแม (maternal effects) หลังจากนั้นจนถึงปจจุบัน นักวิจัยทั่วโลกได
หันมาใหความสนใจศึกษาในโคนมและสัตวเศรษฐกิจอีกหลายชนิดรวมทั้งสัตวเล้ียงลูกดวยนมกัน
มากขึ้นเพื่อที่จะพิสูจนทราบแนชัดถึงความสํ าคัญของอิทธิพลของแมตอการประเมินทางพันธุกรรม
วาท ําใหเกิดมีอคติมากนอยแคไหนหากไมไดคํ านึงถึงอิทธิพลดังกลาว

ลักษณะปรากฏที่สํ าคัญของโคนม ไมวาจะเปนปริมาณนํ้ านม , ไขมันนม หรือ โปรตีนใน
นํ ้านมจะเปนผลเนื่องมาจากทั้งพันธุกรรมและสภาพแวดลอม อิทธิพลของพันธุกรรมนอกเหนือจาก
การถายทอดโดยยีนภายในนิวเคลียสตามกฏของเมนเดลแลวยังมีความพยายามพิสูจนวาอิทธิพล 
ของแมจะมีความสํ าคัญตอการแสดงออกของลักษณะปรากฏดวยหรือไม เนื่องจากยีนของแมไมได
ถายทอดไปใหลูกเพียงแคยีนภายในนิวเคลียสเหมือนยีนของพอเทานั้น แตไมโตคอนเดรียลดีเอ็นเอ
(mitochondrial DNA) ของแมยังสามารถถายทอดไปใหลูกไดโดยตรง จึงทํ าใหอิทธิพลของแมนาจะ
มอิีทธิพลตอลักษณะปรากฏของลูกดวย เนือ่งจากไมโตคอนเดรียลดีเอ็นเอของแมจะนํ าขอมูลทาง
พันธุกรรม (genetic information) ทีจ่ ําเปนตอการทํ างานของไมโตคอนเดรีย (mitochondrial
function) ถายทอดไปสูลูก   และเปนที่ทราบกันดีอยูแลววา  บทบาทของไมโตคอนเดรียจะมีหนาที่
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เกีย่วกับเมตาโบลิซ่ึมของเซลลตางๆในรางกายรวมทั้งเซลลเตานมดวย ดังนั้น จงึท ําใหสัตวแตละตัว
ทีม่ไีมโตคอนเดรียลดีเอ็นเอที่ไมเหมือนกัน อาจจะแสดงบทบาทที่สํ าคัญตอผลผลิตของโคนมได
แตกตางกัน (Reed and Van Vleck, 1987) นอกจากนั้น สภาพแวดลอมของแม (maternal
environment) เชน สภาพแวดลอมที่อยูภายในมดลูก (uterine environment) ถือวาเปนอิทธิพล
ของแมที่จะสงผลถึงลักษณะปรากฏของลูกดวย สวนความสามารถในการเลี้ยงลูกของแมโคนม
(maternal ability) จะไมค ํานงึถึงเนื่องจากในโคนมเวลาคลอดลูกแมและลูกจะถูกแยกออกจากกัน
ทนัทจีึงทํ าใหไมมีอิทธิพลของสภาพแวดลอมดังกลาว

อิทธิพลทางพันธุกรรมของแม (maternal genetic effects) และอิทธิพลของยีนที่อยูภายนอก
นิวเคลียส (cytoplasmic genetic effects) เปนอกีปจจัยที่รวมอยูในอิทธิพลของยีนแบบบวกสะสม
หรืออิทธพิลทางพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตวและสามารถถายทอดไดเชนเดียวกัน แตโดย
ทั่วไปไมนิยมที่จะแยกออกมาเปนอีกปจจัยในโมเดลเนื่องมาจากอิทธิพลดังกลาวมีคานอยมาก 
พรอมกันนั้นนักวิทยาศาสตรและนักปรับปรุงพันธุทั้งหลายไดพยายามพัฒนาหลากหลายวิธีการ
วเิคราะห เพื่อที่จะประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุศาสตรใหมีความถูกตองมากยิ่งขึ้นเชนเดียวกัน
ดังนั้นการประมาณคาอิทธิพลของแมจึงมีวิธีการวิเคราะหมากมายที่พัฒนากันมาเปนลํ าดับประกอบ
กบัในอดตีทีผ่านมาเครื่องมือที่ใชในการศึกษาไมสามารถจะแยกแยะอิทธิพลเหลานี้ได จึงอาจจะทํ า
ใหการประมาณคาอิทธิพลทางพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตวมีคาสูงเกินไป (overestimate) สง
ผลใหความแมนยํ าในการประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุศาสตรตางๆมีความคลาดเคลื่อนและมี
ความถกูตองแมนยํ าลดลง และที่สํ าคัญคือ อาจจะสงผลกระทบตอการคัดเลือกและความกาวหนาใน
การปรับปรุงพันธุตอไปไดหากไมไดคํ านึงถึงอิทธิพลของแม (O’Neill and Van Vleck, 1988)

ในปจจุบัน พัฒนาการของเครื่องมือและโมเดลที่ใชในการศึกษาวิเคราะหมีความกาวหนา
มากกวาในอดีตมาก จากเดิมที่ใชวิธีการวิเคราะหดวยสมการถดถอยธรรมดา (regression analysis)
โดยใชวิธีกํ าลังสองนอยที่สุด (least square method) ซ่ึงมีขอจํ ากัดในการใสปจจัยสุมเขาไปใน
โมเดล  จนกระทั่งพัฒนามาเปนการใชวิธีการ Maximum likelihood (ML) ในการประมาณคา      
องคประกอบความแปรปรวน และ Best Linear Unbiased Prediction (BLUP) (Henderson, 1984)
มาประมาณคาการผสมพันธุ ของโคนมเปนรายตัวที่สามารถจํ าแนกปจจัยของสภาพแวดลอม        
ออกจากพันธุกรรมในแตละลักษณะการแสดงออกของสัตว ซ่ึงจะทํ าใหสามารถลดความมีอคติที่
เกิดขึ้นได  นอกจากนั้น จากเดิมที่เคยใชโมเดลของพอพันธุ  (sire model)  ไดพัฒนามาเปนโมเดล
ของสัตวแตละตัว (animal model) แทนเพือ่ที่จะประเมินความดีเดนทางพันธุกรรม  (genetic merit)
ของสัตวแตละตัวไดดีกวาซึ่งอยูบนพื้นฐานของลักษณะปรากฏ (phenotype) ของตัวสัตวและญาติ   
พี่นอง (Kuhn  et  al., 1994 ;  Keele  et  al., 1991)
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จากการศึกษาในครั้งนี้ มีเปาหมายเพื่อตรวจสอบความสํ าคัญของอิทธิพลทางพันธุกรรม
ของแมและอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มจากขอมูลบันทึกการใหผลผลิตของฝูงโคนมในประเทศไทย 
ซ่ึงมวีัตถุประสงคของการวิจัย ประกอบดวย

1. ประมาณคาอิทธิพลทางพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตว ในแตละโมเดลที่มีลักษณะ
แตกตางกัน

  2. ประมาณคาอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม ซ่ึงประกอบไปดวย อิทธิพลทางพันธุกรรม
โดยตรงของแม และอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มที่มีผลตอลักษณะผลผลิตในโคนม

 3. เปรยีบเทียบคาอัตราพันธุกรรม และ คาการผสมพันธุที่วิเคราะหไดจากโมเดลที่ใส และ
ไมใสปจจัยอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม



บทที่  2

เอกสารและงานวิจัยที่เกี่ยวของ

แนวคิดและทฤษฎี

ลักษณะการใหผลผลิต (production traits) ของโคนม เชน ลักษณะปริมาณนํ้ านม , ปริมาณ
ไขมนันม , ปริมาณโปรตีน , เปอรเซ็นตไขมันนม และ เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม เปนลักษณะที่
สามารถวัดไดอยางตอเนื่อง (continuous measurements) โดยไมอาจจํ าแนกออกเปนกลุมเปนพวก
ไดอยางชดัเจน ลักษณะเชนนี้จะเรียกวา ลักษณะปริมาณ (quantitative traits) ซ่ึงมจีํ านวนยีนหลายคู
(polygenes) เขามาควบคุมและยีนแตละคูจะมีผลกระทบตอลักษณะนั้นๆเพียงเล็กนอย นอกจากนั้น
สภาพแวดลอม (environment) เปนอิทธิพลที่มีความสํ าคัญตอการเกิดความแปรผันของลักษณะ
นัน้ๆ ท ําใหลักษณะที่ตรวจวัดดังกลาว ไมสามารถจํ าแนกออกเปนกลุมที่ชัดเจนเหมือนลักษณะที่ถูก
ควบคุมดวยยีนนอยคู  ทีเ่รยีกวา ลักษณะคุณภาพ (qualitative traits) ได  นอกจากนั้น  อิทธิพลของ
สภาพแวดลอมยังมีผลกระทบนอยมากตอลักษณะคุณภาพ จึงทํ าใหทํ าการปรับปรุงพันธุไดงายกวา

 ลักษณะปรมิาณที่ถูกควบคุมดวยยีนมากคู หากกลาวถึงยีนแตละคูแลว ลักษณะของการ
ถายทอดทางพันธุกรรมยังคงเปนไปตามกฏของเมนเดล กลาวคือ มีการแยกตัวกันของยีนจากขบวน
การแบงเซลลและมีการรวมตัวกันใหมจากขบวนการปฏิสนธิอยางอิสระ ทํ าใหจํ านวนจีโนไทป
(genotype) ซ่ึงเปนสวนประกอบของยีนแตละคูมีจํ านวนเพิ่มมากขึ้น รวมทั้งยังมีการกระจายตัวที่มี
ลักษณะใกลจะเปนการกระจายแบบปกติ (normal distribution) มากขึน้เมื่อจํ านวนคูของยีนมากขึ้น
ทัง้นีเ้กดิขึน้เนื่องจากมีอิทธิพลของสิ่งแวดลอมเขามาเกี่ยวของดวย ดังนั้น ลักษณะปริมาณที่แสดง
ออกในโคนมแตละตัวหรือ ลักษณะปรากฏ (phenotype ; P) จะเปนผลเนื่องมาจากองคประกอบทาง
พันธุกรรม (genotype ; G) และ สภาพแวดลอม (environment ; E) ตามความสัมพันธดังนี้

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

เปนการยากที่จะคํ านวณคูของยีนที่ควบคุมลักษณะปริมาณนั้นๆในองคประกอบทาง       
พนัธุกรรม และไมสามารถที่จะวัดไดวาแตละยีนแสดงผลออกมามากนอยเพียงใด แตสามารถวัด
รวมๆไดวา  ยีนมีการแสดงออกมาในรูปบวกสะสม หรือ อิทธิพลของยีนแบบบวกสะสม (additive
gene effect ; A) ในรปูของการขมในตํ าแหนงเดียวกัน หรือ ปฏิกริยาระหวางยีนตํ าแหนงเดียวกันแต
ตางอัลลีล  (dominance gene effect ; D) และในรูปของการขมตางตํ าแหนงหรือปฏิกริยาระหวางยีน
ตางตํ าแหนงและปฏิกริยารวมอ่ืนๆของยีน (epistasis gene effect ; I)  ตามความสัมพันธดังนี้
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EIDAP +++=      …………….. (2.2)

ความพยายามในการจํ าแนกแยกแยะผลของพันธุกรรมและสภาพแวดลอม ทํ าใหเปนที่มา
ของการคํ านวณและการประมาณคาองคประกอบของความแปรปรวน (variance components) และ
คาพารามิเตอรทางพันธุศาสตรตางๆ คาที่ใชวัดความแตกตางระหวางโคนมแตละตัวในฝูง คือ คา
ความแปรปรวน (variance) ซ่ึงเปนการวัดความแตกตางโดยการคํ านวณเปรียบเทียบจากคาเฉลี่ยของ
ประชากร โดยใชวิธีการทางสถิติที่สามารถอธิบายไดวา โคนมแตละตัวจะมีคาทางลักษณะปรากฏ
(phenotypic value) ตางกันเพียงใด ดังนั้น สามารถเขียนความสัมพันธของเทอมตางๆในรูปของคา
ความแปรปรวน ไดดังนี้

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

เมือ่ตองการทราบวา ความแปรปรวนของลักษณะปริมาณหรือลักษณะปรากฏที่เกิดขึ้นนั้น
เปนผลเนื่องมาจากพันธุกรรมและสามารถถูกถายทอดไปยังลูกหลานไดในอัตราสวนเทาใด          
จะทราบไดโดยทํ าการเปรียบเทียบเปนคาสัดสวนของความแปรปรวนในลักษณะปรากฏอันเนื่องมา
จากผลของพันธุกรรม (VA / VP) จะเรียกคานี้วา อัตราพันธุกรรม (heritability ; h2) ซ่ึงเปนคุณสมบัติ
เฉพาะของลกัษณะหนึ่งๆในประชากรนั้นภายใตสภาพแวดลอมหนึ่งๆเทานั้น ดังนั้น หากนํ าคา
อัตราพันธุกรรมที่ไดจากการประเมินในประชากรอื่นมาใชเพื่อการปรับปรุงพันธุของอีกประชากร
หนึง่จะตองพิจารณาถึงความคลายคลึงของประชากรและสภาพแวดลอมดวย

ในการประเมินคาทางพันธุกรรมของโคนมจะสามารถทํ าการประเมินในระดับประชากร
หรือในระดบัเปนรายตัวไดโดยในระดับประชากรจะอาศัยคาพารามิเตอรทางพันธุศาสตรตางๆ  เชน
คาอัตราพันธุกรรม , คาสหสัมพันธทางพันธุกรรม เปนตน เปนตัวบงบอกถึงองคประกอบในภาพ
รวมของลกัษณะตางๆที่สนใจศึกษาภายในประชากรนั้นๆในชวงเวลาหนึ่ง สวนในระดับของโคนม
เปนรายตัว  คาพารามิเตอรทางพันธุศาสตรที่นิยมใชกันคือ คาการผสมพันธุ (Breeding Value; BV)
ซ่ึงสามารถนํ าไปใชใหเกิดประโยชนตอการคัดเลือกหรือคัดทิ้งโคนมเปนรายตัวและยังสามารถนํ า
ไปศึกษาถึงดัชนีการคัดเลือกโคนม (selection index) และแนวโนมทางพันธุกรรม (genetic trend)
เพือ่ดํ าเนินการวางแผนปรับปรุงพันธุ (breeding plan) ตอไปได (จรัญ จันทลักขณา, 2516 ; สมชัย
จันทรสวาง, 2530 ; จนัทรจรัส เร่ียวเดชะ, 2534 ; วิสุทธิ์ ใบไม, 2536 ; ประดิษฐ พงศทองคํ า, 2541)

ความสํ าคัญของอิทธิพลของแมและการถายทอดทางพันธุกรรมของยีนที่อยู ภายนอก
นิวเคลียสหรือในไซโตพลาสซึ่มบริเวณไมโตคอนเดรียนั้นเปนสวนหนึ่งของการถายทอดของยีน
แบบบวกสะสมเชนเดียวกันโดยจะมีรูปแบบความสัมพันธที่คลายคลึงกับสมการ (2.1)  นั่นหมายถึง
อิทธพิลทัง้สองสามารถที่จะถายทอดไดจากชั่วรุนไปสูอีกชั่วรุน  โดยจะมีแนวคิดและทฤษฎี ดังนี้
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2.1  อทิธิพลของแม  (maternal effects)

อิทธิพลของแม หมายถึง อิทธิพลใดๆจากแมที่มีผลตอลูกของตัวเองโดยไมรวมอิทธิพล
ของยนีทีถ่ายทอดไดโดยตรงเนื่องจากตัวสัตว หรือ ยีนแบบบวกสะสม ซ่ึงมีผลตอลักษณะการให
ผลผลิตของลูก (Legates, 1972)

2.1.1  ประเภทอิทธิพลของแม  ในการจ ําแนกอิทธิพลของแม จะจํ าแนกตามการจํ าแนกของ
Hohenboken(1985)  ทีไ่ดแบงอิทธิพลของแมออกเปน 5  ประเภท ไดแก

(1) อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มที่ไมเกี่ยวของกับดีเอ็นเอที่อยู ภายนอกนิวเคลียส 
(cytoplasmic effects not involving extra-nuclear DNA) มกัจะพบในสัตวที่ไมมีกระดูกสันหลัง 
(invertebrate)  ตวัอยางในหอยลิมเนีย (Limnaea spp.) เปนตน

(2) อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มที่ เกี่ยวของกับดีเอ็นเอที่อยู ภายนอกนิวเคลียส  
(cytoplasmic effects involving extra-nuclear DNA) วิสุทธิ์ ใบไม (2536) ประดิษฐ พงศทองคํ า
(2541) Wagner (1972) Hohenboken (1985) Brown และคณะ (1989) Schutz และคณะ (1993)    
Schutz และคณะ (1994)  Boettcher และคณะ (1996a) ไดกลาวถึง ลักษณะรูปรางและคุณสมบัติของ
ไมโตคอนเดรียอยางละเอียด ไมโตคอนเดรียสามารถถายทอดทางพันธุกรรมจากแมสูลูกไดโดยตรง
ในไขของสตัวเล้ียงลูกดวยนม และในสวนกลางของสเปรมจะมีไมโตคอนเดรียอยูเปนจํ านวนมาก
แตหลังจากเกิดการผสมพันธุแลวจะมีเพียงสวนหัวของสเปรมเทานั้นที่จะผานเขาไปในไขได ดังนั้น
ไมโตคอนเดรียของลูกจะไดรับมาจากไขของแมเสมอ ซ่ึงสามารถจะถายทอดผานทางแมไปสูลูกได
โดยตรงเพยีงทางเดียวเทานั้น และสวนใหญจะไมเกิดการแยกตัวและเกิดการรวมตัวกันใหมของยีน
อยางอิสระตามกฏของเมนเดล จึงไมมีการเกิด ครอสซิ่ง โอเวอร (crossing over) แตอยางใด

อยางไรก็ตาม มีรายงานวิจัยที่พบวาไดมีการถายทอดยีนของไมโตคอนเดรียผานทาง
สายพอ ซ่ึงเกิดขึ้นภายหลังจากการผสมกลับ (backcross) 26 ชัว่รุน (generations) ในหนูไมซ (mice)
(Gyllensten et al., 1991) ไมโตคอนเดรียจะมีบทบาทและเปนหัวใจสํ าคัญในการทํ างานของเซลล
ตางๆโดยมากกวา 90 เปอรเซ็นตจะเปนแหลงของการสรางพลังงาน (ATP) ใหแกเซลล นอกจากนั้น
ในปจจบุนัยงัไดถูกพิสูจนและยอมรับกันแลววาไมโตคอนเดรียของพวกยูคาริโอต (eukaryote) จะมี
จีโนม (genome) เปนของตัวเอง (Hutchison et  al., 1974) ที่สามารถสรางเอนไซม (enzyme) ที่มี
ความสํ าคัญในระบบเมตาโบลิซ่ึม (metabolism) ตางๆของรางกายได (Boettcher et al., 1996a)
ถึงแมวาการถายทอดของไมโตคอนเดรียจะสามารถถายทอดจากแมสูลูกไดโดยตรงก็ตาม ยังพบวา
ไดมีความแปรผันของลํ าดับนิวคลีโอไทดภายในไมโตคอนเดรียลดีเอ็นเอเกิดขึ้นในระดับหนึ่ง     
นัน่หมายถึง การถายทอดของไมโตคอนเดรียลดีเอ็นเอสามารถที่จะเกิดการกลายพันธุ (mutation)
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ไดในระดับหนึ่ง รายละเอียดสามารถศึกษาไดจาก Laipis และคณะ (1980) Lindberg (1989)          
อางโดย Boettcher และคณะ (1996a)

Anderson และคณะ (1982) อางโดย Kirkpatrick และ Dentine (1988)  กลาววา
ดเีอน็เอทั้งหมดของไมโตคอนเดรียในโคโดยทั่วไป ประกอบดวย ไรโบโซม ไรโบนิวคลีอิก แอซิด
(ribosome ribonucleic acid) 2 ตวั  ไรโบนิวคลีอิกแอซิดที่ถายทอดได  (transfer ribonucleic acid)
22 ตัว และ ยีนโครงสรางของรหัสโปรตีน (protein-encoding structural gene) อยูประมาณ 13 ตัว
ถึงแมวาดีเอ็นเอทั้งหมดของไมโตคอนเดรียยังไมสามารถหาไดครบถวนอยางสมบูรณแบบก็ตาม 
แตมียีนโครงสรางตัวหนึ่งที่สามารถถอดรหัสไดเอนไซมไซโตโครมบี (cytochrome b) ไซโตโครม
ออกซิเดส (cytochrome oxidase) และเอนไซมที่เกี่ยวของกับการสังเคราะหพลังงาน(ATP synthase)
ซ่ึงเอนไซมดังกลาวมีความสํ าคัญตอการสังเคราะหนํ้ านม (milk synthesis) ในโคนม

(3)  อิทธิพลของแมที่ลูกไดรับกอนคลอด (prenatal maternal effect)      แมจะมีอิทธิพล
ตอการเกิดและลักษณะหลังคลอดของลูกโดยขึ้นอยูกับสภาพแวดลอมภายในมดลูกระหวางการ    
ตัง้ทองซึง่ไมสามารถวัดไดโดยตรงภายในประชากร ดังนั้น จึงอาจจะตองทํ าการทดสอบโดยทํ าการ
ผสมสลับ (reciprocal cross) เพือ่ใหทราบวาความแตกตางที่เกิดขึ้นนั้นเปนผลเนื่องมาจากอิทธิพล
ของแม (Karihaloo and Combs, 1971 ; Gibson and Russell, 1978 cited by Robison, 1981 ;
Robison et  al., 1981 ;  Thorpe et  al., 1993)

(4)  การสงผานภูมิคุมกันจากแมสูลูก (transfer of maternal antibodies to the offspring)
ภมูคิุมกันจากแม เชน IgA , IgM และIgG จะมีความสํ าคัญและจํ าเปนอยางยิ่งตอการมีชีวิตรอดของ
ลูกโดยขณะที่อยูภายในทองกอนคลอดลูกจะไมสามารถรับภูมิคุมกันตางๆผานทางรก (placenta) ได
แตภายหลังจากคลอดแลว  ลูกจะสามารถไดรับภูมิคุมกันดังกลาวจากนมนํ้ าเหลืองของแม

(5) อิทธิพลของแมที่ลูกไดรับหลังคลอด (postnatal maternal effects) ระหวางแรกเกิด
จนถึงหยานม  อิทธิพลของแมมีบทบาทสํ าคัญตอลักษณะปรากฏของลูกไดมาก

จะเหน็ไดวา อิทธิพลของแมที่กลาวมาทั้งหมดจะมีลักษณะรูปแบบคลายคลึงกับสมการ
(2.1) กลาวคือ เปนอิทธิพลของแมที่มีผลมาจากพันธุกรรมที่อยูภายนอกนิวเคลียส (cytoplasmic
genetic effect) (ขอ(1) และ (2)) สวนที่เหลือเปนอิทธิพลที่มาจากสภาพแวดลอมของแม (maternal
environmental effect) (ขอ (3) , (4) และ (5)) ที่เรียกวา ความสามารถในการเลี้ยงลูกของแม
(maternal ability) ซ่ึงถูกควบคุมดวยยีนหรือพันธุกรรมจากแม (direct maternal genetic effect)
ทีเ่ปนสวนหนึ่งในการถายทอดของยีนแบบบวกสะสม  โดยสอดคลองกับรูปแบบในสมการ (2.1)
(Mrode, 1996)
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2.1.2 องคประกอบทางพันธุกรรม  กระบวนการและขั้นตอนของการถายทอดทาง         
พันธุกรรมจากรุนพอแมไปสูลูกสามารถเขียนโดยสรุปเพื่อใหเขาใจถึงองคประกอบทางพันธุกรรม
ของยีนแบบบวกสะสม พันธุกรรมของแม และยีนที่อยูภายนอกนิวเคลียสไดดังรูปที่ 2.1 โดยที่ 
ลักษณะปรากฏ (phenotype ; ZX) ของลกัษณะตางๆในลูกตัวที่ x เปนผลเนื่องมาจาก อิทธิพลโดย
ตรงของยีน (direct genetic effects ; GOX) อิทธิพลโดยตรงของสิ่งแวดลอม (direct environmental 
effects ; EOX)  และอิทธิพลของแม (maternal effects ; MX) โดยก ําหนดให o เปนอิทธิพลโดยตรง  
และ m เปนอทิธิพลจากแม w คือแมของ x ที่เปนเพศเมียและสหสัมพันธทางพันธุกรรมระหวาง
อิทธพิลโดยตรงและอิทธิพลของแม กํ าหนดใหเปน omr  อิทธิพลทางพันธุกรรมของแมที่อยูในรุน
ลูกคือ mxG

จะเห็นไดวา อิทธิพลของแม (MX) เปนอทิธิพลโดยออมของลักษณะปรากฏ ซ่ึงจะประกอบ
ไปดวย สวนพันธุกรรมของแมและส่ิงแวดลอมที่เนื่องจากแม ( mwG  และ mwE  )  ดงัสมการ

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

ผลของอิทธิพลโดยตรงของยีนตอลักษณะปรากฏของลูก (ZOX) ทีไ่มรวมอิทธิพลของแม จะ
ประกอบไปดวย จีโนไทปของตัว x  และสิ่งแวดลอมรอบตัวมัน ดังสมการ

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

ดงันัน้ ลักษณะปรากฏของลูก จะเปนผลเนื่องมาจาก อิทธิพลจากยีนโดยตรงตอลักษณะ
ปรากฏของลูก และอิทธิพลของแม ดังสมการ

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

โดยมีขอสมมติวา อิทธิพลโดยตรงและอิทธิพลโดยออม ( oxG  และ mwG ) เปนตัวแปรสุม
และไมมีผลเนื่องมาจากปฏิกิริยารวมระหวางยีนตางตํ าแหนงและปฏิกิริยารวมอื่นๆของยีน       
(Lynch and Walsh, 1998)
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              oxE

  owG             oxG

      omr         omr      xZ

 mwG             mxG

mwE             xM

รูปที่     2.1      แสดงกระบวนการและขั้นตอนของการถายทอดทางพันธุกรรมจากรุนพอแมไปสูลูก
          ที่มา  (Lynch and Walsh, 1998)

ในสตัวเล้ียงลูกดวยนม ความแปรปรวนในสภาพแวดลอมของลักษณะการแสดงออกของ
ลูก  บางสวนจะมาจากความแปรปรวนทางพันธุกรรมบางลักษณะของแม เชน ในการศึกษาลักษณะ
ปริมาณ จะมีสวนประกอบทางพันธุกรรมที่มีอิทธิพลอยู  2  สวน คือ จีโนไทปของตัวสัตว (animal
genotype) ทีเ่รียกวา อิทธิพลทางพันธุกรรมโดยตรง  (direct genetic effects)  และ จีโนไทปของแม
(dam genotype) ทีเ่รียกวา อิทธิพลทางพันธุกรรมของแม (maternal genetic effects) (Willham,
1963) ซ่ึงจะประกอบไปดวย อิทธิพลทางพันธุกรรมของแมในความสามารถของการเลี้ยงลูกโดยจะ
เปนสวนหนึ่งของอิทธิพลทางพันธุกรรมโดยตรง ที่เรียกวา อิทธิพลทางพันธุกรรมโดยตรงของแม
(direct maternal genetic effects) และอิทธิพลของยีนที่อยูนอกนิวเคลียสหรือไมโตคอนเดรีย
(Mrode, 1996) ซ่ึงจะไดกลาวถึงตอไป

2.2    หลกัเกณฑพิจารณาลักษณะพันธุกรรมที่ถูกควบคุมดวยยีนนอกนิวเคลียส
         (extrachromosomal  inheritance)

ลักษณะพันธุกรรมที่ถูกควบคุมดวยยีนที่มีตํ าแหนงอยู บนโครโมโซมในนิวเคลียส        
การถายทอดลักษณะพันธุกรรมดังกลาวจะเปนไปตามกฏของเมนเดล โดยอาจจะสามารถเรียก
ลักษณะพนัธุกรรมเหลานี้วา ลักษณะพันธุกรรมตามกฏของเมนเดล (Mendelian inheritance) ซ่ึงพอ
และแมจะสามารถถายทอดพันธุกรรมใหกับลูกไดเทาๆกันอยางละครึ่ง และเมื่อมีการผสมระหวาง
พอแมทั้งการผสมขามโดยตรง (crossing) และการผสมสลับ ซ่ึงลูกผสมที่ไดของทั้ง 2 ประเภท จะมี
ลักษณะการแสดงออกไมแตกตางกัน ยกเวนในพันธุกรรมที่ถูกควบคุมดวยยีนบนโครโมโซมเพศ
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อยางไรกต็าม จะมีบางลักษณะในสิ่งมีชีวิต ยีนที่ควบคุมลักษณะพันธุกรรมเหลานี้ไมไดมีตํ าแหนง
อยูบนโครโมโซมในนิวเคลียสเทานั้น แตจะอยูในไซโตพลาสซึ่ม เรียกยีนเหลานี้วา พลาสมายีน 
(plasmagene) และเรียกลักษณะพันธุกรรมเหลานี้วา ลักษณะพันธุกรรมที่ถูกควบคุมดวยยีนนอก
นวิเคลยีส โดยทั่วไปในสวนของไซโตพลาสซึ่มประกอบดวย ออรแกเนลล (organelle) เปนจํ านวน
มาก เชน ไมโตคอนเดรีย (mitochondria) พลาสติด (plastid) ไลโซโซม (lysosome) โกลจิ บอดี 
(golgi bodies) และอื่นๆ ออรแกเนลลเหลานี้บางชนิดพบวามีพลาสมายีนอยูเนื่องจากตรวจพบ        
ดเีอน็เอในออรแกเนลลเหลานี้ ไดแก ไมโตคอนเดรีย และ พลาสติด ออรแกเนลลทั้งสองสามารถ
แบงตวัและถูกถายทอดจากชั่วอายุหนึ่งไปอีกชั่วอายุหนึ่งได  (ประดิษฐ  พงศทองคํ า, 2541)

ประดษิฐ  พงศทองคํ า (2541) ไดเสนอหลักเกณฑพิจารณาลักษณะพันธุกรรมที่ควบคุมดวย
ยนีนอกนิวเคลียส   โดยแบงออกไดดังนี้

(1) ลักษณะใดก็ตาม เมื่อมีการผสมระหวางพอแมทั้งการผสมขามโดยตรงและการ    
ผสมสลับ ลูกผสมที่ไดของทั้งสองสายมีอัตราสวนไมเทากันและพิสูจนไดวาไมใชลักษณะ        
พันธุกรรมที่ถูกควบคุมดวยยีนบนโครโมโซมเพศแลว แสดงวาลักษณะดังกลาวถูกควบคุมดวย      
ยนีนอกนิวเคลียส

(2) ลักษณะใดก็ตาม เมื่อมีการผสมระหวางพอแมทั้งการผสมขามโดยตรงและการ     
ผสมสลับ ลูกผสมที่ไดของทั้งสองสายแสดงลักษณะออกมาเหมือนกับฝายแมตลอดเวลา (maternal 
inheritance) แสดงวา ลักษณะดังกลาวถูกควบคุมดวยยีนนอกนิวเคลียส ที่เปนเชนนี้เพราะวา        
เซลลสืบพันธุจากฝายแมจะถายทอดไซโตพลาสซึ่มใหกับลูก เซลลสืบพันธุของฝายพอจะไม         
ถายทอดไซโตพลาสซึ่มใหกับลูก จะถายทอดเฉพาะยีนที่อยูภายในนิวเคลียสเทานั้น

(3)  ลักษณะใดกต็าม  ถายีนที่ควบคุมลักษณะนั้นไมสามารถจะกํ าหนดไดวามีตํ าแหนง
อยูบนโครโมโซมใดในนิวเคลียสและอยูชิดกับยีนใดบนโครโมโซม (non mappability) แสดงวา
ลักษณะนัน้ถูกควบคุมดวยยีนนอกนิวเคลียส

(4) ลักษณะใดก็ตาม ถายีนที่ควบคุมลักษณะนั้นไมมีการแยกตัวของยีน (non 
segregation) หรือ มีการแยกตัวของยีนแตไมเปนไปตามกฏของเมนเดลแลว (non Mendelian 
segregation)  แสดงวาลักษณะนั้นถูกควบคุมดวยยีนนอกนิวเคลียส

(5) ลักษณะใดก็ตาม ที่มีการถายทอดลักษณะดังกลาวจากชั่วอายุหนึ่งไปยังอีกชั่ว         
อายุหนึ่ง โดยปราศจากการถายทอดทางโครโมโซมภายในนิวเคลียสแลว แสดงวาลักษณะนั้นจะ    
ถูกควบคมุดวยยีนนอกนิวเคลียส เชน การเกิดทรานสฟอรเมชัน  (transformation) ในแบคทีเรีย
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(6) ถายีนที่ควบคุมลักษณะใดก็ตาม มีการเปลี่ยนแปลงหรือกลายพันธุไปแตไมใช        
การกลายพนัธุของยีนบนโครโมโซมแลว แสดงวาลักษณะนั้นถูกควบคุมดวยยีนนอกนิวเคลียส

2.3  การวิเคราะหอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม

2.3.1 พฒันาการของการวิเคราะหอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม  Willham (1972) ได
อธิบายถึงพัฒนาการของการวิเคราะหหาอิทธิพลของแมโดยยอนกลับไปตั้งแต Dickerson ไดเร่ิมตน
ศกึษาและพฒันาวิธีการวิเคราะหทางคณิตศาสตรที่เรียกวา “ไบโอเมตริกซ” (biometrics) ตั้งแตป
ค.ศ. 1947  หลังจากนั้น ในป ค.ศ. 1955 Koch และ กลุมของ Clark และ Kempthorne ทั้ง 2 กลุมได
พฒันาวิธีการวิเคราะหเร่ือยมา  จนในป ค.ศ. 1963  Willham ไดใชโมเดลทางพันธุกรรมในเชิงเสน
ตรง (linear genetic model) ศึกษาอิทธิพลดังกลาว ตอมาในป ค.ศ. 1965 Falconer ไดพัฒนาโมเดล
ทางพันธุกรรมเพื่อที่จะอธิบายผลความสัมพันธของอิทธิพลของแมตอลักษณะปรากฏของลูกในป 
ค.ศ. 1967 Eisen ไดเสนอแผนการผสมพันธุ 3 แบบ รวมทั้งการใชวิธีการวิเคราะหแบบกํ าลังสอง
นอยท่ีสุด  เพื่อประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุศาสตรทั่วไป  และในป ค.ศ. 1971 Van Vleck      
ไดเร่ิมการวิเคราะหทั้งอิทธิพลทางพันธุกรรมโดยตรงและอิทธิพลของแมในแตละลักษณะเพื่อท่ีจะ
วเิคราะหหาดัชนีการคัดเลือก จนกระทั่งตอมา สมาคมวิทยาศาสตรการสัตวของสหรัฐอเมริกา     
(The American Society of Animal Science)  มหาวทิยาลัยแคลิฟอรเนีย  ไดจัดการประชุมใหญขึ้น
ในหวัขอ  “บทบาทอิทธิพลของแมในการปรับปรุงพันธุสัตว”   (The role of maternal effects in
animal breeding) โดยรายละเอียดของเนื้อหาการประชุมทั้งหมดไดถูกตีพิมพใน Journal of Animal
Science ปที่ 35 ฉบับที่ 6 ในป ค.ศ. 1972 (Stormont, 1972 ; Wagner, 1972 ; Willham, 1972 ;
Legates, 1972 ; Robison, 1972 ; Koch, 1972 ; Bradford, 1972 ; Cundiff, 1972) หลังจากนั้น จึงไดมี
งานวิจัยที่ศึกษาถึงอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมและอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มเพิ่มมากขึ้น   
พรอมกับไดมีการพัฒนาวิธีการวิเคราะหโมเดลที่ใชและการประเมินคาทางพันธุกรรมใหมีความ      
ถูกตองแมนยํ ามากยิ่งขึ้นในสัตวชนิดอื่นๆอีกหลายชนิด เชน โคนม (ลักษณะดานระบบสืบพันธุ)
(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) สัตวปก (Sewalem and Johansson, 2000)         
กระตาย (Aina  et  al., 1998 ; Ferraz and Eler, 2000)  และ ในมนุษย  (Hutchison  et  al., 1974  ;
Stearns, 1999)  เปนตน
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2.3.2 ผลการวิเคราะหอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม   จากการตรวจเอกสารรายงานวิจัย
ในตางประเทศโดยสวนใหญที่ผานมาในอดีตจนถึงปจจุบันพบวาจากเดิมที่ไดมีขอจํ ากัดสํ าหรับ
ประสทิธภิาพของอุปกรณเทคโนโลยีและวิธีการในการคํ านวณที่มีความถูกตองแมนยํ า จึงไดมีการ
วิเคราะหโดยรวมอิทธิพลทางพันธุกรรมและสภาพแวดลอมของแมเปนอิทธิพลของแมเพียง       
อยางเดยีว จนกระทั่งตอมา ไดมีการจํ าแนกอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมออกเปน 2 สวนตามแหลง
ที่มาของพันธุกรรมที่แตกตางกันพรอมทั้งวิธีการและโมเดลที่ใชวิเคราะหไดมีความถูกตองแมนยํ า
และสามารถจํ าแนกปจจัยทางสิ่งแวดลอมไดชัดเจนยิ่งขึ้นจึงทํ าใหสามารถลดความมีอคติที่เกิดขึ้น
ไดอยางมีประสิทธิภาพ (Kennedy, 1989 ; Mrode, 1996 ; Schaeffer, 2001)  ซ่ึงจะไดกลาวถึงตอไป

อิทธิพลทางพันธุกรรมของแมและอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มเปนคาที่มีคานอย 
Boettcher และ Gibson (1996) ไดรายงานคาอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มตอความแปรปรวนทั้งหมด
ของปริมาณนํ้ านม ปริมาณและเปอรเซ็นตไขมันนม เทากับ 0.41% , 0.34% และ 0.47%  ตามลํ าดับ 
ซ่ึงจะเห็นไดวาคาประมาณที่ไดมีคานอยกวา 0.5% ของความแปรปรวนทั้งหมดของทุกลักษณะที่
ศกึษา ซ่ึงสอดคลองกับรายงานวิจัยของ Boettcher และคณะ(1996b) ซ่ึงไดคาประมาณอยูระหวาง     
1-3% ของความแปรปรวนทั้งหมดในเปอรเซ็นตไขมันนม Southwood และคณะ(1989) ได             
คาประมาณอยูในชวงระหวาง 1.8-3.1% ของความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อน และสอดคลอง
กบัรายงานวิจัยของ Bell และคณะ(1985)  Huizinga และคณะ(1986) เชนเดียวกัน โดยคาประมาณ
ทีไ่ดจะอยูระหวาง 1.2-12.1% ของความแปรปรวนทั้งหมดของลักษณะปริมาณนํ้ านม

การวิเคราะหอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม (ตารางที่ 2.4) สวนใหญจะนิยมศึกษา
อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มมากกวาอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม ทั้งนี้อาจเนื่องมาจากอิทธิพลทาง
พนัธุกรรมของแมในโคนมมีความสํ าคัญไมมากนักตอลักษณะผลผลิตของลูก  เนื่องมาจากแมโคนม
ภายหลังจากคลอดไดแยกลูกโคนมออกทันที (สมชาย จันทรผองแสง, 2530) จึงทํ าใหโคนมโดย
สวนใหญขาดชวงของการเลี้ยงลูกและไมไดแสดงความสามารถในการเลี้ยงลูกไดอยางเต็มที่ ดังนั้น 
อิทธิพลทางพันธุกรรมของแมในโคนมจึงสงผลเพียงอิทธิพลของแมที่ลูกไดรับกอนคลอดหรือ
สภาพแวดลอมภายในมดลูกเทานั้น (Schutz  et  al., 1992a)

โดยผลของการศึกษาอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมที่ประกอบไปดวย อิทธิพลทาง
พันธุกรรมของแมและอิทธิพลของยีนที่อยู ภายนอกนิวเคลียสหรือไซโตพลาสซึ่มจากการ                 
ทบทวนเอกสาร (ตารางที่ 2.4) ไดขอสรุปวา ในลักษณะการใหผลผลิตตางๆในโคนม เชน
ลักษณะปริมาณนํ้ านม , ปรมิาณและเปอรเซ็นตไขมันนม , ปรมิาณและเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม
เปนตน รายงานวิจัยโดยสวนใหญจะสนับสนุนถึงความสํ าคัญของอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมตอ
การประมาณคาองคประกอบของความแปรปรวนและคาพารามิเตอรทางพันธุศาสตรตางๆ                           
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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)

อยางไรก็ตาม มีรายงานวิจัยอยูอีกสวนหนึ่งที่ไมเห็นดวยหรือไมสนับสนุนและ  
คาดวาความสํ าคัญของอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมตอการประมาณคาองคประกอบของ           
ความแปรปรวนเพื่อที่จะนํ าไปสูการประเมินคาพารามิเตอรทางพันธุศาสตรตางๆรวมทั้งผลกระทบ
ตอการคัดเลือกและการตอบสนองตอการคัดเลือกนั้นไมมีนัยสํ าคัญ อิทธิพลดังกลาวจะเปนเพียงแค    
คาใดๆที่มีค าใกลเคียงกันและเปนคานอยที่ไมมีผลตอการประมาณคาทางพันธุศาสตร                  
(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  วธิกีารวิเคราะหขอมูลทางพันธุศาสตร

การวิเคราะหขอมูลเพื่อประมาณคาองคประกอบของความแปรปรวนและคาพารามิเตอร
ทางพันธุศาสตรตางๆสามารถที่จะศึกษารายละเอียดของทฤษฎีการวิเคราะหทางพันธุศาสตรสถิติ
พืน้ฐานไดจาก Henderson (1984) Kennedy (1989) หรือ Schaeffer (2001) ซ่ึงรวบรวมไวโดย
ละเอียด

โมเดลทีใ่ชในการวิเคราะหเปนสิ่งที่สํ าคัญมาก คาที่ประมาณไดจะถูกตองแมนยํ านาเชื่อถือ
มากนอยแคไหน ขึน้อยูกบัการกํ าหนดปจจัยหรืออิทธิพลตางๆภายในโมเดลเปนสํ าคัญ โดยทั่วไป
โมเดลแบบงายที่สุด จะเปนรูปแบบของโมเดลตามสมการ (2.1) ซ่ึงสวนใหญจะไมคํ านึงถึงอิทธิพล
ทางพนัธุกรรมของแมแยกออกจากสวนของอิทธิพลทางพันธุกรรมของยีนแบบบวกสะสม ซ่ึงอาจ
ท ําใหการประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุศาสตรตางๆมีคาสูงเกินไป
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2.4.1  การประมาณคาอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม  ในการประเมินคาทางพันธุกรรม เชน
อัตราพันธุกรรม  คาการผสมพันธุของลักษณะผลผลิตในโคนม โดยสวนใหญจะใชโมเดลของสัตว
แตละตัว ซ่ึงไดมกีารเก็บบันทึกขอมูลซ้ํ าในวงรอบของการใหผลผลิตในแตละระยะของการใหนม
ดงันัน้  ลักษณะของสมการจึงตองเปนแบบโมเดลที่มีการวัดซํ้ า (repeatability model) ดังนี้

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

โดยที่      y     =   เวคเตอรของคาสังเกต  (observation)
     b      =   เวคเตอรของปจจัยคงที่  (fixed effects)
     a      =   เวคเตอรของปจจัยสุมเนื่องจากตัวสัตว  (random animal effects)

   pe      =   เวคเตอรของสภาพแวดลอมถาวรแบบสุมและอิทธิพลที่ไมใชยีนบวกสะสม    
     (permanent environmental effects)

    e       =   เวคเตอรของอิทธิพลที่เหลือแบบสุม (residual effects)
       W,Z,X =   เมตรกิซของเหตุการณ (incidence matrix) ที่สัมพันธกับเวคเตอรที่ระบุไวแลว

     ในบางลักษณะที่ตองการคัดเลือก  คาประมาณของอัตราพันธุกรรม และ คาการผสมพันธุที่
ไดอาจจะมีคาสูงเกินไป เนื่องจากในการวิเคราะหขอมูลโดยสวนใหญอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม
ไมไดวเิคราะหแยกออกมาจากอิทธิพลทางพันธุกรรมโดยตรงภายในโมเดล  จึงทํ าใหการวิเคราะห
ดังกลาวมีผลตอการคัดเลือกและวางแผนการปรับปรุงพันธุไดสํ าหรับลักษณะที่มีอิทธิพลทาง    
พนัธุกรรมของแมจะมีโมเดลแบบผสมเปนดังนี้

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

โดยที่        y    =    เวคเตอรของคาสังเกต    
       b    =    เวคเตอรของปจจัยคงที่   
      a     =    เวคเตอรของปจจัยตัวสัตวแบบสุม   
      m    =    เวคเตอรของอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมแบบสุม   
    pe    =    เวคเตอรของอิทธิพลของสิ่งแวดลอมที่ถาวร  

       e     =    เวคเตอรของอิทธิพลที่เหลือแบบสุม
 W,S,Z,X  =    เมตรกิซของเหตุการณที่สัมพันธกับเวคเตอรที่ระบุไวแลว
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 ซ่ึง 11g       =    ความแปรปรวนทางพันธุกรรมเนื่องจากอิทธิพลโดยตรง
             22g       =    ความแปรปรวนทางพันธุกรรมเนื่องจากอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม
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2.4.2 การประมาณคาอิทธิพลของยีนภายนอกนิวเคลียสหรือไซโตพลาสซึ่ม  Kennedy
(1989) ไดอธิบายผลของการประเมินพันธุกรรมที่คํ านึงถึงอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มดวยโมเดล
อยางงาย  ตัวอยางที่จะกลาวถึงตอไปนี้เปนตัวอยางขนาดเล็ก โดยพอโคนมหมายเลข 1 ผสมพันธุ
กบัโคนมเพศเมีย 2 ตัว คือ หมายเลข 2 และ 3 ไดลูกโคนมเพศเมียเชนเดียวกันหมายเลข 4 และ 5 
ตามลํ าดับ โคนมหมายเลข 2, 3, 4 และ 5 มีขอมูลที่วัดไดเทากับ 10, 8, 9 และ 7 ตามลํ าดับ สมมติวา 

22
a 25.0 σσ = , 22

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

ลักษณะปรากฏ    สมการโมเดลของสัตวแตละตัวที่คํ านึงถึงอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มเปนดังนี้

        eWcZaXby +++=   …………(2.8)

 โดยที่  c  คอืเวคเตอรของอิทธิพลทางพันธุกรรมเนื่องมาจากไซโตพลาสซึ่ม, W คือเมตริกซ
เหตกุารณทีสั่มพันธกับเวคเตอรที่ระบุไวแลว จะไดการแกสมการหาคาตัวแปรตางๆในรูปเมตริกซ
ดังนี้
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กลุมของไซโตพลาสซึ่มแบงไดเปน 2 กลุม คือ กลุมของโคนมหมายเลข 2 และ 3  โดย
ก ําหนดใหไมมีการเกิดความเปลี่ยนแปลงใดๆของยีนที่อยูในไซโตพลาสซึ่ม เชน เกิดการกลายพันธุ 
(mutation) เปนตน ดังนั้น จะได 


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= 20
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ก ําหนดให ปจจัยคงที่ที่อยูในสมการมีคาเทากับคาเฉลี่ย เพื่อความสะดวกตอการคํ านวณ จะ
ไดการแกสมการหาคาตัวแปรตางๆในรูปเมตริกซ ดังนี้
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จากผลลพัธที่ไดเปนการประมาณคาการผสมพันธุของสัตวแตละตัว ยกตัวอยางเชน โคนม
หมายเลข 4 จะประมาณคาการผสมพันธุได เทากับ  c 1+ a 4 =  0.37  +  0.09  =  0.46  เปนตน

ถึงแมวาการประเมินพันธุกรรมในปจจุบัน โมเดลของสมการมีความซับซอนและมีจํ านวน
ขอมูลมากกวาในตัวอยางดังกลาวเปนจํ านวนมากก็ตาม แตหลักการขางตนสามารถจะนํ ามา
ประยุกตใชไดอยางเหมาะสมและมีความถูกตองมากกวาวิธีการวิเคราะหแบบอื่นๆอยางในอดีตที่
ผานมา

Mrode (1996) และ Schaeffer (2001) ไดแสดงตัวอยางการคํ านวณแบบงายของโมเดลที่มี
ลักษณะสํ าคัญในโคเนื้อที่ใสปจจัยดังกลาวคลายๆกับโมเดลขางตน
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2.5  รปูแบบการพัฒนาวิธีการวิเคราะหขอมูลทางพันธุศาสตร

เมื่อกลาวถึงความสํ าคัญของอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมในครั้งนี้ จะสอดคลองไปตาม
รูปแบบของการพัฒนาวิธีการวิเคราะหและโมเดลที่ใช  เพื่อที่จะใหโมเดลที่ไดจากการกํ าหนดมี
ลักษณะใกลเคียงกับโมเดลที่แทจริง (true model)มากทีสุ่ด โดยจะสามารถจํ าแนกความสํ าคัญของ
อิทธพิลทางพันธุกรรมของแมตามรูปแบบของการพัฒนาวิธีการวิเคราะห ไดดังนี้

2.5.1 การเปรียบเทียบการผสมพันธุของฝูง (herd-mate comparisons) เริม่ตนมาจากแนวคิด
ทีไ่ดกลาวไปแลวในบทนี้ขางตนวา การหาอิทธิพลของแมสามารถที่จะหาโดยทํ าการผสมแบบผสม
สายสลับ เพื่อทํ าการเปรียบเทียบความแตกตาง โดยสมมติใหโคนมเพศผูสายพันธุ A ผสมกับโคนม
เพศเมียสายพันธุ B (AxB) และโคนมเพศผูสายพันธุ B ผสมกับโคนมเพศเมียสายพันธุ A (BxA)     
ลูกทีไ่ดมกีารแสดงออกของลักษณะที่ศึกษาแตกตางกัน ส่ิงนั้นจะเปนผลเนื่องมาจากอิทธิพลของแม
แตในทางปฏิบัติจริงคอนขางยากที่จะสรุปออกมาเชนนั้น เนื่องมาจากวามีหลากหลายปจจัยที่จะเขา
มากระทบตอความแตกตางดังกลาว พรอมกันนั้นไมสามารถที่จะแยกอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม
ออกจากอทิธพิลของยีนภายนอกนิวเคลียสได การเปรียบเทียบนี้จึงเปนเพียงการพิสูจนใหเห็นเปน
รูปธรรมวา อิทธิพลของแมมีอยูจริงในบางลักษณะที่สนใจ

2.5.2 การเปรียบเทียบวิธีการหาคาอัตราพันธุกรรม (estimations of heritability 
comparisons) การประมาณคาอัตราพันธุกรรมโดยทั่วไปจะมีวิธีการในการประมาณคาไดหลายวิธี
แตกตางกัน (Becker, 1984 ; Falconer and Mackay, 1996) เชน การวิเคราะหทางญาติพี่นอง           
(sib analysis) ทีม่คีวามสัมพันธของพี่นองเปนแบบพอแมเดียวกัน (full sib) หรือแบบพอเดียวกัน 
แตตางแม (half sib) , การวิเคราะหความถดถอยของลูกกับแม (regression of offspring on dam)
หรือคาเฉลี่ยของพอและแมกับลูก (regression of offspring on mid parents) เปนตน ซ่ึงทั้งสอง          
วธีิการแรกเปนวิธีการที่นิยมใชกันมากที่สุด

 Van Vleck และ Bradford (1966)  รายงานวา คาอัตราพันธุกรรมสํ าหรับลักษณะปริมาณ
นํ ้านมที่คํ านวณจากสมการถดถอยของลูกตัวเมียกับแม (daughter-dam regression coefficient) จะมี
คาสูงกวาที่คํ านวณไดจากคาสหสัมพันธของพอแบบพอเดียวกันแตตางแม (paternal half sib
correlation) นกัวจิยัทัง้สองไดตั้งขอสมมติฐานวาคาอัตราพันธุกรรมที่สูงกวานั้นอาจจะเนื่องมาจาก
อิทธพิลของแม ซ่ึงผลสรุปที่ไดจะสอดคลองกับการศึกษาในอีกหลายงานวิจัยตอมา (ตารางที่ 2.4)
เชน การศึกษาของ  Seykora และ McDaniel (1983) , Visscher และ Thompson (1992)
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 Reed และ Van Vleck (1987) ไดท ําการศึกษาจากขอมูลในภาคสนาม โดยเขาไดศึกษาใน
โคนมพันธุโฮลสไตนที่ใหนมครั้งแรก วิเคราะหหาคาอัตราพันธุกรรมจากความถดถอย (regression)
ระหวางลูกสาวกับแม (daughter-dam) และ หลานสาวกับยาย (granddaughter-granddam) ตอ
ลักษณะปริมาณนํ้ านม , ปริมาณไขมันนม และ เปอรเซ็นตไขมันนม  ความแตกตางระหวางอัตรา
พันธุกรรมของความถดถอยทั้งสองนี้สามารถที่จะหาอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มได   ดังตารางที่ 2.1

ตารางที่ 2.1   คาอัตราพันธุกรรม (heritability ; h2) และคาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน (standard error
                     ; S.E.) จากความถดถอยระหวางลูกสาวกับแม (daughter - dam  ;  DD) และลูกสาวกับยาย
                     (daughter - granddam  ;  DG)  โดยคํ านึงถึงอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มที่มีผลตอปริมาณ
                     นํ้ านม  ปรมิาณ และ เปอรเซ็นตไขมันนม

ลักษณะ             คาอัตราพันธุกรรม           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
เปอรเซ็นตไขมันนม      0.6261         0.0111      0.5532   0.0252                -0.0365

ที่มา   Reed และ Van Vleck (1987)

จากตารางที่ 2.1 จะเห็นไดวาอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มมีคาเปนลบทํ าใหสรุปไดวาไมมี
อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มตอลักษณะตางๆที่ศึกษา

2.5.3 การพัฒนาวิธีการหาคาองคประกอบของความแปรปรวน (variance component 
estimation) ในอดีต การศึกษาองคประกอบของความแปรปรวนเพื่อท่ีจะประมาณคาพารามิเตอร
ทางพนัธุศาสตรตางๆ จะนิยมใชวิธีการวิเคราะหความแปรปรวนธรรมดา (Analysis of Variance; 
ANOVA) (Becker, 1984) จนกระทั่งไดพัฒนาวิธีการวิเคราะหไปเปนการใชวิธีวิเคราะหแบบ 
Henderson’s method I , II , III  จนกระทัง่พัฒนาวิธีการวิเคราะหเร่ือยมาจนเปน restricted 
maximum likelihood (REML) ทีใ่ชกันอยูในปจจุบัน (Searle, 1992)
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Bell และคณะ(1985) ศกึษาอิทธิพลของแมโดยใชขอมูลโคนมพันธุโฮลสไตนในการใหนม
คร้ังแรกจํ านวน 4,461 ตัว วิเคราะหโดยใชโมเดลที่ไดรวมอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มซึ่งกํ าหนดให
เปนอิทธิพลคงที่  ผลการวิเคราะหสรุปไดวาการถายทอดของยีนในไซโตพลาสซึ่ม (cytoplasmic
line effects) มอิีทธพิลตอการผลิตนํ้ านมและลักษณะทางการสืบพันธุอยางมีนัยสํ าคัญเชนเดียวกับ
การศึกษาของ  Huizinga และคณะ (1986)   สวน Schutz และคณะ (1992a) ไดวเิคราะหโดยการใช
วธีิกํ าลังสองนอยที่สุด  พบวา อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มในครั้งแรกและครั้งที่สองของการใหนมมี
คาเปน 4.1% และ 3.8% ของความแปรปรวนทั้งหมดอยางมีนัยสํ าคัญ

2.5.4  การพัฒนาโมเดลตางๆและการใช BLUP (model and BLUP)  โดยปกติอิทธิพลทาง
พนัธุกรรมของแม และอิทธิพลของยีนแบบบวกสะสม มักจะจํ าแนกไมออกวาลักษณะปรากฏของ
ลูกเกดิมาจากอิทธิพลใดกันแน  เรียกปรากฏการณนี้วา ผลของการเกิดคอนฟาวนด (confounding  
effects) ขึน้จ ํานวนหนึ่ง (Southwood et  al., 1989) ซ่ึง Henderson (1984) ไดแนะนํ าวาการวิเคราะห
ภายใตโมเดลของสัตวแตละตัวจะสามารถชวยแยกความแตกตางระหวางอิทธิพลทั้งสองออกจาก
กันได  ดงันัน้ โมเดลที่ใชในการวิเคราะหสวนใหญจะเปนโมเดลของสัตวแตละตัว   

อยางไรก็ตาม Kennedy (1986) ท ําการศึกษาโดยการจํ าลองเหตุการณ (simulation) และ
วเิคราะหดวยโมเดลของ Bell และคณะ (1985) เพือ่บงบอกถึงความแตกตางระหวางสายพันธุของ
แม ผลการวิเคราะหขัดแยงกับการวิจัยของ Bell  และคณะ (1985) โดยอธิบายวา อาจจะเปนผลเนื่อง
มาจากการเกิดความเปลี่ยนแปลงในความแปรปรวนของอิทธิพลทางพันธุกรรมแบบบวกสะสม
อยางฉับพลัน (drift variance of additive genetic effects) มากกวาผลจากยีนของไมโตคอนเดรีย   
ซ่ึงไมนาจะรวมเขาไปอยูในโมเดล เพราะจะทํ าใหเกิดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มลวง (spurious
cytoplasmic effects) และเขาไดแนะนํ าวา เมื่อวิเคราะหโดยใชโมเดลของสัตวแตละตัวอาจจะแยก
อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มออกจากอิทธิพลของยีนแบบบวกสะสมไดซ่ึงสอดคลองกับการศึกษา
ของ Southwood และคณะ (1989)  และ Salehi และ James (1997) อางโดย  Schnitzenlehner และ
Essl (1999)

Kirkpatrik และ Dentine (1988) ไดออกมาโตแยงการรายงานของ Reed และ Van Vleck
(1987) โดยไดอางถึงรายงานของ Huizinga และคณะ (1986) ทีไ่ดทํ าการประมาณคาอิทธิพลของ
ไซโตพลาสซึ่มในลักษณะของปริมาณนํ้ านม , เปอรเซ็นตไขมันนม , เปอรเซ็นตโปรตีน และ
ปรมิาณ ไขมันนมบวกโปรตีนไดเทากับ 5.6 , 4.8 , 6.2 และ 10.1  เปอรเซ็นตของความแปรปรวน
ทัง้หมด ตามลํ าดับ นอกจากนั้น ยังไดทํ าการทดสอบอีกครั้งโดยการใชโมเดลจํ าลองที่รวมอิทธิพล
ของยีนแบบบวกสะสม, อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม, ปฏิกิริยาของอิทธิพลดังกลาว และอิทธิพลของ
แมตอลักษณะปริมาณนํ้ านม โดยสมมติใหอัตราพันธุกรรมอยางแคบ (narrow - sense heritability)
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ของปริมาณนํ้ านมใหเทากับ 0.25  อัตราพันธุกรรมอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มใหมีคาเทากับ 0.02 ,
0.04 และ 0.08 (Bell  et  al., 1985) และสัมประสิทธิ์อิทธิพลของแมใหมีคาเทากับ 0 , 0.02 , 0.04
และ 0.08 ซ่ึงโมเดลที่ไดเปนโมเดลแบบผสมที่เปนเสนตรงของสัตวแตละตัว

  ผลการทดลองสรุปไดดังตารางที่ 2.2  จะเห็นไดวา การประมาณคาอัตราพันธุกรรมของลูก
สาวกับแม (daughter-dam ; D.D)  และ   หลานสาวกับยาย  (daughter-granddaughter ; GD.GD) จะ
มคีามากกวาคาที่ประมาณไดจากลูกสาวที่มาจากพอเดียวกัน paternal half sibs (PHS)  ดงันั้น ทํ าให
สรุปไดวา ผลของอัตราพันธุกรรมที่แตกตางไปจากอัตราพันธุกรรมของพอนั้นมีคาคงที่จํ านวนหนึ่ง
และเปนผลเนื่องมาจากอิทธิพลของแม

ตารางที่  2.2    การประมาณคาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่มจากคาอัตราพันธุกรรมของแมที่
                       ระดับตางๆ

    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)

การทดลองดังกลาวสอดคลองกับการทดลองของ Schutz และคณะ (1992a) ทีไ่ดสรุปวา
อิทธิพลของแมมีผลตอเปอรเซ็นตไขมันนม และ ปรมิาณพลังงานสุทธิของนํ้ านม รวมทั้งปริมาณ
ไขมนันม แตผลที่ไดอาจนอยกวา 2 ตัวแรกแตจะไมมีผลอยางมีนัยสํ าคัญตอปริมาณนํ้ านม, ของแข็ง
ทีไ่มรวมไขมันนม (solid not fat ; SNF)  เปอรเซ็นตของของแข็งที่ไมรวมไขมัน (% SNF) และ
พลังงานในนํ้ านม (lactational energy of milk) โดยเขากํ าหนดใหอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มเปน
อิทธิพลคงที่ในโมเดลของสัตวแตละตัว

Boettcher และคณะ (1996c) ไดศึกษาถึงอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มวาจะมีผลกระทบตอ
การประเมินคุณคาทางพันธุกรรมหรือไม โดยไดทํ าการจํ าลองขอมูลใสเขาไปในโมเดลเพื่อที่จะ
วเิคราะหหาองคประกอบของความแปรปรวน โดยใชโมเดลในการวิเคราะห 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  ขอมูลที่จํ าลองขึ้นมา   MGT   คือ อิทธิพลคงที่ของกลุมการจัดการ  M  คือ อิทธิพล
คงที่ของสายแม  A  คอื อิทธิพลโดยสุมของตัวสัตวหรือยีนแบบบวกสะสมนั่นเอง  S  คือ อิทธิพล
โดยสุมของพอ  PE  คอื อิทธิพลของสิ่งแวดลอมถาวรแบบสุม และ e คือ อิทธิพลที่เหลือโดยสุม ซ่ึง
ขอมลูทีจ่ ําลองขึ้นจะประกอบไปดวยปจจัยที่แตกตางกันเพื่อหาความสํ าคัญของอิทธิพลของแม

ผลการทดลองสรุปไดวา  การใชโมเดลของสัตวแตละตัว โมเดล (1) และ (2) ดกีวาการใช
โมเดลของพอพันธุ ในโมเดล (3) และ (4)  การไมใสอิทธิพลของแม (M) ในโมเดลการวิเคราะหจะ
ท ําใหคาอัตราพันธุกรรมมีคาที่ไดสูงเกินไป  นอกจากนั้น การใหอิทธิพลของแม เปนอิทธิพลที่ได
จากการสุม จะทํ าใหมีความแตกตางเพียงเล็กนอยจากการใหอิทธิพลของแมเปนอิทธิพลคงที่

Boettcher และคณะ (1996b) ไดใชขอมูลของฝูงโคนมฝูงเดียวกับที่ Bell และคณะ (1985)
ใชเพื่อประมาณคาอิทธิพลของแมตอลักษณะปริมาณนํ้ านมโดยใชโมเดลของสัตวแตละตัวพบวา 
ความสัมพันธระหวางอิทธิพลของสายแม (maternal lineage) และลักษณะปริมาณนํ้ านมนั้น จะมี
ความแตกตางกันอยางมีนัยสํ าคัญทางสถิติแคลักษณะสวนประกอบของนํ้ านมเทานั้น โดยอิทธิพล
ของแมจะมีผลตอเปอรเซ็นตไขมันนมและปริมาณพลังงานในนํ้ านม (milk energy concentration)
แตลักษณะปริมาณนํ้ านมไมมีความแตกตางกันทางสถิติ

Albuquerque และคณะ(1998) ไดทํ าการทดลองโดยการใชฝูงโคนมพันธุโฮลสไตน โดย
การวิเคราะหขอมูลของ DHI (Dairy Herd Improvement) ในอเมริกา ตั้งแตป ค.ศ. 1950 – ค.ศ. 1991
เพือ่ทีจ่ะประมาณคาความแปรปรวนของอิทธิพลจากยีนโดยตรง , อิทธิพลทางพันธุกรรมแบบบวก
สะสมของแม , อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม, ปฏิกิริยาระหวางพอพันธุกับฝูงและอิทธิพลส่ิงแวดลอม
ถาวรของแมโคนม  โดยโมเดลที่ใชทดลองมีอยูทั้งหมดรวม 6 โมเดลดังนี้
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โมเดลที่ 1 : เปนโมเดลที่สมบูรณของสัตวแตละตัว

eWpeDcPsMmZgXy ++++++β=

โมเดลที่ 2 : เปนโมเดลที่ไมรวมอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม (Dc)

  eWpePsMmZgXy +++++β=

โมเดลที่ 3 : เปนโมเดลที่ไมรวมอิทธิพลของแมแบบบวกสะสม (Mm)  และความแปร
ปรวนรวมระหวางอิทธิพลโดยตรงแบบบวกสะสมและอิทธิพลของแมแบบบวกสะสม

eWpeDcPsZgXy +++++β=

โมเดลที่ 4 : เปนโมเดลแบบที่ 3 ที่ไมรวมปฏิกิริยาระหวางพอพันธุกับฝูง (Ps)

eWpeDcZgXy ++++β=

โมเดลที่ 5 : เปนโมเดลแบบที่ 3 ที่ไมรวมอิทธิพลเนื่องมาจากไซโตพลาสซึ่ม (Dc)

eWpePsZgXy ++++β=

โมเดลที่ 6 : เปนโมเดลแบบที่ 5 ที่ไมรวมปฏิกิริยาระหวางพอพันธุกับฝูง  (Ps)

eWpeZgXy +++β=   
โดยที่

y = เวคเตอรของคาสังเกต
β = เวคเตอรของอิทธิพลคงที่ เชน ฝูง-ป-ฤดูกาล (herd-year-seasons)

   g = เวคเตอรของอิทธิพลทางพันธุกรรมโดยตรงของสัตว
m = เวคเตอรของอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม
s = เวคเตอรของปฏิกิริยาระหวางพอพันธุกับฝูง
c = เวคเตอรของอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม
pe = เวคเตอรของอิทธิพลเนื่องมาจากสิ่งแวดลอมถาวร
e = เวคเตอรของอิทธิพลที่เหลือ

   X, Z, M, P, D, W          = เมตริกซของเหตุการณที่สัมพันธกับเวคเตอรที่ระบุไวแลว
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สํ าหรับทุกลักษณะ อิทธิพลทางพันธุกรรมของแมจะแปรผันจาก 0.8 ถึง 1% ของความ
แปรปรวนของลักษณะปรากฏและความแปรปรวนรวมระหวางอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมและ
อิทธิพลโดยตรงเทากับ 0.7 ถึง 2.5%  ดงันัน้ จะเห็นไดวาอิทธิพลดังกลาวไมมีผลตอความแปรปรวน
ของลักษณะปรากฏ  อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มดูเหมือนวาจะไมมีผลตอปริมาณนํ้ านม , ไขมันนม
และเปอรเซ็นตไขมันนม ถึงแมการประมาณคาที่ไดรับจากบางตัวอยางจะมีคาที่ไดถึง 3.4 , 2.3 และ
2.4  ของความแปรปรวนของปริมาณนํ้ านม , ปรมิาณไขมันนม และ เปอรเซ็นตไขมันนม ตามลํ าดับ

ผลการทดลอง ในการประมาณคาอัตราพันธุกรรมจากโมเดลทั้ง 6 โมเดลขางตน สรุปไดวา
ถาไมรวมอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มอยูในโมเดล (โมเดล 1 เทียบกับ โมเดล 2 และ โมเดล 4      
เทยีบกบั โมเดล 5) จะทํ าใหการประมาณคาอัตราพันธุกรรมของอิทธิพลของยีนแบบบวกสะสม
เพิม่ขึน้เพียงแค 0.006 และ 0.010 ในปริมาณนํ้ านม , 0.004 และ 0.007 ในปริมาณไขมันนม และ
0.006 และ 0.015 ในเปอรเซ็นตไขมันนมตามลํ าดับ ทํ าใหสรุปไดวาอัตราสวนของความแปรปรวน
จากอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มตอความแปรปรวนของลักษณะปรากฏเปนคาที่มีคานอยคลายคลึง
กนัทัง้สามลกัษณะ ซ่ึงภายในโมเดลจะไมเปล่ียนแปลงความแปรปรวนของลักษณะปรากฏมากนัก
ดงันั้น ทั้งอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมและอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มมีคานอยและมีความเปน
ไปไดวาไมมีความสํ าคัญตอการประเมินทางพันธุกรรมซึ่งสอดคลองกับการศึกษาของ Gibson และ
คณะ (1997)  

ผลการทดลองดังกลาวสอดคลองกับสิ่งที่ Boettcher และ Gibson (1997) ไดอธิบายไว จาก
การวิเคราะหปริมาณนํ้ านม , ปรมิาณไขมันนม และ เปอรเซ็นตไขมันนมของโคนมพันธุโฮลสไตน
ของแคนาดาในครั้งแรกของการใหนมโดยการใชโมเดลของสัตวแตละตัวและไดใชวิธีการของ 
Gibbs sampling ในการวิเคราะหดวย ซ่ึงจะไดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มมีคาเทากับ 0.5% ของ
ความแปรปรวนทั้งหมด

นอกจากนั้น Albuquerque และคณะ (1998) ยงัไดโตแยงถึงผลสรุปของ Bell และคณะ
(1985) Kennedy(1986) และ Schutz และคณะ (1992a) ทีก่ลาววา อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มจะมี
อิทธพิลตอเปอรเซ็นตไขมันนมและพลังงานที่อยูในนมมากกวาลักษณะอื่นๆนั้น  ลักษณะดังกลาว
ไมไดเปนผลเนื่องจากบทบาทของไมโตคอนเดรียในการสังเคราะหกรดไขมัน (fatty acid synthesis)
ตามที่ Bell และคณะ (1985) คาดหวงัไว แตคอนขางจะเปนผลเนื่องมาจากการประมาณคาอัตรา
พนัธุกรรมของเปอรเซ็นตไขมันนมที่มีคาสูงกวาของปริมาณนํ้ านม     
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จากทีก่ลาวมาทั้งหมด คาประมาณของอิทธิพลดังกลาวจะมีความสํ าคัญตอการประเมินทาง
พนัธุกรรมหรือไม ขอสรุปที่ไดยังไมชัดเจนที่จะสามารถอธิบายวาอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม
และอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มจะทํ าใหโมเดลมีความเหมาะสมและใกลเคียงกับโมเดลที่แทจริง
มากทีสุ่ด หรือ เนื่องจากอิทธิพลทั้งสองมีคานอย อาจจะไมสงผลกระทบมากนักตอการประเมินและ
การน ําไปใชจริง  อยางไรก็ตาม เปนที่นาสังเกตอยางหนึ่งวา การวิเคราะหทางพันธุกรรมตั้งแตอดีต
จนถงึปจจบุนัโดยสวนใหญจะเนนโคนมพันธุโฮลสไตนฟรีเชี่ยนพันธุเดียวเปนหลัก  เนื่องจากนิยม
เล้ียงกันมากที่สุดแตในประเทศไทยมีความหลากหลายทางดานพันธุและความแปรปรวนของ        
ส่ิงแวดลอมมาก ซ่ึงนาสนใจที่จะศึกษาวาจะมีผลเปนเชนไร
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ตารางที่  2.3   รายงานวิจัยบางสวนในตางประเทศที่ศึกษาอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมและอิทธิพล
                      ของไซโตพลาสซึ่มตอการประเมินคาทางพันธุกรรมของลักษณะการใหผลผลิตของ
                       โคนม

เอกสารอางอิง 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) ]
 ระยะใหนมที่ 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 ามาใชได
[ h2 (DD) > h2 (PHS) ]

Lee และคณะ(1988) ง NS การเติบโต / การใชอาหาร (โคสาว)
Ahlborn-Breier และคณะ
(1988)

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

O’Neil และ Van Vleck
(1988)

ฉ NS มอิีทธิพลตอความกาวหนาทาง
พนัธุกรรมนอยมาก

Faust และคณะ(1989) 0 * คงทีใ่กลเคียงกันในทุกระยะการใหนม
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
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ตารางที่   2.3   (ตอ)    รายงานวิจัยบางสวนในตางประเทศที่ศึกษาอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมและ
                                   อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มตอการประเมินคาทางพันธุกรรมของลักษณะการ
                                   ใหผลผลิตของโคนม

เอกสารอางอิง วิธีการ I M II C III ผลโดยสรุป IV

Kennedy และ Schaeffer
(1990)

 ง 4 * ควรที่จะทํ าการยายฝากตัวออน

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 อายุเมื่อใหลูกตัวแรก  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

* มีผลตอเปอรเซ็นตไขมัน
แตไมมีนัยสํ 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

(ใชฝูงเดียวกับ 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   (ตอ)    รายงานวิจัยบางสวนในตางประเทศที่ศึกษาอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมและ
                                   อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มตอการประเมินคาทางพันธุกรรมของลักษณะการ
                                   ใหผลผลิตของโคนม

เอกสารอางอิง 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 = การเปรียบเทียบการผสมพันธุของฝูง
   ข = การเปรียบเทียบวิธีการหาคาอัตราพันธุกรรม
   ค = การพัฒนาวิธีการหาคาองคประกอบของความแปรปรวน
   ง = การพัฒนาโมเดลตางๆและการใช BLUP
   จ = การศึกษาทางพันธุศาสตรโมเลกุล
   ฉ = ความถูกตองแมนยํ าในการคัดเลือก   
     0 = ไมไดกลาวถึง
     1 วิธีการวิเคราะหแบบกํ าลังสองนอยที่สุด    
     2 การวิเคราะหแบบจํ าลองขอมูล
     3 ใหอิทธิพลที่ศึกษาเปนปจจัยคงที่ / ปจจัยสุมในโมเดล
     4 โมเดลของสัตวแตละตัว
     5 โมเดลพอพันธุ   
     6 โมเดลสมการถดถอย
     7 โมเดลการใหนม 305 วันเปรียบเทียบกับโมเดลของวันทดสอบ
     8  โมเดลของ Falconer
II   M = อิทธิพลทางพันธุกรรมของแม     
III  C =  อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม  ,  *  =  มีนัยสํ าคัญ  ,  NS  =  ไมมีนัยสํ าคัญ
 IVMk = ปริมาณนํ้ านม  ,  F = ปริมาณไขมัน ,  P = ปริมาณโปรตีน , %F = เปอรเซ็นตไขมัน
    %P = เปอรเซ็นตโปรตีน  ,   h2  =  คาอัตราพันธุกรรม
    DD = Daughter Dam Regression   ,   PHS = Paternal Half  Sibs Correlation



บทที่  3

วิธีดํ าเนินการวิจัย

ขอมูลท่ีใชในการศึกษา

แหลงขอมูลที่นํ ามาใชในการศึกษาครั้งนี้ไดมาจากการรวบรวมบันทึกพันธุประวัติ , การให
ผลผลิตและสวนประกอบของนํ้ านมประจํ าตัวแมโคนมพันธุแทไดแก โฮลสไตนฟรีเชี่ยน (Holstein
Friesian) บราวนสวิส (Brown Swiss) และเจอรซ่ี (Jersey) ซ่ึงเปนโคพันธุยุโรป (Bos taurus) ที่นํ า
เขาจากตางประเทศหรือเกิดขึ้นเองภายในฟารมและโคนมลูกผสมในระดับสายเลือดตางๆกัน
ระหวางโคนมพันธุแทดังกลาวกับโคพื้นเมือง (Bos indicus) ไดแก บราหมัน (Brahman) ซาฮิวาล
(Sahiwal) หรือ ออสเตรเลียนฟรีเชียนซาฮิวาล หรือ เอเอฟเอส  (Australian Friesian Sahiwal ; AFS)
เปนตน ซ่ึงถูกจัดเก็บอยูในระบบฐานขอมูลของฟารมโคนมแหงหนึ่งในจังหวัดราชบุรี ตั้งแตป พ.ศ.
2529 (1986) ถึงป พ.ศ. 2543 (2000) รวม 21,116 บันทึก โดยทางฟารมจะทํ าการเก็บบันทึกขอมูล
เปนรายเดือนในรูปแบบของวันทดสอบ (test day records) ไปจนถึงแมโคตัวนั้นหยุดรีดนม ช่ัง
นํ ้าหนกันมของโคที่ใหนมทุกตัวและสุมเก็บตัวอยางนํ้ านมทดสอบเปนรายตัว เพื่อทํ าการตรวจวัด
สวนประกอบของนํ้ านม ไดแก เปอรเซ็นตไขมันนม และ เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม ภายในหอง
ปฏิบัติการของศูนยวิจัยผสมเทียมราชบุรีโดยใชเครื่อง Milko Scan โคนมในประชากรที่ศึกษาครั้งนี้
ประกอบดวย ลํ าดับการใหนมที่แตกตางกันตั้งแตลํ าดับการใหนมครั้งแรกจนถึงการใหนมครั้งที่ 10

ลกัษณะโครงสรางของขอมูลท่ีใชศึกษา

  ขอมูลที่ใชในการศึกษา แบงเปน 2 แฟมขอมูล คือ

1. ขอมูลที่เกี่ยวของกับผลผลิต  ประกอบดวย
 1.1    หมายเลขประจํ าตัวและ / หรือ ชื่อของแมโคนมที่ใหผลผลิต
 1.2    พันธุ / กลุมพันธุและระดับสายเลือด
 1.3   วนั เดือน ปที่คลอด
 1.4   อายุเมื่อใหลูกตัวแรก

                            1.5   ลํ าดับที่ของการใหนม (lactation number)
                 1.6   ปรมิาณนํ้ านม  เปอรเซ็นตไขมัน และเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม

  1.7   วนัแหงนม
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2. ขอมูลพันธุประวัติ
  2.1   หมายเลขประจํ าตัว  และ / หรือ ชื่อของโคนม

           2.2   หมายเลข และ / หรือ  ชื่อของพอพันธุ
           2.3   หมายเลข และ / หรือ  ชื่อของแมพันธุ

2.4 วนั เดือน ปเกิดของโคนมแตละตัว

การจัดการและการเตรียมขอมูล

 เนื่องจากลักษณะโครงสรางของขอมูลที่ไดจากฟารมยังไมเปนไปตามรูปแบบที่ตองการ      
ดังนั้น ขอมูลดิบที่ไดมาจึงตองผานการจัดการและการเตรียมขอมูลกอนที่จะทํ าการวิเคราะหตอไป 
โดยจะใชโปรแกรมฟอกซโปร (Foxpro) (ปรชีา อัศวเดชานุกร และ เสาวรส ใหญสวาง , 2531) ซ่ึง
เปนโปรแกรมสํ าเร็จรูปดานการจัดการฐานขอมูล (database) ทัว่ไป และโปรแกรม RENUM และ 
RENUMMAT (Misztal, 2000) ทีจ่ะชวยในการจัดเรียงลํ าดับหมายเลขประจํ าตัวสัตว การรวมปจจัย
ในโมเดล และชวยจัดเรียงลํ าดับตัวสัตวในแฟมขอมูลพันธุประวัติโดยเฉพาะกลุมของสัตวที่ไม
ทราบพันธุประวัติ (unknown parent groups) รายละเอียดสามารถศึกษาไดจากแฟมขอมูล 
RENUM.MSG และ RENUMMAT.MSG ของ Misztal (2000) อยางไรก็ตาม การจัดการและ      
การเตรียมขอมูลจะสามารถอธิบายตามโครงสรางของขอมูลได ดังนี้

1.  ขอมูลผลผลิต  ลักษณะทีท่ํ าการศึกษาประกอบดวย ปริมาณนํ้ านม , เปอรเซ็นตไขมันนม 
และเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม โดยการศึกษาครั้งนี้จะใชขอมูลเฉพาะลํ าดับของการใหนม            
คร้ังที่หนึ่งเทานั้น (the first lactation) เนือ่งจากการใหนมครั้งแรกจะมีคาประมาณของอิทธิพลทาง
พนัธุกรรมของแมมากที่สุดในสามลํ าดับแรกของการใหนม (the first three lactations) (Van Vleck 
and Bradford, 1966 ; Schnitzenlehner and Essl, 1999) นอกจากนั้น ปจจัยจากสิ่งแวดลอมที่เขามา
กระทบตอการใหผลผลิตจะมีนอยกวา ทํ าใหสามารถจํ าแนกปจจัยดังกลาวไดงายและถูกตอง            
มากกวาลํ าดับของการใหนมครั้งถัดมา ดังนั้น ขอมูลผลผลิตทั้งหมดที่ใชในการวิเคราะหจะมี
จํ านวนเทากับจํ านวนโคนมที่ใหผลผลิตกลาวคือโคนมแตละตัวจะมีขอมูลบันทึกรายลักษณะได
เพยีงหนึ่งคาเทานั้น

โดยปกติ โคนมสามารถใหนมไดนานประมาณ 10 เดือนหรือ 305 วนั อยางไรก็ตาม ความ
สามารถในการใหนมของโคนมแตละตัวจะไมเทากันกลาวคือโคนมลูกผสมในประเทศไทย        
สวนใหญจะมีความสามารถในการใหนมไมถึง 305 วนั  ในทางกลับกันโคนมบางตัวโดยเฉพาะ
โคนมที่ใหนํ้ านมปริมาณมากมักจะมีปญหาเรื่องของระบบสืบพันธุซ่ึงเปนสาเหตุหลักที่ทํ าใหระยะ
เวลาการรีดนมยืดยาวออกไปเกิน 305 วนั (สมชาย จนัทรผองแสง, 2541) ดงันัน้การคํ านวณปริมาณ
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นํ้ านมรวมตลอดชวงของการใหนมที่จะบงบอกถึงความสามารถของการใหนมจริงๆของโคตัวใด
ตวัหนึง่จะมีหลักเกณฑ คือ เมื่อแมโคใหนมเกินกวา 305 วนั จะคิดปริมาณนํ้ านมเพียง 305 วนั หาก
แมโคใหนมไดนอยกวา 305 วนั จะใชตัวเลขนั้นๆเปนการใหนมที่แทจริง เพราะถือวาความสามารถ
ของการใหนมใน 305 วนัของแมโคตัวนั้นมีอยูเพียงเทานั้นจริงๆ (วโิรจน ภูตอง, 2530) นอกจากนั้น
โคนมที่ใหนมนอยกวา 150 วนัจะไมน ํามาวิเคราะห สวนวิธีการคํ านวณเพื่อใหไดปริมาณนํ้ านมรวม
305 วนัจะใชวิธี Test Interval Method (TIM) (Everett and Carter, 1968 ; Sargent et  al., 1968)

สวนประกอบของนํ้ านม ไดแก เปอรเซ็นตไขมัน และ เปอรเซ็นตโปรตีน ตลอดชวงของ
การใหนมจะมีหลักเกณฑในการพิจารณาคลายคลึงกับลักษณะปริมาณนํ้ านม เมื่อตรวจสอบความ
ผิดปกติของขอมูลเบื้องตนพบวาสวนประกอบของนํ้ านมบางตัวมีคาสูงผิดปกติซ่ึงอาจเกิดจาก    
ความผดิพลาดในการตรวจวัดทางหองปฏิบัติการหรือการลงบันทึกขอมูล ทํ าใหสงผลกระทบตอ
การวเิคราะหได ดังนั้น ขอมูลที่เกิดจากความผิดพลาดดังกลาวจะไมนํ ามาศึกษาในครั้งนี้ โดย
ก ําหนดให สวนประกอบของเปอรเซ็นตไขมันนม อยูในชวง 2.3  ถึง 6.5 เปอรเซ็นต และเปอรเซ็นต
โปรตนีอยูในชวง 2.0 ถึง 4.5 เปอรเซ็นต (รัชนี ตันฑะพานิชกุล อางโดย เทียมพบ กานเหลือง, 2541)
ค ํานวณหาคาเฉลี่ยกํ าลังสองนอยที่สุด (least square means) ของทั้งสามลักษณะ ซ่ึงจะแตกตาง
ไปจากการหาคาเฉลี่ยธรรมดา (arithmatic means) เนือ่งจากขอมูลของวันทดสอบในโคนมแตละตัว
มจี ํานวนไมเทากัน จํ านวนขอมูลทั้งหมดในแตละลักษณะที่ศึกษาหลังจากการจัดการและการเตรียม
ขอมูลเปนดังแสดงในตารางที่ 3.1

     ตารางที่   3.1     จํ านวนขอมูลโดยจํ าแนกตามลักษณะที่ศึกษา

ลักษณะ จ ํานวนขอมูล
ปริมาณนํ้ านม
เปอรเซ็นตไขมันนม
เปอรเซ็นตโปรตีนในนม

596
584
587
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2.  ขอมูลดานพันธุประวัติ  ทีน่ ํามาใชในการวิเคราะหประเมินคาทางพันธุกรรมครั้งนี้จะใช
ขอมูลที่มีสายสัมพันธทางเครือญาติของโคนมที่ใหผลผลิตเทานั้น ตรวจสอบ และ ดํ าเนินการแกไข
ขอผิดพลาดในการเก็บบันทึกขอมูลดังกลาวโดยใชหลักเกณฑในการตรวจสอบ ดังนี้

2.1 วนัเดอืนปเกิดของตัวสัตว จะชวยในการตรวจสอบและแกไขความผิดปกติที่เกิด
จากการจดัเก็บขอมูลที่ผิดพลาดได ไดแก ลักษณะบันทึกที่ลูกเกิดกอนพอหรือแม การใหบันทึก
ผลผลิตกอนสัตวตัวนั้นจะเกิด  ซ่ึงจะเปนขอมูลที่ผิดจากความเปนจริงตามธรรมชาติ เปนตน

2.2  ความซํ้ าซอนของชื่อโคนมแตละตัว   ในความเปนจริงโคนมตัวหนึ่งอาจจะมีอยู
หลายชือ่ เชน ช่ือหมายเลขประจํ าตัวโคนม , ชื่อหมายเลขหู หรือ ช่ือเลนที่เกษตรกรมักจะนิยมตั้งชื่อ
และเรียกแทนโคนมตัวนั้น เปนตน ซ่ึงหากไมมีการตรวจสอบชื่อหรือหมายเลขทั้งสามนี้กอน โคนม
ทั้งสามชื่อหรือหมายเลขนี้จักกลายเปนโคนมสามตัวที่ไมใชโคนมตัวเดียวกันทํ าใหมีผลตอการ
วเิคราะหขอมูล ดังนั้น ทํ าการตรวจสอบความซํ้ าซอนของชื่อหรือหมายเลข โดยกํ าหนดใหโคนม
แตละตวัมีเพยีงชื่อหรือหมายเลขเดียว โดยยึดตามชื่อหมายเลขประจํ าตัวโคนมเปนเกณฑ ถาโคนม
ตัวใดไมมีช่ือหมายเลขประจํ าตัวใหใชชื่อหรือหมายเลขที่อยูในกลุมอ่ืนแทนเพียงชื่อหรือหมายเลข
เดยีวเทานัน้ จํ านวนขอมูลพันธุประวัติทั้งหมดที่นํ ามาศึกษาในครั้งนี้ จะเปนดังแสดงในตารางที่  3.2

ตารางที่ 3.2   จํ านวนขอมูลพันธุประวัติที่ใชในการศึกษาครั้งนี้

รายละเอียด จ ํานวน (ตัว)
แมโคนมที่ใหผลผลิต
แมโคนมที่ไมใหผลผลิต
พอพันธุ
โคนมที่ไมทราบพันธุประวัติ
รวม

596
252
125
 11
984

2.3 ท ําการจํ าแนกกลุมของสายสัมพันธทางเครือญาติ  ทีส่ามารถจะถายทอดยีนภาย
นอกนิวเคลียสผานทางสายแม  ตามจุดกํ าเนิดของไซโตพลาสซึ่ม (cytoplasmic origins) เดยีวกันได
โดยตดิตามพันธุประวัติโคนมทุกตัวทางสายแมยอนหลังกลับไป (trace back) จนถึงแมโคนมตัว
แรกเริ่ม (founder dam) ทีอ่ยูภายในสายแมเดียวกัน ซ่ึงอาจจะเรียกไดวาอยูภายในครอบครัวเดียวกัน
(cow family) โคนมตวัใดทีม่ีสมาชิกอยูเพียงตัวเดียวภายในสายสัมพันธจะไมถูก น ํามาวิเคราะห
เนือ่งจากไมมีการถายทอดของยีนภายนอกนิวเคลียส  (Huizinga et  al., 1986)   (ตารางที่ 3.3)
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การวิเคราะหขอมูลเบื้องตน

1.  การจํ าแนกอิทธิพลของปจจัยคงที่

ขอมลูทีใ่ชในการศึกษาเปนขอมูลลักษณะเชิงปริมาณ ซ่ึงจะมีอยูหลายปจจัยที่มีอิทธิพลตอ
ลักษณะนี้โดยเฉพาะปจจัยทางสิ่งแวดลอมที่ทํ าใหลักษณะการแสดงออกเกิดความแปรผันไปไดมาก 
ในการศึกษาครั้งนี้จะสามารถจํ าแนกอิทธิพลของปจจัยทางสิ่งแวดลอมได  ดังนี้

1.1  อิทธิพลของปที่แมโคใหผลผลิต  ในการวิเคราะหขอมูลคร้ังนี้ ปที่แมโคคลอดลูกและ
ใหผลผลิตเริ่มตั้งแต ป พ.ศ. 2529 (1986) ถึงป พ.ศ. 2543 (2000) รวมทั้งสิ้น 15 ป  ซ่ึงมีแมโคคลอด
ทกุปในระยะการใหนมครั้งแรก

              ตารางที่ 3.3  ขนาดและจ ํานวนของกลุมโคนมในแตละกลุมที่อยูภายในครอบครัวเดียวกัน

ขนาด (จํ านวนโคนมตอกลุม) จ ํานวนกลุม (กลุม)
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   อิทธิพลของฤดูกาลที่ใหผลผลิต  ในการวิเคราะหขอมูลคร้ังนี้ไดแบงฤดูกาลออกเปน   
3 ฤดกูาล ตามกรมอุตุนิยมวิทยาโดยใชคาเฉลี่ยของอุณหภูมิ , ความชื้นสัมพัทธและปริมาณนํ้ าฝน        
ในแตละเดือนจากรายงานของสถานีตรวจอากาศจังหวัดราชบุรี ตั้งแตป พ.ศ.2535 ถึง พ.ศ.2543          
(ตารางที่  3.4)
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1.3  อิทธพิลของพันธุและกลุมพันธุ    ในการศึกษาครั้งนี้ใชโคนมพันธุแทและโคนมลูก
ผสมสายเลือดโคยุโรป 3 พนัธุ ไดแกโคนมพันธุโฮลสไตนฟรีเชี่ยน  พนัธุบราวนสวิส และ พันธุ
เจอรซ่ี  โดยในแตละพันธุจะสามารถจํ าแนกกลุมพันธุตามระดับสายเลือดของโคยุโรปที่ไดปรับปรุง
จากการแบงระดับสายเลือดโคนมลูกผสมรวม-กลุมพันธุ (Vinther , 1974)  ออกเปน 6 กลุมพันธุ
ประกอบดวยกลุมพันธุ 100% ,   ≥ 87.5 % – < 100 % ,   ≥  75% - < 87.5%  ,   ≥ 62.5 % - < 75 %  ,

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

ตารางที่ 3.4   การจํ าแนกอิทธิพลของฤดูกาลและจํ านวนขอมูลตอลักษณะการใหผลผลิตที่ศึกษา

รายละเอียด ฤดูรอน ฤดูฝน ฤดูหนาว
เดือน
อุณหภูมิเฉลี่ย ( oC )
ความชื้นสัมพัทธเฉลี่ย (%)
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   การตรวจสอบการกระจายของขอมูลที่ศึกษา

     ขอมลูที่ใชในการศึกษาครั้งนี้เปนขอมูลที่ไดจากการเก็บบันทึกในภาคสนาม (field data)
และลักษณะทีศ่ึกษายังเปนลักษณะปริมาณซึ่งมีอิทธิพลของสิ่งแวดลอมเขามาเกี่ยวของ จึงทํ าใหเกิด
การกระจายตัวเปนแบบปกติ ดังนั้น เพื่อใหสอดคลองกับสมมติฐานที่ตั้งเอาไว จึงทํ าการตรวจสอบ
การกระจายของขอมูลโดยใชคํ าสั่ง PROC UNIVARIATE NORMAL PLOT ในโปรแกรมสํ าเร็จ
รูป SAS for WINDOWS version 6.02 (SAS, 1998) จะพบวา ลักษณะปริมาณนํ้ านม  เปอรเซ็นต       
ไขมันนม และ เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม ที่ใชในการศึกษาครั้งนี้ไดถูกสุมตัวอยางมาจาก         
ประชากรที่มีการกระจายตัวของขอมูลเปนแบบปกติ
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ตารางที่  3.5  การจ ําแนกกลุมพันธุตามระดับสายเลือดและจํ านวนขอมูลแยกตามลักษณะที่ศึกษา

พันธุ                       ระดับเลือด                   กลุมพันธุ                              จ ํานวนขอมูล (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

บราวนสวีส                 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

เจอรซ่ี                         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 = ลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม
3 %P = ลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม
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การวิเคราะหขอมูลทางพันธุศาสตร

1.  การวเิคราะหปจจัยที่มีผลตอลักษณะการใหผลผลิต

ขอมลูทีใ่ชศึกษาจะมีทั้งปจจัยคงที่ ซ่ึงเปนปจจัยทางดานสิ่งแวดลอม และ ปจจัยสุม ซ่ึง
เปนปจจัยทางดานพันธุกรรมที่มีอิทธิพลตอลักษณะปริมาณนํ้ านม เปอรเซ็นตไขมัน และ 
เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม โดยสามารถจํ าแนกปจจัยคงที่ออกไดเปน อิทธิพลของพันธุและกลุม
พนัธุ อิทธิพลของปและฤดูกาล สวนปจจัยสุม ไดแก อิทธิพลทางพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัว
สัตว  อิทธิพลทางพันธุกรรมของแมและอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม  สวนอิทธิพลของอายุแมโคที่
ใหลูกตัวแรก (age at first calving) จ ํานวนวนัตั้งแตแรกคลอดจนถึงวันเก็บบันทึกนํ้ านมครั้งแรก 
(first test date) และ อิทธพิลของจํ านวนวันใหนม (day in milk) จะเปนปจจัยสุมที่นํ ามาใชเปนตัว
ปรับ (adjusted covariate) ในโมเดล เนื่องจากโคนมแตละตัวที่ใหผลผลิตจะมีอายุเมื่อใหลูกตัวแรก 
จ ํานวนวนัตัง้แตแรกคลอดจนถึงวันเก็บบันทึกนํ้ านมครั้งแรกและจํ านวนวันใหนมไมเทากัน ทํ าการ
วเิคราะหปจจัยดังกลาวพรอมกันทีละลักษณะ โดยใชคํ าสั่ง PROC MIXED ในโปรแกรมสํ าเร็จรูป 
SAS for WINDOWS version 6.02  (SAS, 1998)  โดยมีโมเดลที่ใชวิเคราะห  ดงัสมการที่ 3.1

ijklmn2ijklmn1jiijklmn )DIM(b)ACALV(bBGYSY ++++=µ ijklmnmlk eCMA ++++               
                                                                          ………...………..……….… (3.1)
โดยที่
             ijklmnY            =    ลักษณะปริมาณนํ้ านม, เปอรเซ็นตไขมันและโปรตีนในนํ้ านมของโคนม
                                           ตัวที่  k  กลุมพันธุที่  j เปนลูกของแมตัวที่  l  ทีอ่ยูในกลุมครอบครัวที่  m
                                           กลุมเดียวกันที่ไดรับอิทธิพลจากป-ฤดูกาล ที่ i
             µ                   =     คาเฉลี่ยในแตละลักษณะของทุกคาสังเกต
            iYS                 =     อิทธิพลคงที่ของ ป-ฤดูกาลที่ i  ( i  = 1 , 2 , 3 , ……, 42)
          jBG                 =     อิทธิพลคงที่ของ กลุมพันธุที่ j  ( j  = 1 , 2 , 3 , ……, 18)

ijklmn1 )ACALV(b    =     สัมประสิทธิ์ความถดถอยเชิงเสนตรงของอายุเมื่อโคคลอดลูกตัวแรก

ijklmn2 )DIM(b         =     สัมประสิทธิ์ความถดถอยเชิงเสนตรงของจํ านวนวันที่โคใหนม
            kA                  =      อิทธิพลสุมเนื่องจากสัตวตัวที่  k โดยที่  ( )2,0~ ak NIDA σ

           lM                  =      อิทธิพลสุมเนื่องจากแมตัวที่  l    โดยที่  ( )2,0~ ml NIDM σ

           mC                  =      อิทธพิลสุมเนื่องจากยีนภายนอกนิวเคลียสกลุมที่  m โดยที่      
                                           Cm ~ NID (0, σ  2

c )  
            ijklmne            =      อิทธิพลสุมอื่นๆ ที่มีผลตอคาสังเกต  ijklmne  ~ NID (0, σ  2

e )
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2. โมเดลที่ใชในการศึกษาเปรียบเทียบ

โมเดลทีใ่ชจะเปนโมเดลแบบเดียวกันทั้งสามลักษณะที่ทํ าการศึกษาในครั้งนี้ นั่นคือ
เปนสมการโมเดลแบบผสม (Mixed Model Equation ; MME) ทีเ่ปนโมเดลของสัตวแตละตัว ดังนั้น
เพื่อใหสอดคลองตามสมการที่ 3.1 จะสามารถเขียนโมเดลในรูปทั่วไปเต็มรูปแบบ (full model) ได
ดังนี้

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

 Y     =    เวคเตอรของคาสังเกต
X     =    เมตริกซที่แสดงความสัมพันธระหวางคาสังเกตกับอิทธิพลคงที่ตามสมการ (3.1)

  DMZ ,,      =    เมตริกซที่แสดงความสัมพันธระหวางคาสังเกตกับอิทธิพลสุมตามสมการ (3.1)
             β      =    เวคเตอรของอิทธิพลคงที่ตามสมการ (3.1)
             a       =    เวคเตอรของอิทธิพลสุมเนื่องจากตัวสัตว โดยที่  ( )2,0~ aNIDa σ

            m       =    เวคเตอรของอิทธิพลสุมเนื่องจากแม โดยที่  ( )2,0~ mNIDm σ

            c        =    เวคเตอรของปจจัยสุมเนื่องจากยีนนอกนิวเคลียส โดยที่ ( )2
c,0NID~c σ

            e        =    เวคเตอรของความคลาดเคลื่อน (error) โดยที่  ( )2,0~ eNIDe σ
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 ซ่ึง
            11g     =   ความแปรปรวนทางพันธุกรรมเนื่องจากอิทธิพลโดยตรง
            22g     =   ความแปรปรวนทางพันธุกรรมเนื่องจากอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม
            33g    =   ความแปรปรวนทางพันธุกรรมเนื่องจากอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม
   21g  , 12g     =   ความแปรปรวนรวมทางพันธุกรรมระหวางอิทธิพลโดยตรงและเนื่องมาจากแม
          2

peσ      =   ความแปรปรวนอันเนื่องมาจากสิ่งแวดลอมถาวรแบบสุม
          2

eσ       =   ความแปรปรวนเนื่องจากอิทธิพลที่เหลือแบบสุม
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   โมเดลที่ใชศึกษาวิเคราะหขอมูลในครั้งนี้จะมีอยูทั้งหมด 4 โมเดล โดยยึดสมการตาม
โมเดลที่ 3.2 เปนหลัก ซ่ึงจะตัดปจจัยหรืออิทธิพลสุมบางตัวออก เพื่อศึกษาถึงความสํ าคัญของ
อิทธพิลนัน้ตอการวิเคราะหทางพันธุกรรม โดยกํ าหนดให คาความแปรปรวนรวมระหวางอิทธิพล
เนือ่งจากพันธุกรรมของตัวสัตวและอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมมีคาเทากับ  0  (cov (a,m) = 0)
และเทากับ 0.15 (cov (a,m) = 0.15) (Southwood  et  al., 1989)  และกํ าหนดใหอิทธิพลของ
ไซโตพลาสซึ่มเปนปจจัยคงที่ หรือ ปจจัยสุม ตามแตละโมเดล  โดยมีรายละเอียด ดังตอไปนี้

2.1  โมเดล  [1]   เปนโมเดลดังสมการ (3.2) ทีต่ัดอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม (Mm )
และอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม (Dc ) ออก ซ่ึงเปนโมเดลปกติที่ใชในการประเมินพันธุกรรมทั่วไป

2.2  โมเดล [2]  เปนโมเดลที่ตัดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มออกโดยแบงโมเดลออกเปน

2.2.1 โมเดล [2] ก ําหนดให คาความแปรปรวนรวมระหวางอิทธิพลเนื่องจาก
พนัธุกรรมของตัวสัตวและอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม เทากับ  0.15  (cov (a,m) = 0.15)

2.2.2 โมเดล [20] ก ําหนดให คาความแปรปรวนรวมระหวางอิทธิพลเนื่องจาก
พนัธุกรรมของตัวสัตวและอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม เทากับ  0  (cov (a,m) = 0)

2.3 โมเดล  [3]  เปนโมเดลที่ตัดปจจัยอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม (Mm ) ออก โดย
แบงโมเดลออกเปน

2.3.1  โมเดล  [3F]    ก ําหนดให  อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม (Dc )  มคีาเปน
ปจจัยคงที่  (fixed effect)

2.3.2  โมเดล  [3R]   ก ําหนดให  อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม (Dc )  มคีาเปน
ปจจัยสุม  (random effect)

2.4  โมเดล  [4]   เปนโมเดลที่มีความสอดคลองไปตามโมเดล  [2] และโมเดล  [3]  ดังนี้

2.4.1  โมเดล  [4F]   ก ําหนดให  คาความแปรปรวนรวมระหวางอิทธิพลโดยตรง
เนือ่งจากตัวสัตวและอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม เทากับ 0.15 (cov(a,m) = 0.15) และ อิทธิพล
ของไซโตพลาสซึ่ม (Dc ) เปนปจจัยคงที่ (fixed effect)

2.4.2  โมเดล [4R]   ก ําหนดให  คาความแปรปรวนรวมระหวางอิทธิพลโดยตรง
เนือ่งจากตัวสัตวและอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม เทากับ 0.15 (cov(a,m) = 0.15) และ อิทธิพล
ของไซโตพลาสซึ่ม (Dc ) เปนปจจัยสุม (random effect)
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2.4.3  โมเดล [40F]  ก ําหนดให  คาความแปรปรวนรวมระหวางอิทธิพลโดยตรง
เนือ่งจากตัวสัตวและอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม เทากับ 0  (cov (a,m) = 0) และ อิทธิพลของ
ไซโตพลาสซึ่ม (Dc ) เปนปจจัยคงที่ (fixed effect)

2.4.4  โมเดล [40R]  ก ําหนดให  คาความแปรปรวนรวมระหวางอิทธิพลโดยตรง
เนือ่งจากตัวสัตวและอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม เทากับ 0  (cov (a,m) = 0) และ อิทธิพลของ
ไซโตพลาสซึ่ม (Dc )  เปนปจจัยสุม (random effect)

3.  การวิเคราะหองคประกอบของความแปรปรวน  (Variance Component  Estimation ; VCE)

     การวิเคราะหหาองคประกอบของความแปรปรวน เพื่อนํ าไปประมาณคาอัตราพันธุกรรม  
และคาการผสมพันธุของโคนมแตละตัวภายใตโมเดลที่แตกตางกัน จะใชวิธีการวิเคราะหคร้ังละ
ลักษณะ (univariate analysis) มากกวาการวิเคราะหคร้ังละหลายลักษณะพรอมกัน (multivariate 
analysis) ทั้งนี้เพื่อที่จะศึกษาเปรียบเทียบถึงความสํ าคัญและบทบาทของอิทธิพลทางพันธุกรรม   
ของแมและอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มที่มีผลตอการประมาณคาทางพันธุกรรมที่ไดในแตละ
ลักษณะมากกวาที่จะประมาณคาจากหลายลักษณะพรอมกันเมื่อใสหรือไมใสอิทธิพลดังกลาวรวม
เขาไวในโมเดล สวนวิธีการที่ใชในการวิเคราะหคร้ังนี้จะใชวิธีการ Expectation Maximization 
Restricted Maximum Likelihood  (EM-REML) ซ่ึงโปรแกรมสํ าเร็จรูปที่จะใชในการวิเคราะห คือ 
REMLF90 (Misztal, 2001) โดยจะกํ าหนดคาเริ่มตน (prior) ที่ใชในการวิเคราะห คือ

3.0222 === cma σσσ   และ 7.02 =eσ   (Southwood  et  al., 1989)  โมเดลที่ใชเปนโมเดลใน       
สมการที่ (3.2) โดยลักษณะที่ศึกษาทั้งหมดจะใชโมเดลเดียวกัน ซ่ึงมีความแปรปรวนและ              
ความแปรปรวนรวม ดังนี้
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โดยที่         A     เปนเมตริกซความสัมพันธระหวางตัวสัตว  (relationship matrix)
nc II ,    เปนเมตริกซเอกลักษณ (identity matrix) ทีม่จีํ านวนเทากับ c และ n ตามลํ าดับ
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4.  การประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุศาสตร

4.1 อัตราพันธุกรรม

จากการวิเคราะหประมาณคาองคประกอบของความแปรปรวนจะทํ าใหทราบถึงคา
ความแปรปรวนของอิทธิพลโดยตรงเนื่องจากพันธุกรรมของตัวสัตว ( 2

aσ ) อิทธิพลทางพันธุกรรม
ของแม ( 2

mσ ) อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม ( 2
cσ ) และคาความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อน

( 2
eσ ) ในแตละโมเดลซึ่งจะนํ าคาเหลานี้มาประมาณคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะตางๆที่ศึกษาได

โดยคาอัตราพันธุกรรมที่ประมาณคาไดจากการวิเคราะหขอมูลจะเปนคาอัตราพันธุกรรมอยางแคบ                           
(narrow sense heritability) ซ่ึงมีสูตรในการคํ านวณ ดังนี้

(1) อัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตว
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(3) อัตราพันธุกรรมของยีนที่อยูนอกนิวเคลียส
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4.2  คาการผสมพันธุ

ผลของคาประมาณองคประกอบของความแปรปรวนที่วิเคราะหไดในแตละโมเดล 
จะน ํามาคํ านวณหาคาการผสมพันธุของสัตวแตละตัวโดยใชวิธีการBest Linear Unbiased Prediction
(BLUP) ซ่ึงจะใชโปรแกรม REMLF90 (Misztal, 2001) เมือ่ไดคาการผสมพันธุของสัตวแตละตัว
จากการวิเคราะหในแตละโมเดลแลว จะทํ าการศึกษาตอไป ดังนี้

1. ตรวจสอบการกระจายขอมูลของคาการผสมพันธุที่วิเคราะหไดในแตละโมเดล
วามกีารกระจายเปนแบบปกติหรือไม เพื่อที่จะนํ าคาการผสมพันธุเหลานั้นมาเปรียบเทียบภายใน
โมเดลเดยีวกันหรือระหวางโมเดลที่แตกตางกันโดยวิธีการทางสถิติตอไป
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2.  ค ํานวณหาคาเฉลี่ย สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน คาตํ่ าสุด คาสูงสุด ของคาการผสม
พนัธุทีว่เิคราะหไดในแตละโมเดลของลักษณะที่ทํ าการศึกษาทั้งสามลักษณะ

3. ค ํานวณหาคาสหสัมพันธของเปยรสัน (Pearson correlation) และ คาสหสัมพันธ
ของสเปยรแมน (Spearman correlation) ของคาการผสมพันธุที่วิเคราะหไดในแตละโมเดลของ  แต
ละลักษณะเพื่อที่จะศึกษาถึงความสัมพันธระหวางโมเดลที่ทํ าการศึกษา

4.  ค ํานวณหาคาเฉลี่ย สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน คาตํ่ าสุด คาสูงสุด ของคาการผสม
พนัธุเนื่องจากอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม และอิทธิพลของพอพันธุ
ทีว่เิคราะหไดในแตละโมเดลของลักษณะที่ทํ าการศึกษาทั้งสามลักษณะ

5. จดัเรยีงลํ าดับคาการผสมพันธุจากคาที่มากที่สุดไปจนถึงคานอยที่สุดในพอพันธุ
และแมพันธุโคนมที่ใหผลผลิตภายในแตละโมเดล ทํ าการเปรียบเทียบการเปลี่ยนแปลงของลํ าดับที่
เปลีย่นไปในแตละโมเดลตามลักษณะที่ศึกษา

6. ศกึษาอิทธิพลของพันธุและกลุมพันธุของแมโคนมที่ใหผลผลิต โดยจะคํ านวณ
คาการผสมพันธุโดยเฉลี่ยของทุกโมเดลที่ใชในการศึกษา

5.  การเปรียบเทียบระหวางโมเดล

วธีิทดสอบทางสถิติที่จะใชในการศึกษาเปรียบเทียบครั้งนี้ คือ คา log likelihood (-2logL)
ภายใตแตละโมเดลที่ทํ าการวิเคราะห  ซ่ึงในการเปรียบเทียบระหวางโมเดล  คา log likelihood ที่มี
คาเปนบวกและมีคานอยที่สุดจะเปนโมเดลที่มีความเหมาะสมมากที่สุดและมากกวาโมเดลที่มี      
คา log likelihood มากกวา  สวนโมเดลที่มีคา log likelihood เปนลบที่มีคาติดลบนอยที่สุด (คือคา
เขาใกลศนูย) จะเปนโมเดลที่มีความเหมาะสมมากกวาโมเดลที่มีคาติดลบมากๆ นอกจากนั้นในการ
เปรียบเทียบระหวางโมเดลที่มีคา log likelihood เปนบวกและเปนลบ  โมเดลที่มีคา log likelihood
เปนบวกจะมีความเหมาะสมมากกวาโมเดลที่มีคา log likelihood เปนลบ  (Searle  et  al., 1992)

นอกจากการพิจารณาดวยคา log likelihood ของความคลาดเคลื่อนดังกลาว    จะนํ าคาความ
แปรปรวนของความคลาดเคลื่อนที่วิเคราะหไดในแตละโมเดลมาประกอบการพิจารณาดวยโดย
โมเดลที่มีคาความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อนนอยที่สุดจะเปนโมเดลที่มีความเหมาะสม        
มากกวา  เนื่องจากสามารถอธิบายหรือจํ าแนกปจจัยของความคลาดเคลื่อนไดดีกวา แตอยางไรก็ตาม
ในบางครั้งคาความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อนที่ลดลงอาจจะเปนผลเนื่องมาจากสาเหตุ          
ของการใสอิทธิพลหรือบางปจจัยเขาไปในโมเดลแลวทํ าใหเกิดการประมาณคาที่สูงเกินไป จึงทํ าให
คาความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อนมีคาลดลงได  (Albuquerque et  al.,1998)



บทที่ 4

ผลการวิเคราะห

ผลการวิเคราะหเบื้องตน

ในการวิเคราะหขอมูลเบื้องตนเชิงสถิติเปนการศึกษาถึงลักษณะของขอมูลในภาพรวม        
กอนทีจ่ะทํ าการวิเคราะหทางพันธุกรรมตอไป ทั้งนี้เพื่อที่จะทํ าการศึกษาถึงปจจัยตางๆที่มีอิทธิพล
ตอปริมาณนํ้ านม เปอรเซ็นตไขมันนม และ เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม โดยในการศึกษาครั้งนี้
จะไดคาเฉลี่ยของปริมาณนํ้ านมมีคาเทากับ 3,777.59 ± 1,090.00 กโิลกรัม คาเฉลี่ยของเปอรเซ็นต
ไขมันนมมีคาเทากับ 3.74 ± 0.58 เปอรเซ็นต และ คาเฉลี่ยของเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านมมี
คาเทากับ 3.30  ±  0.37  เปอรเซ็นต  (ตารางที่ 4.1)

ตารางที่  4.1   คาเฉลี่ย  สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน  (standard deviation ; S.D.)  คาตํ่ าสุด และ คาสูงสุด
         โดยจ ําแนกตามลักษณะที่ศึกษา

ลักษณะ คาเฉลี่ย S.D. คาตํ่ าสุด คาสูงสุด
ปริมาณนํ้ านม
เปอรเซ็นตไขมันนม
เปอรเซ็นตโปรตีนในนม

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 ําแนกลักษณะดังกลาวตามพันธุโคนมที่ใชในการศึกษาครั้งนี้  ซ่ึงมีอยูจํ านวน 3 พันธุ
ไดแก พันธุโฮลสไตนฟรีเชี่ยน , พันธุบราวนสวิส และ พันธุเจอรซ่ี จะมีคาเฉลี่ยของปริมาณนํ้ านม     
เทากับ 3,777.08  ± 4.54   กิโลกรัม , 3,625.11  ±  0.32  กโิลกรัม และ 2,964.65  ±  121.36 กิโลกรัม
ตามลํ าดับ เปอรเซ็นตไขมันนมเทากับ  3.75  ±  0.03  เปอรเซ็นต , 3.88  ±  0.06  เปอรเซ็นต และ
4.25  ± 0.09 เปอรเซ็นตตามลํ าดับ และเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านมเทากับ 3.27 ± 0.02 เปอรเซ็นต
3.40  ± 0.03 เปอรเซ็นต และ  3.45  ±  0.05  เปอรเซ็นต ตามลํ าดับ (ตารางที่ 4.2)
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ตารางที่   4.2     คาเฉลี่ยกํ าลังสองนอยที่สุด  และ  คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน  (standard  error ;      
                          S.E.)  ของพันธุที่ศึกษาในแตละลักษณะ

             พันธุ                     ปริมาณนํ้ านม
                                   คาเฉลี่ย             S.E.

เปอรเซ็นตไขมัน
    คาเฉลี่ย             S.E.

เปอรเซ็นตโปรตีน
คาเฉลี่ย             S.E.

โฮลสไตนฟรีเชี่ยน    3777.08 a          4.54
บราวนสวิส               3625.11 a          0.32
เจอรซ่ี                        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

ตัวอักษรตางกันหมายถึงพันธุที่ศึกษามีความแตกตางกันในแตละลักษณะที่เปรียบเทียบกัน  ( p < 0.05 )

คาเฉลีย่ของระยะเวลารีดนมในระยะการใหนมครั้งแรกจะมีคาเทากับ 283.11 ± 33.29 วัน
อายขุองแมโคเมื่อคลอดลูกตัวแรกโดยเฉลี่ยจะมีคาเทากับ 28.12 ± 4.29 เดอืน จํ านวนวันตั้งแตคลอด
จนถงึวนัเก็บบันทึกนํ้ านมครั้งแรกโดยเฉลี่ยจะมีคาเทากับ 18.92  ± 11.79 วนั (ตารางที่ 4.3) สวน
ขอมลูดานพันธุประวัติ  แมโคนมที่ใหผลผลิตในการวิเคราะหคร้ังนี้มีจํ านวน 596 ตัว  แมโคนมที่
ไมใหผลผลิตแตมีความสัมพันธทางเครือญาติมีจํ านวน 252 ตวั พอพันธุที่ใชมีจํ านวน 125 ตัว
ดงัรายละเอยีดในตารางที่  3.2  พอพันธุแตละตัวจะมีจํ านวนลูกสาวที่อยูในการศึกษาครั้งนี้โดยเฉลี่ย
5.64  ± 4.72 ตัว  พอพันธุที่ใหจํ านวนลูกสาวนอยที่สุดและมากที่สุดในการศึกษาครั้งนี้เทากับ 2
และ 29 ตัว ตามลํ าดับ จํ านวนกลุมที่สามารถจํ าแนกพันธุกรรมตามสายแมหรืออิทธิพลของยีนที่อยู
ภายนอกนิวเคลียสหรือไซโตพลาสซึ่มจะมีอยูจํ านวน 156 กลุม โดยจะมีฐานนิยม (mode) เทากับ
กลุมละ 2 ตัว ซ่ึงมีอยูจํ านวน 35 กลุม จะเปนกลุมที่มีอยูจํ านวนมากที่สุด สวนจํ านวนโคนมที่มี
มากที่สุดและนอยที่สุดใน 1 กลุม เทากับ 17 และ 2 ตวั ตามลํ าดับ ดังรายละเอียดในตารางที่ 3.3

ตารางที่  4.3   คาเฉลี่ย  และ  คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน (standard error  ;  S.E.)  ของระยะเวลา
                       รีดนมในระยะการใหนมครั้งแรก, อายขุองแมโคเมื่อคลอดลูกตัวแรก และ จํ านวนวัน
                       ตัง้แตคลอดจนถึงวันเก็บบันทึกนํ้ านมครั้งแรก

ลักษณะ คาเฉลี่ย S.E.
ระยะเวลารีดนมในระยะการใหนมครั้งแรก
อายุของแมโคเมื่อคลอดลูกตัวแรก
จ ํานวนวันตั้งแตคลอดจนถึงวันเก็บบันทึกนํ้ านมครั้งแรก

283.11
 28.12
 18.92

33.29
  4.29

          11.79
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คาเฉลี่ย และ สวนเบี่ยงเบนมาตรฐานของลักษณะผลผลิตที่ศึกษาโดยจํ าแนกตามฤดูกาล  
ในฤดรูอนโคนมที่ศึกษาจะมีคาเฉลี่ยของปริมาณนํ้ านม เปอรเซ็นตไขมันนม และเปอรเซ็นตโปรตีน
ในนํ้ านม มีคาเทากับ 3,630.93 ± 1,052.07 กิโลกรัม 3.71 ± 0.54 เปอรเซ็นต และ 3.29 ± 0.33
เปอรเซ็นตตามลํ าดับ ในฤดูฝนโคนมที่ศึกษาจะมีคาเฉลี่ยของปริมาณนํ้ านม เปอรเซ็นตไขมันนม 
และเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านมมีคาเทากับ 3,829.55 ± 1,094.60 กิโลกรัม  3.789 ± 0.60 เปอรเซ็นต 
และ 3.32 ± 0.40 เปอรเซ็นตตามลํ าดับ ในฤดูหนาวโคนมที่ศึกษาจะมีคาเฉลี่ยของปริมาณนํ้ านม 
เปอรเซ็นตไขมันนม และ เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านมมีคาเทากับ 3,902.51 ± 1,117.04 กิโลกรัม 
3.70 ± 0.60 เปอรเซ็นต และ 3.28 ± 0.37 เปอรเซ็นต  ตามลํ าดับ (ตารางที่ 4.4)

ตารางที่  4.4     คาเฉลี่ย  และ   สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน   (standard  deviation  ;  S.D.) ของลักษณะที่
                        ท ําการศึกษาโดยจํ าแนกตามฤดูกาล

ลักษณะ ฤดูรอน 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

ตัวอักษรตางกันหมายถึงพันธุที่ศึกษามีความแตกตางกันในแตละลักษณะที่เปรียบเทียบกัน  ( p < 0.05 )

ปจจัยที่มีอิทธิพลตอลักษณะการใหผลผลิต

1. ปจจัยที่มีอิทธิพลตอลักษณะปริมาณนํ้ านม  จากการวิเคราะหขอมูลโดยใชสมการโมเดล
แบบผสมซึ่งทุกโมเดลที่ศึกษาจะมีทั้งปจจัยคงที่และปจจัยสุมอยูภายในโมเดลโดยการใชคํ าสั่ง 
PROC MIXED METHOD=REML COVTEST (SAS, 1998)  พบวา ปจจัยคงที่  ไดแก  อิทธิพลของ
ป-ฤดูกาล  กลุมพนัธุ และ กลุมของยีนที่อยูภายนอกนิวเคลียสหรือไซโตพลาสซึ่มที่กํ าหนดใหเปน
ปจจัยคงที่ในบางโมเดล ไดแก โมเดล [3F] , [4F] และ [40F] ซ่ึงจะกลาวตอไป จะมีอิทธิพลตอ
ปริมาณนํ้ านมอยางมีนัยสํ าคัญ (p < 0.01) ในทกุโมเดลที่ศึกษา    สวนปจจัยสุม ไดแก จํ านวนวัน
ใหนมจะมีอิทธิพลตอปริมาณนํ้ านมในทุกโมเดลอยางมีนัยสํ าคัญ (p < 0.01) เชนเดียวกัน จ ํานวนวัน
ตั้งแตคลอดจนถึงวันเก็บบันทึกนํ้ านมครั้งแรกจะมีอิทธิพลตอปริมาณนํ้ านมเพียงบางโมเดล    
(โมเดล [1] , [2] , [20] , [3R] , [4R] และ [40R]) อยางมีนัยสํ าคัญ (p < 0.01) และอายุของแมโคเมื่อ
คลอดลูกตัวแรกจะมีอิทธิพลตอปริมาณนํ้ านมเพียงบางโมเดล (โมเดล [3F] , [3R] , [4F] , [40F]
[4R] และ [40R]) อยางมีนัยสํ าคัญ (p < 0.05) (ตารางที่  4.5)
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2. ปจจัยที่มีอิทธิพลตอลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม   จากการวิเคราะหขอมูลโดยใชวิธีการ
เชนเดียวกับลักษณะปริมาณนํ้ านมพบวา ปจจัยคงที่ ไดแก อิทธิพลของป-ฤดูกาล และกลุมของยีน
ทีอ่ยูภายนอกนิวเคลียสหรือไซโตพลาสซึ่มที่กํ าหนดใหเปนปจจัยคงที่ในบางโมเดล ไดแก โมเดล
[3F] , [4F] และ [40F] ซ่ึงจะกลาวตอไป จะมีอิทธิพลตอเปอรเซ็นตไขมันนมอยางมีนัยสํ าคัญ           
(p < 0.01) ในทุกโมเดลที่ศึกษา กลุมพันธุบางโมเดล [3F] , [4F] และ [40F] จะไมมีอิทธิพล
ตอเปอรเซ็นตไขมันนม (p > 0.05)  สวนปจจัยสุม ไดแก จ ํานวนวันใหนมจะมีอิทธิพลตอเปอรเซ็นต
ไขมันนมอยางมีนัยสํ าคัญ (p < 0.05) ในทุกโมเดลที่ศึกษา   อายุของแมโคเมื่อคลอดลูกตัวแรก และ
จํ านวนวันตั้งแตคลอดจนถึงวันเก็บบันทึกนํ้ านมครั้งแรกจะไมมีอิทธิพลตอเปอรเซ็นตไขมันนม
อยางมีนัยสํ าคัญในทุกโมเดล (p > 0.05)  (ตารางที่  4.5)

3.  ปจจัยที่มีอิทธิพลตอลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม   จากการวิเคราะหขอมูลโดย
ใชวธีิการเชนเดียวกับลักษณะปริมาณนํ้ านมพบวาปจจัยคงที่ ไดแก อิทธิพลของป-ฤดูกาลและกลุม
ของยีนที่อยูภายนอกนิวเคลียสหรือไซโตพลาสซึ่มที่กํ าหนดใหเปนปจจัยคงที่ในบางโมเดลไดแก 
โมเดล [3F] , [4F] และ [40F] ซ่ึงจะกลาวตอไป   จะมีอิทธิพลตอเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านมอยางมี
นัยสํ าคัญ (p < 0.01) ในทุกโมเดลที่ศึกษา อิทธพิลของกลุมพันธุจะมีผลอยางมีนัยสํ าคัญเชนเดียวกับ
เปอรเซน็ตไขมันนม  สวนปจจัยสุม ไดแก จํ านวนวันใหนม จะมีอิทธิพลตอเปอรเซ็นตโปรตีนใน
นํ ้านมอยางมีนัยสํ าคัญ (p < 0.01) ในทกุโมเดลที่ศึกษา อายุของแมโคเมื่อคลอดลูกตัวแรกจะไมมี
อิทธิพลตอเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านมอยางมีนัยสํ าคัญ (p > 0.05) ในทกุโมเดลที่ศึกษา และ จํ านวน
วันตั้งแตคลอดจนถึงวันเก็บบันทึกนํ้ านมครั้งแรกจะมีอิทธิพลตอเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม        
เพียงบางโมเดล  (โมเดล [1] , [2] , [20] , [3R] , [4R] และ [40R])  อยางมีนัยสํ าคัญ (p < 0.01)
(ตารางที่  4.5)

4. การเปรยีบเทยีบระหวางโมเดล เพื่อศึกษาความแตกตางระหวางโมเดลในแตละลักษณะ
โดยการใชคา log likelihood เปนเกณฑในการพิจารณาที่ไดจากการวิเคราะห ดวยชุดคํ าสั่ง PROC
MIXED (SAS, 1998) ซ่ึงเปนเพียงการทดสอบโมเดลทางสถิติเทานั้น จะเห็นไดวา โมเดลที่มีความ
เหมาะสมมากที่สุดในปริมาณนํ้ านมและเปอรเซ็นตไขมันนม คือ โมเดล [3F] , [4F] และ [40F] ซ่ึงมี
ความสอดคลองกันทั้งสองลักษณะดังกลาว สวนเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม โมเดลที่เหมาะสม
มากที่สุดคือ โมเดล [3R] , [4R]  และ [40R]  เนือ่งจากคา log likelihood นอยที่สุด (ตารางที่ 4.5)
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ตารางที่  4.5     ปจจยัที่มีอิทธิพลตอลักษณะปริมาณนํ้ านม , เปอรเซ็นตไขมันและเปอรเซ็นตโปรตีน
                        ในนํ้ านม

ปจจัย
โมเดล

YS Breed DIM FTD ACALV Lineage
-2Log L

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

เปอรเซ็นตไขมัน
[1]
[2] , [20]
[3F]
[3R]
[4F] , [40F]
[4R] , [40R]

เปอรเซ็นตโปรตีน
[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  =  อิทธิพลของกลุมพันธุ  ,  DIM  =  อิทธิพลของจํ านวนวันใหนม   
FTD  =  อิทธิพลของจํ านวนวันต้ังแตคลอดจนกระทั่งวันเก็บบันทึกนํ้ านมครั้งแรก
ACALV  =  อิทธิพลอายุของแมเมื่อคลอดลูก ตัวแรก  ,  Lineage  = อิทธิพลกลุมของยีนที่อยูภายนอกนิวเคลียส
**  =   p  <  0.01  ,   *  =  p <  0.05   ,   ns  =  p  > 0.05
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ผลการวิเคราะหองคประกอบของความแปรปรวน

องคประกอบของความแปรปรวนในแตละโมเดลจะประกอบไปดวย คาความแปรปรวน
โดยตรงเนื่องจากตัวสัตว (Va) คาความแปรปรวนเนื่องจากพันธุกรรมของแม (Vm) คาความ
แปรปรวนรวมระหวางตัวสัตวและพันธุกรรมของแม (cov(a,m)) คาความแปรปรวนเนื่องจากยีน
ภายนอกนิวเคลียสหรือไซโตพลาสซึ่ม  (Vc)  คาความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อน (Ve) และ
คาความแปรปรวนของลักษณะปรากฏ (Vp)  ทัง้นีจ้ะขึน้อยูกับโมเดลที่ใชในการวิเคราะหเปนสํ าคัญ

1. องคประกอบของความแปรปรวนสํ าหรับลักษณะปริมาณนํ้ านม จะมีคาความแปรปรวน
โดยตรงเนื่องจากตัวสัตวอยูในชวง 218,040 กิโลกรัม2 (โมเดล [40R]) ถึง 274,860 กิโลกรัม2

(โมเดล [4R]) คาความแปรปรวนเนื่องจากพันธุกรรมของแมจะอยูในชวง 36,058 กิโลกรัม2(โมเดล
[40R]) ถึง 74,347 กิโลกรัม2 (โมเดล [40F]) และคาความแปรปรวนเนื่องจากยีนภายนอกนิวเคลียส
จะอยูในชวง 3,996  กิโลกรัม2 (โมเดล [40R])  ถึง 18,249 กิโลกรัม2  (โมเดล [3R])  (ตารางที่ 4.6)

2. องคประกอบของความแปรปรวนสํ าหรับลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม  จะมีคาความ
แปรปรวนโดยตรงเนื่องจากตัวสัตวอยูในชวง 0.04983 เปอรเซ็นต 2 (โมเดล [3R]) ถึง 0.09457
เปอรเซ็นต 2 (โมเดล [4F]) คาความแปรปรวนเนื่องจากพันธุกรรมของแมจะอยูในชวง 0.0069
เปอรเซ็นต 2 (โมเดล [40F])  ถึง  0.04618 เปอรเซ็นต 2 (โมเดล [2])  และ คาความแปรปรวนเนื่อง
จากยนีภายนอกนิวเคลียสหรือไซโตพลาสซึ่มจะอยูในชวง 0.00931 เปอรเซ็นต 2 (โมเดล [40R])             
ถึง  0.01785  เปอรเซ็นต 2  (โมเดล [3R])  (ตารางที่ 4.7)

3. องคประกอบของความแปรปรวนสํ าหรับลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม จะมีคา
ความแปรปรวนเนื่องจากตัวสัตวอยูในชวง 0.01754  เปอรเซ็นต 2 (โมเดล [3R]) ถึง 0.03194
เปอรเซ็นต 2 (โมเดล [4F]) คาความแปรปรวนเนื่องจากพันธุกรรมของแมจะอยูในชวง 0.00091
เปอรเซ็นต 2 (โมเดล [40R]) ถึง 0.00278 เปอรเซ็นต 2 (โมเดล [4F]) และคาความแปรปรวนเนื่อง
จากยนีภายนอกนิวเคลียสหรือไซโตพลาสซึ่มจะอยูในชวง 0.00377  เปอรเซ็นต 2 (โมเดล [40R])
ถึง  0.00558  เปอรเซ็นต 2 (โมเดล [4R])  (ตารางที่ 4.8)
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ผลของการประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุศาสตร

1. คาอัตราพันธุกรรม

(1)  ลักษณะปริมาณนํ้ านม        จากผลของการศึกษาวิเคราะหในแตละโมเดลจะได
คาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตวอยูในชวง 0.368 ± 0.043 (โมเดล [4F]) ถึง 0.431 ±
0.035 (โมเดล [2])  คาอัตราพันธุกรรมของแมจะมีคาอยูในชวง 0.061  ±  0.003 (โมเดล [40R]) ถึง
0.120 ± 0.024 (โมเดล [40F]) และคาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่มจะมีคาอยูในชวง 0.007 ±
0.002 (โมเดล [ 40R]) ถึง 0.031 ± 0.012 (โมเดล [3R]) โมเดลที่มีคา log likelihood ตํ่ าที่สุด คือ
โมเดล [4F] ซ่ึงมีคาเทากับ 5888.679 โมเดลที่มีคา log likelihood ใกลเคียงกับโมเดล [4F] คอื โมเดล
[40F] ซ่ึงมีคาเทากับ 5888.690 และ โมเดล [3F] ซ่ึงมีคาเทากับ 5924.280 สวนโมเดลที่มีคา log
likelihood มากที่สุด คือ โมเดล [1] ซ่ึงมีคาเทากับ 7643.964 โดยมีโมเดล [3R] จะมีคา log
likelihood ใกลเคียงกัน คือ 7643.600 สวนโมเดลที่เหลือ (โมเดล [2] , [20] , [4R] และ[40R])         
จะมีคา log likelihood เทากัน ประมาณ 7607  (ตารางที่ 4.6)

(2) ลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม  จากผลของการศึกษาวิเคราะหในแตละโมเดลจะได
คาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตวอยูในชวง 0.209 ± 0.028 (โมเดล [3R]) ถึง 0.365 ±
0.076 (โมเดล [4F]) คาอัตราพันธุกรรมของแมจะมีคาอยูในชวง 0.030 ± 0.002 (โมเดล [40F]) ถึง
0.175 ± 0.013 (โมเดล [2]) และ คาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่มจะมีคาอยูในชวง 0.039 ±
0.021 (โมเดล [40R]) ถึง 0.075 ± 0.020 (โมเดล [3R]) โมเดลที่มีคา log likelihood ตํ่ าที่สุด คือ
โมเดล [3R]  ซ่ึงมีคาเทากับ -71.805  โมเดลที่มีคา log likelihood ใกลเคียงกัน คือ โมเดล  [2] , [20] ,
[4R] และ [40R] ซ่ึงมีคาเทากับ -60.776 , -59.537 , -61.778  และ -59.897 ตามลํ าดับ สวนโมเดลที่มี
คา log likelihood มากที่สุดคือโมเดล [40F] ซ่ึงมีคาเทากับ 100.591  (ตารางที่ 4.7)

(3)  ลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม    จากผลของการศึกษาวิเคราะหในแตละ
โมเดลจะไดคาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตวอยูในชวง 0.203 ± 0.032 (โมเดล [3R]) ถึง
0.357 ± 0.064 (โมเดล [4F]) คาอัตราพันธุกรรมของแมจะมีคาอยูในชวง 0.010 ± 0.001 (โมเดล
[40R])  ถึง  0.031 ± 0.024 (โมเดล [4F]) และ คาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่มจะมีคาอยูใน
ชวง 0.043 ± 0.015 (โมเดล [ 40R])  ถึง 0.061 ± 0.016 (โมเดล [4R]) โมเดลที่มีคา log likelihood   
ตํ่ าที่สุด คือ โมเดล [3R] ซ่ึงมีคาเทากับ –589.996 โมเดลที่มีคา log likelihood ใกลเคียงกับโมเดล
[3R] คอื โมเดล [1] , [2] , [20] , [4R] และ [40R] สวนโมเดลที่มีคา log likelihood มากที่สุด คือ
โมเดล [40F] ซ่ึงมีคาเทากับ -288.329  โดยมีโมเดล [3F] และ [4F] ทีจ่ะมีคา log likelihood ใกลเคียง
กับโมเดล [40F] คือ  -299.835  และ  -289.087  ตามลํ าดับ (ตารางที่ 4.8)
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ตารางที่ 4.6   องคประกอบของความแปรปรวนและความแปรปรวนรวม  คาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตว  ( 2
ah )  คาอัตราพันธุกรรมของแม  ( 2

mh )   
 คาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่ม  ( 2

ch )  คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน (S.E.) และคา log likelihood แตละโมเดลที่วิเคราะหของลักษณะปริมาณนํ้ 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 คาความแปรปรวนโดยตรงเนื่องจากตัวสัตว
  2 คาความแปรปรวนเนื่องจากพันธุกรรมของแม
  3 คาความแปรปรวนรวมระหวางตัวสัตวและพันธุกรรมของแม
  4 คาความแปรปรวนเนือ่งจากยีนภายนอกนิวเคลียสหรือไซโตพลาสซึ่ม
  5 คาความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อน
  6 คาความแปรปรวนของลักษณะปรากฏ
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ตารางที่ 4.7   องคประกอบของความแปรปรวนและความแปรปรวนรวม   คาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตว ( 2
ah )  คาอัตราพันธุกรรมของแม ( 2

mh )   คาอัตราพันธุกรรม
              ของไซโตพลาสซึ่ม ( 2

ch )  คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน (S.E.) และคา log likelihood แตละโมเดลที่วิเคราะหของลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม

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 คาความแปรปรวนโดยตรงเนื่องจากตัวสัตว
  2 คาความแปรปรวนเนื่องจากพันธุกรรมของแม
  3 คาความแปรปรวนรวมระหวางตัวสัตวและพันธุกรรมของแม
  4 คาความแปรปรวนเนือ่งจากยีนภายนอกนิวเคลียสหรือไซโตพลาสซึ่ม
  5 คาความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อน
  6 คาความแปรปรวนของลักษณะปรากฏ
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ตารางที ่4.8    องคประกอบของความแปรปรวนและความแปรปรวนรวม   คาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตว ( 2
ah ) คาอัตราพันธุกรรมของแม ( 2

mh )  คาอัตราพันธุกรรม
              ของไซโตพลาสซึ่ม ( 2

ch )  คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน (S.E.)  และคา log likelihood ในแตละโมเดลที่วิเคราะหของลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ 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 คาความแปรปรวนโดยตรงเนื่องจากตัวสัตว
  2 คาความแปรปรวนเนื่องจากพันธุกรรมของแม
  3 คาความแปรปรวนรวมระหวางตัวสัตวและพันธุกรรมของแม
  4 คาความแปรปรวนเนือ่งจากยีนภายนอกนิวเคลียสหรือไซโตพลาสซึ่ม
  5 คาความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อน
  6 คาความแปรปรวนของลักษณะปรากฏ
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2.  คาการผสมพันธุ

2.1   การตรวจสอบการกระจายของคาการผสมพันธุ     ผลของการตรวจสอบการกระจาย
คาของคาการผสมพันธุในแตละโมเดลจะพบวามีการกระจายคาของคาการผสมพันธุเปนแบบปกติ
ทีร่ะดับความเชื่อมั่น 95 % โดยใชคํ าสั่ง PROC UNIVARIATE NORMAL PLOT  (SAS , 1998)

2.2   ผลการวิเคราะหอิทธิพลทางพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตว

ลักษณะปริมาณนํ้ านม    จากแมโคนมที่ใหผลผลิตจํ านวนทั้งหมด 596 ตัว คาเฉลี่ย
มากที่สุดของคาการผสมพันธุจะมีคาเทากับ -199.365 ± 325.100 กิโลกรัม (โมเดล [3F]) สวน
คาเฉลี่ยนอยที่สุดจะมีคาเทากับ -707.343 ± 370.246 กโิลกรัม (โมเดล [4R]) แมโคนมที่มีคาการ
ผสมพันธุมากที่สุดจะมีคาเทากับ 2,371.848 กิโลกรัม (โมเดล [3F]) ในทางตรงกันขาม แมโคนมที่มี
คาการผสมพันธุนอยที่สุดจะมีคาเทากับ -1,738.150 กิโลกรัม (โมเดล [2]) (ตารางภาคผนวกที่ 1)
นอกจากนั้นคาสหสัมพันธระหวางคาการผสมพันธุของแตละโมเดลที่ใชศึกษาจะมีคาอยูในชวง 
0.580 (ระหวางโมเดล [20] และโมเดล [3F])  ถึง 0.999 (ระหวางโมเดล [4F] และโมเดล [40F])
(ตารางภาคผนวกที่ 2)

ลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม    จากแมโคนมที่ใหผลผลิต จํ านวนทั้งหมด 584 ตัว
คาเฉลี่ยมากที่สุดของคาการผสมพันธุจะมีคาเทากับ 0.374  ±  0.147  เปอรเซ็นต (โมเดล [3F])  สวน
คาเฉลี่ยนอยที่สุดจะมีคาเทากับ 0.115 ± 0.090 เปอรเซ็นต (โมเดล [40R]) แมโคนมที่มีคาการผสม
พนัธุมากที่สุดจะมีคา เทากับ 1.343 เปอรเซ็นต (โมเดล [4F]) ในทางตรงกันขาม แมโคนมที่มีคาการ
ผสมพันธุนอยที่สุดจะมีคา  เทากับ -1.262 เปอรเซ็นต (โมเดล [40F]) (ตารางภาคผนวกที่ 3) นอก
จากนัน้คาสหสัมพันธระหวางคาการผสมพันธุในแตละโมเดลที่ใชศึกษาจะมีคาอยูในชวง 0.299
(ระหวางโมเดล [20] และ โมเดล [3R]) ถึง 0.989 (ระหวางโมเดล [20] และโมเดล [40R])    (ตาราง
ภาคผนวกที่ 4)

ลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม   จากแมโคนมที่ใหผลผลิตจํ านวนทั้งหมด
587 ตวั คาเฉลี่ยมากที่สุดของคาการผสมพันธุจะมีคาเทากับ 0.102 ± 0.079 เปอรเซ็นต  (โมเดล [2])
สวนคาเฉลี่ยนอย ที่สุดจะมีคาเทากับ 0.058 ± 0.056 เปอรเซ็นต (โมเดล [3R]) แมโคนมที่มีคาการ
ผสมพันธุมากที่สุดจะมีคา        เทากับ 0.921 เปอรเซ็นต  (โมเดล [3F]) ในทางตรงกันขาม แมโคนม
ทีม่ีคาการผสมพันธุนอยที่สุดจะมีคา    เทากับ 0  เปอรเซ็นต (โมเดล [2] , [20] , [4F] , [4R] , [40F]
และ [40R]) (ตารางภาคผนวกที่ 5)  นอกจากนั้นคาสหสัมพันธระหวางคาการผสมพันธุในแตละ
โมเดลที่ใชศึกษา จะมีคาอยูในชวง -0.005 (ระหวางโมเดล [4F] และ โมเดล [40R]) ถึง 0.997
(ระหวางโมเดล [2] และโมเดล [20])   (ตารางภาคผนวกที่ 6)
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2.3  ผลการวิเคราะหอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมที่ใสรวมไวในโมเดล  ลักษณะปริมาณ
นํ้ านม  คาเฉลี่ยมากที่สุดจะมีคาเทากับ 168.376  ± 163.122 กิโลกรัม (โมเดล [4F]) สวนคาเฉลี่ย
นอยที่สุดจะมีคา  เทากับ 155.429 ± 141.340 กโิลกรัม (โมเดล [20]) แมโคนมที่มีคาการผสมพันธุ
มากที่สุดจะมีคาเทากับ 2,351.846 กิโลกรัม (โมเดล [4F]) ในทางตรงกันขาม แมโคนมที่มีคาการ
ผสมพันธุนอยที่สุดจะมีคาเทากับ    -1,092.384 กโิลกรัม (โมเดล [1]) ลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม
คาเฉลี่ยมากที่สุดจะมีคาเทากับ 0.208 ± 0.099 เปอรเซ็นต (โมเดล [4F])  สวนคาเฉลี่ยนอยที่สุดจะมี
คาเทากับ 0.119 ± 0.070 เปอรเซ็นต (โมเดล [1]) แมโคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดจะมีคาเทา
กับ 1.072 เปอรเซ็นต  (โมเดล [4F]) ในทางตรงกันขาม แมโคนมที่มีคาการผสมพันธุนอยที่สุดจะมี
คาเทากับ -0.195 เปอรเซ็นต (โมเดล [40F]) ลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม คาเฉลี่ยมากที่สุด
จะมีคาเทากับ 0.102 ± 0.055 เปอรเซ็นต (โมเดล [4F]) สวนคาเฉลี่ยนอย ที่สุดจะมีคาเทากับ 0.050 ±
0.049 เปอรเซ็นต (โมเดล [4R])  แมโคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดจะมีคาเทากับ 0.953
เปอรเซ็นต (โมเดล [4F]) ในทางตรงกันขาม  แมโคนมที่มีคาการผสมพันธุนอยที่สุดจะมีคา เทากับ
0  เปอรเซ็นต  (ทุกโมเดล)  (ตารางภาคผนวกที่ 7)

2.4   ผลการวิเคราะหอิทธิพลของยีนภายนอกนิวเคลียสหรือไซโตพลาสซึ่ม  ที่ใสรวมไว
ในโมเดล ลักษณะปริมาณนํ้ านม คาเฉลี่ยมากที่สุดจะมีคาเทากับ 0.00000128 ± 15.082 กิโลกรัม
(โมเดล [4R]) สวนคาเฉลี่ยนอยที่สุดจะมีคาเทากับ -0.0000032 ± 7.868 กโิลกรัม (โมเดล [40R])
สวนแมโคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดจะมีคาเทากับ 147.312 กิโลกรัม (โมเดล [3R]) ในทาง
ตรงกันขาม แมโคนมที่มีคาการผสมพันธุนอยที่สุดจะมีคาเทากับ -89.242 กิโลกรัม (โมเดล [3R])
ลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม คาเฉลี่ยมากที่สุดจะมีคาเทากับ 0.037 ± 0.039 เปอรเซ็นต (โมเดล
[3R]) สวนคาเฉลี่ยนอยที่สุดจะมีคาเทากับ 0.019 ± 0.020 เปอรเซ็นต (โมเดล [40R]) แมโคนมที่มีคา
การผสมพันธุมากที่สุดจะมีคาเทากับ 0.193 เปอรเซ็นต (โมเดล [3R]) ในทางตรงกันขาม แมโคนมที่
มคีาการผสมพันธุนอยที่สุดจะมีคาเทากับ 0.101 เปอรเซ็นต (โมเดล [40R]) ลักษณะเปอรเซ็นต
โปรตีนในนํ้ านมคาเฉลี่ยมากที่สุดจะมีคาเทากับ 0.019 ± 0.022  เปอรเซ็นต (โมเดล [4R])  สวนคา
เฉลี่ยนอยที่สุดจะมีคาเทากับ 0.013 ± 0.015 เปอรเซ็นต (โมเดล [40R]) แมโคนมที่มีคาการ
ผสมพันธุมากที่สุดจะมีคาเทากับ 0.139 เปอรเซ็นต (โมเดล [4R]) ในทางตรงกันขาม แมโคนมที่มี
คาการผสมพันธุนอยที่สุดจะมีคาเทากับ 0  เปอรเซ็นต (ทุกโมเดล)  (ตารางภาคผนวกที่ 8)
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2.5  ผลการประเมินคาการผสมพันธุของพอพันธุ     ในลักษณะปริมาณนํ้ านม คาเฉลี่ย
มากที่สุดและนอยที่สุดจะมีคาเทากับ -177.764 ± 234.340  กโิลกรัม (โมเดล [3F]) และ -848.832 ±
276.820 กิโลกรัม (โมเดล [2]) ตามลํ าดับ แมโคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดจะมีคาเทากับ
393.403 กิโลกรัม  (โมเดล [3F]) ในทางตรงกันขาม แมโคนมที่มีคาการผสมพันธุนอยที่สุดจะมีคา
เทากับ –1,482.800 กิโลกรัม  (โมเดล [4R])  ลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม  คาเฉลี่ยมากที่สุดและ
นอยที่สุดจะมีคาเทากับ 0.362 ± 0.088 เปอรเซ็นต (โมเดล [3F]) และ 0.087 ± 0.066 เปอรเซ็นต
(โมเดล [40R]) ตามลํ าดับ แมโคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดจะมีคาเทากับ 0.677 เปอรเซ็นต
(โมเดล [4F]) ในทางตรงกันขาม แมโคนมที่มีคาการผสมพันธุนอยที่สุดจะมีคาเทากับ -0.049
เปอรเซ็นต (โมเดล [40F])  และ ลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม  คาเฉลี่ยมากที่สุดและนอย
ทีสุ่ดจะมีคาเทากับ 0.091 ± 0.054 เปอรเซ็นต (โมเดล [2]) และ 0.043 ± 0.041 เปอรเซ็นต
(โมเดล [3R]) แมโคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดจะมีคาเทากับ 0.283 เปอรเซ็นต (โมเดล [4F])
ในทางตรงกันขามแมโคนมที่มีคาการผสมพันธุนอยที่สุดจะมีคาเทากับ 0 เปอรเซ็นต (โมเดล [40F])
(ตารางภาคผนวกที่ 9)

3.  ลํ าดับของคาการผสมพันธุ

3.1  แมพันธุโคนม    เมือ่จัดลํ าดับคาการผสมพันธุจากคามากที่สุดไปจนถึงคานอยที่สุด
ของโคนมจํ านวน 20 ตวั จากจ ํานวนโคนมที่ใหผลผลิตทั้งหมด โดยจํ าแนกตามลักษณะที่ศึกษาและ
โมเดลทีแ่ตกตางกัน พบวา ลํ าดับคาการผสมพันธุของแมโคนมที่วิเคราะหไดจากแตละโมเดลจะ
แตกตางกัน แตอยางไรก็ตาม ลํ าดับบางตํ าแหนงในบางโมเดลจะเหมือนกัน

ลักษณะปริมาณนํ้ านม โคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดในโมเดล [1] , [3F] และ
[3R] คอื โคนมหมายเลข 932-1  ซ่ึงมีคาการผสมพันธุเทากับ 1,251.695 , 2,371.848 และ 1,285.316
กโิลกรัม ตามลํ าดับ โคนมหมายเลข 38 จะมีคาการผสมพันธุมากที่สุด ในโมเดล [4R] และ [40R]
เทากับ 488.006 และ 361.633 กิโลกรัม ตามลํ าดับ สวนโมเดล [4F] และ [40F] โคนมหมายเลข 728
มีคาการผสมพันธุมากที่สุด เทากับ 502.383 และ 509.257 กิโลกรัม ตามลํ าดับ  นอกจากนั้น ใน
โมเดลที่ [2] และ [20] จะมกีารสลับลํ าดับกันระหวางลํ าดับโคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุด
และรองลงมา   โดยโคนมหมายเลข 584 จะมีคาการผสมพันธุมากที่สุดเทากับ 582.321 กิโลกรัมใน
โมเดล [2] โดยมีโคนมหมายเลข 3068 อยูในลํ าดับถัดมา  ซ่ึงไดสลับลํ าดับกันภายในโมเดล [20]
โดยโคนมหมายเลข 3068 จะมคีาการผสมพันธุมากกวาและมากที่สุด ซ่ึงเทากับ 877.344  กิโลกรัม
โดยมีโคนมหมายเลข 584 อยูในลํ าดับถัดมา (ตารางภาคผนวกที่ 10)
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ลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม  โคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุด ในโมเดล [3F]
[4F] และ [40F] คอื โคนมหมายเลข 329   ซ่ึงมีคาการผสมพันธุเทากับ 1.192 , 1.343  และ 1.229
เปอรเซ็นต ตามลํ าดับ โคนมหมายเลข 3007 จะมีคาการผสมพันธุมากที่สุด ในโมเดล [1] และ [3R]
เทากับ 0.707 และ 0.636 เปอรเซ็นต ตามลํ าดับ สวนโมเดล [20] และ [40R] โคนมหมายเลข AS214
มีคาการผสมพันธุมากที่สุดเทากับ 0.579  และ 0.547 เปอรเซ็นต ตามลํ าดับ  นอกจากนั้น ในโมเดล
[2] และ [4R] โคนมหมายเลข 3047 จะมีคาการผสมพันธุมากที่สุด เทากับ 0.586 และ 0.561
เปอรเซ็นต ตามลํ าดับ (ตารางภาคผนวกที่ 11)

ลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม โคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดในโมเดล
[2] , [20] , [3R] , [4R] และ [40R] คอื โคนมหมายเลข AS02 ซ่ึงมีคาการผสมพันธุเทากับ 0.767
0.759 , 0.473 , 0.757 และ 0.743 เปอรเซ็นต ตามลํ าดับ สวนโมเดล [4F] และ [40F] โคนมหมายเลข
AS214 จะมีคาการผสมพันธุมากที่สุดเทากับ 0.884 และ 0.841 เปอรเซ็นตตามลํ าดับ โคนม
หมายเลข 4009  และ  924-1 จะมีคาการผสมพันธุมากที่สุด เทากับ 0.579 และ 0.921 เปอรเซ็นต
ในโมเดล [1] และ [3F]  (ตารางภาคผนวกที่ 12)

3.2  พอพันธุโคนม เมื่อทํ าการจัดลํ าดับคาการผสมพันธุจากคามากที่สุดจนถึงคานอยที่สุด
ของพอพันธุโคนมจํ านวน 5 ตวั จากทัง้หมดจํ านวน 125 ตัว โดยจํ าแนกตามลักษณะที่ศึกษาและ
โมเดลทีแ่ตกตางกัน พบวา ลํ าดับคาการผสมพันธุของพอพันธุโคนมที่วิเคราะหไดจากแตละโมเดล
จะแตกตางกัน   แตอยางไรก็ตาม  ลํ าดับบางตํ าแหนงในบางโมเดลจะเหมือนกัน

ลักษณะปริมาณนํ้ านม  พอพันธุที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดในทุกโมเดลยกเวน
โมเดล [3F]  คอื พอพันธุโคนมหมายเลข 14H1140 โดยโมเดลที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดและที่มี
คาใกลเคียงกัน คือ โมเดล [2] และ [4R]  ซ่ึงมีคาเทากับ -35.987 และ -37.835 กิโลกรัม  โมเดล [20]
และ [40R] ซ่ึงมีคาเทากับ -87.005 และ -94.980 กิโลกรัม โมเดล [4F] และ [40F] ซ่ึงมีคาเทากับ
304.233 และ 310.581 กโิลกรัม และสุดทาย  โมเดล [1] และ โมเดล [3R]  ซ่ึงมีคาเทากับ 193.137
และ  162.263 กโิลกรัม ตามลํ าดับ สวนโมเดล [3F]  พอพันธุโคนมหมายเลข  11H2143  มีคาการ
ผสมพันธุมากที่สุด เทากับ 393.403 กโิลกรัม  (ตารางภาคผนวกที่ 13)

ลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม พอพันธุที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดในแตละโมเดล
จะเปนพอพันธุตัวเดียวกัน คือ พอพันธุโคนมหมายเลข  14H1140 ในโมเดล [2] , [20] , [4R] และ
[40R]  ซ่ึงมีคาการผสมพันธุมากที่สุดเทากับ 0.363 , 0.339 , 0.362 และ 0.329 เปอรเซ็นตตามลํ าดับ
สวนพอพันธุโคนมหมายเลข 74H0037  ในโมเดล [3F]  [3R] และ [40F]  จะมีคาการผสมพันธุ
มากที่สุดเทากับ  0.631 , 0.43 และ 0.479 เปอรเซ็นต ตามลํ าดับ นอกจากนั้น ในโมเดลที่เหลือ คือ
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โมเดล [1] และ [4F]  พอพันธุโคนมหมายเลข  BSC613  จะมีคาการผสมพันธุมากที่สุดเทากับ 0.449
และ 0.677 เปอรเซ็นต ตามลํ าดับ  (ตารางภาคผนวกที่ 14)

ลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม    พอพันธุที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดในแต
ละโมเดล จะเปนพอพันธุตัวเดียวกัน คือ พอพันธุโคนมหมายเลข 14H1140 ในโมเดล [2] , [20]
[3F] , [4R] และ [40R]  ซ่ึงมีคาการผสมพันธุมากที่สุดเทากับ 0.274 , 0.268 , 0.208 , 0.253 และ
0.246 เปอรเซ็นตตามลํ าดับ สวนพอพันธุโคนมหมายเลข BSC613 จะมีคาการผสมพันธุมากที่สุด
ในโมเดล  [1] , [3R] , [4F] และ [40F] เทากับ 0.266 , 0.219 , 0.283 และ 0.20 เปอรเซ็นตตามลํ าดับ
(ตารางภาคผนวกที่ 15)

3.3   ปจจัยเนื่องจากพันธุและกลุมพันธุ ที่มีผลกระทบตอคาการผสมพันธุ

ผลของการประมาณคาการผสมพันธุในแตละโมเดลของลักษณะที่ทํ าการศึกษา
โดยจ ําแนกตามพันธุและกลุมพันธุของแมโคนมที่ใหผลผลิต พบวา กลุมพันธุและโมเดลที่ทํ าการ
เปรยีบเทียบมีความแตกตางกันอยางมีนัยสํ าคัญทางสถิติ (p < 0.01) ทัง้สามลักษณะ  ผลของคาเฉลี่ย
แบบกํ าลังสองนอยที่สุดและคาความคลาดเคลื่อนมาตรฐานของแตละกลุมพันธุทั้งสามลักษณะ
แสดงดังตารางภาคผนวกที่ 16

ลักษณะปริมาณนํ้ านม   คาการผสมพันธุโดยเฉลี่ยที่มีคามากที่สุดจะอยูในกลุมที่ 1
นั่นคือ กลุมโฮลสไตนฟรีเชี่ยนพันธุแท (100 HF) ซ่ึงมีคาการผสมพันธุโดยเฉลี่ยเทากับ -345.754 ±
16.432 กิโลกรัม สวนกลุมที่ 13 คือ กลุมเจอรซ่ีพันธุแท (100JS) จะมคีาการผสมพันธุนอยที่สุดเทา
กับ -630.112 ± 34.857 กโิลกรัม  นอกจากนี้  เมื่อทํ าการเปรียบเทียบโดยแยกตามพันธุโคนมที่ศึกษา
จะพบวา โคนมพันธุโฮลสไตนฟรีเชี่ยน ที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดจะอยูในกลุมที่ 1 ดังที่กลาวมา
แลว สวนกลุมที่ 6 คือ กลุมที่มีระดับสายเลือดนอยกวา 50 เปอรเซ็นต (<50HF) จะมีคาการผสม
พนัธุนอยที่สุดเทากับ -565.601 ± 45.000 กโิลกรัม   โคนมพันธุ บราวนสวิส ที่มีคาการผสมพันธุ
มากที่สุดจะอยูในกลุมที่ 7 คือ กลุมพันธุแท (100BS) ซ่ึงมีคาเทากับ -373.783 ± 77.944 กิโลกรัม
สวนกลุมที่ 8 คือ กลุมระดับสายเลือดมากกวาหรือเทากับ 87.5 เปอรเซ็นตขึ้นไปแตไมใชพันธุแท (
≥ 87.5 - < 100 BS) จะมีคาการผสมพันธุนอยที่สุดเทากับ -548.920 ± 22.046 กิโลกรัม   โคนมพันธุ
เจอรซ่ีที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดจะอยูในกลุมที่ 17 คือ กลุมระดับสายเลือดมากกวาหรือเทากับ
50 เปอรเซ็นตแตนอยกวา 62.5 เปอรเซ็นต  ( ≥ 50 - < 62.5 JS) ซึงมีคาเทากับ -473.115 ± 33.235
กิโลกรัม สวนกลุมที่ 13 คือ กลุมพันธุแท (100 JS) จะมีคาการผสมพันธุนอยที่สุด เทากับ -630.112
± 34.857 กิโลกรัม
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ลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม  คาการผสมพันธุโดยเฉลี่ยที่มีคามากที่สุดจะอยูใน
กลุมที่ 13 นั่นคือ โคนมเจอรซ่ีพันธุแท (100 JS) ซ่ึงมีคาเทากับ 0.262 ± 0.013 เปอรเซ็นต สวนกลุม
ที่14 คือ โคนมกลุมเจอรซ่ีที่มีระดับสายเลือดมากกวาหรือเทากับ 87.5 เปอรเซ็นตขึ้นไปแตไมใช
พันธุแท ( ≥ 87.5 - < 100 JS)  มคีาการผสมพันธุนอยที่สุดเทากับ 0.136 ± 0.014 เปอรเซ็นต  นอก
จากนี ้ เมื่อทํ าการเปรียบเทียบโดยจํ าแนกตามพันธุพบวา โคนมพันธุโฮลสไตนฟรีเชี่ยน ที่มีคาการ
ผสมพันธุมากที่สุดจะอยูในกลุมที่ 6 คอื กลุมระดับสายเลือดนอยกวา 50 เปอรเซ็นต (<50HF) ซ่ึงมี
คาเทากับ 0.213 ± 0.017 เปอรเซ็นต สวนในกลุมที่ 5 จะมี  คาการผสมพันธุนอยที่สุดเทากับ 0.177
± 0.009 เปอรเซ็นต  โคนมพันธุบราวนสวิสทีม่ีคาการผสมพันธุ    มากที่สุดจะอยูในกลุมที่ 7 คือ
กลุมพันธุแท (100BS) ซ่ึงมีคาเทากับ 0.203 ± 0.03 เปอรเซ็นต  สวนกลุมที่ 12 คือ กลุมระดับสาย
เลือดนอยกวา 50 เปอรเซ็นต (<50BS) จะมคีาการผสมพันธุนอยที่สุดเทากับ 0.157 ± 0.011
เปอรเซ็นต สวนโคนมพันธุเจอรซ่ีที่มีคาการผสมพันธุมากและนอยที่สุดจะเปนไปดังที่กลาวมาแลว
ขางตน

ลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนม    คาการผสมพันธุโดยเฉลี่ยที่มีคามากที่สุดจะอยู
ในกลุมที่ 3 นั่นคือ โคนมกลุมโฮลสไตนฟรีเชี่ยนที่มีระดับสายเลือดมากกวาหรือเทากับ 75
เปอรเซ็นตแตนอยกวา 87.5 เปอรเซ็นต ( ≥ 75 - < 87.5 HF)  ซ่ึงมีคาเทากับ 0.103 ± 0.003
เปอรเซ็นต สวนกลุมที่ 18 คือ โคนมกลุมเจอรซ่ีที่มีระดับสายเลือดนอยกวา 50 เปอรเซ็นต (<50 JS)
จะมีคาการผสมพันธุนอยที่สุดเทากับ 0.037 ± 0.016 เปอรเซ็นต  นอกจากนี้  เมื่อทํ าการเปรียบเทียบ
โดยแยกตามพันธุ พบวา โคนมพันธุโฮลสไตนฟรีเชี่ยน ที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุดจะอยูในกลุมที่
3 ดงักลาวขางตน สวนในกลุมที่ 6 คือ กลุมระดับสายเลือดนอยกวา 50 เปอรเซ็นต (<50HF) จะมีคา
การผสมพันธุนอยที่สุด ซ่ึงมีคาเทากับ 0.077 ± 0.009 เปอรเซ็นต โคนมพันธุบราวนสวิสที่มีคาการ
ผสมพันธุมากที่สุดจะอยูในกลุมที่ 9 คอื กลุมระดับสายเลือดมากกวาหรือเทากับ 75 เปอรเซ็นตแต
นอยกวา 87.5 เปอรเซ็นต ( ≥ 75 - < 87.5BS ) จะมีคาเทากับ 0.076 ± 0.004 เปอรเซ็นต  สวนกลุมที่
7 คือ กลุมพันธุแท (100BS) จะมีคาการผสมพันธุนอยที่สุด ซ่ึงมีคาเทากับ 0.044 ± 0.016 เปอรเซ็นต  
โคนมพันธุเจอรซ่ีที่มีคาการผสมพันธุ มากที่สุดจะอยูในกลุมที่ 13 และ 14 คือ กลุมพันธุแท   และ
กลุมระดับสายเลือดมากกวาหรือเทากับ 87.5 เปอรเซ็นตขึ้นไป แตไมใชพันธุแท  (≥ 87.5 - < 100
JS)  ซ่ึงมีคาเทากับ 0.075 ± 0.007 เปอรเซ็นต สวนกลุมที่ 18 คือ โคนมกลุมเจอรซ่ีที่มีระดับสาย
เลือดนอยกวา 50 เปอรเซ็นต (<50 JS) จะมคีาการผสมพันธุนอยที่สุดเทากับ 0.037 ± 0.016
เปอรเซ็นต



บทที่  5

อภิปรายผล  สรุปผลการวิจัย  และขอเสนอแนะ

ผลการวิเคราะหขอมูลเบื้องตน

ลักษณะปริมาณนํ้ านมโดยเฉลี่ยทั้งหมดจากการศึกษาครั้งนี้ (ตารางที่ 4.1) จะมปีริมาณนอยกวา
คาเฉลีย่ในรายงานวิจัยของ พัชรินทร สนธิไพโรจน และคณะ (2542) ที่ศึกษาในโคนมพันธุโฮลสไตน
ฟรีเชีย่นที่นํ าเขาจากแคนาดาจํ านวน 103 ตัว ซ่ึงไดปริมาณนํ้ านม 305 วันมีคาเทากับ 6,549.56 ±
1,287.46 กโิลกรัม แตคาเฉลี่ยของปริมาณนํ้ านมในการศึกษาครั้งนี้จะมีคาเฉลี่ยสูงกวารายงานวิจัยของ 
กฤษณะ ทองทิพย และคณะ (2528) ที่ศึกษาในแมโคนมเรดซินดี้พันธุแท จํ านวน 158 ตัวและ                  
แมโคลูกผสมเรดซินดี้ จ ํานวน 90 ตัว ในระยะการใหนมครั้งแรก ซ่ึงไดคาเฉลี่ยปริมาณนํ้ านมเทากับ 
1,466  ±  688  และ 1,441 ± 589 กโิลกรัมตามลํ าดับ นอกจากนั้น คาเฉลี่ยของปริมาณนํ้ านมใน       
การศึกษาครั้งนี้จะมีค าคอนขางสูงและสูงกวาปริมาณนํ้ านมโดยเฉลี่ยในหลายงานวิจัยภายใน            
ประเทศที่ไดรายงานไว (กัลยา เกงวิกยกรรม 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 
กานเหลือง,  2541 และ กรรณิกา เรงศิริกุล และคณะ, 2542)  ทัง้นีเ้นือ่งจากการศึกษาปริมาณนํ้ านมใน
แตละงานวิจัยจะทํ าการศึกษาในลักษณะและขนาดของประชากรที่แตกตางกันจึงทํ าใหคาเฉลี่ยที่ไดมี
ความแตกตางกัน อยางไรก็ตาม ฟารมที่ใชศึกษาในครั้งนี้ไดเล้ียงโคนมมาเปนระยะเวลานาน โคนม        
ไดผานการคัดเลือกและการเลือกใชนํ้ าเชื้อของพอพันธุชั้นเลิศผสมกับแมพันธุที่มีการคัดเลือกเอาไว 
กอปรกับทางฟารมไดมีการนํ าเขาแมโคนมพันธุแทจากตางประเทศ เชน พันธุโฮลสไตนฟรีเชี่ยน 
พันธุบราวนสวิส หรือ พันธุเจอรซ่ี มาผสมพันธุกับโคพื้นเมืองเพื่อยกระดับสายเลือดโคนมลูกผสม   
ภายในฟารมมาเปนระยะเวลานานเพื่อหวังผลของการเกิดเฮทเทอโรซีส (heterosis effect)  ดงันั้น โคนม
ลูกผสมที่ไดจึงมีคาเฉลี่ยของปริมาณนํ้ านมที่คอนขางสูงกวา
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 จากการศึกษาในครั้งนี้ ลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนมจะมีคาเฉลี่ยที่สูงกวารายงานวิจัยของ          
เทยีมพบ กานเหลือง (2541) และ พัชรินทร สนธิไพโรจน และคณะ (2542) แตจะมีคาเฉลี่ยที่นอยกวา           
รายงานวจิยัของ วิสุทธิ์ หิมารัตน และคณะ (2540) สวนลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านมจะมีคาเฉลี่ย
ทีสู่งกวารายงานวิจัยของ พัชรินทร สนธิไพโรจน และคณะ (2542) และ วิสุทธิ์ หิมารัตน และคณะ 
(2540)  แตจะมคีาเฉลี่ยที่นอยกวารายงานวิจัยของ เทียมพบ กานเหลือง (2541)

ลักษณะผลผลิตของโคนมที่ใชในการศึกษาครั้งนี้เปนลักษณะผลผลิตในระยะของการใหนม
คร้ังแรก ซ่ึงประกอบไปดวยพันธุโคนมจํ านวน 3 พันธุ ไดแก พันธุโฮลสไตนฟรีเชี่ยน จํ านวน 440 ตัว  
พนัธุบราวนสวิส จํ านวน 108 ตัว และพันธุเจอรซ่ี จํ านวน 48 ตัว (ตารางที่ 3.5) โดยจะยึดจํ านวนโคนม
ตามลกัษณะปริมาณนํ้ านมเปนเกณฑ เนื่องจากอีก 2 ลักษณะที่เหลือจะมีขอมูลสูญหาย (missing data)     
จึงทํ าใหจํ านวนโคนมทั้งหมดในแตละพันธุมีจํ านวนนอยกวาจํ านวนโคนมในลักษณะปริมาณนํ้ านม 
โดยจะเห็นไดวาโคนมทั้งสามพันธุที่ใชในการศึกษาครั้งนี้ โคนมพันธุโฮลสไตนฟรีเชี่ยนจะมีคาเฉลี่ย
ของปริมาณนํ้ านมมากที่สุดซึ่งมีคาเฉลี่ยเทากับ 3,777.08 กิโลกรัม แตในทางตรงกันขามโคนมพันธุนี้จะ
มคีาเฉล่ียของเปอรเซ็นตไขมันนมและเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านมนอยที่สุด ซ่ึงจะมีคาเฉลี่ยเทากับ 3.75 
และ 3.27 เปอรเซ็นตตามลํ าดับ สวนโคนมพันธุเจอรซ่ีจะมีคาเฉลี่ยของปริมาณนํ้ านมนอยที่สุดซึ่งมี       
คาเฉลี่ยเทากับ 2,964.65 กิโลกรัม แตในทางตรงกันขามโคนมพันธุนี้จะมีคาเฉลี่ยของเปอรเซ็นต             
ไขมันนมและเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านมมากที่สุดซ่ึงมีคาเฉลี่ยเทากับ 4.25 และ 3.45 เปอรเซ็นต        
ตามลํ าดับ (ตารางที่ 4.2)  โดยสอดคลองกับ  ชวนิศนดากร วรวรรณ (2534)  และ สมชาย จันทรผองแสง 
(2541) ที่กลาววาความสัมพันธของลักษณะปริมาณนํ้ านมและองคประกอบของนํ้ านมจะเปนไปใน     
แนวทางตรงขามกันกลาวคือโคนมพันธุใดที่ใหปริมาณนํ้ านมมาก เชน โคนมพันธุโฮลสไตนฟรีเชี่ยน 
จะมีองคประกอบของนํ้ านมนอยกวาโคนมพันธุที่ใหปริมาณนํ้ านมนอยกวา เชน โคนมพันธุเจอรซ่ี  
เปนตน

ปจจัยที่มีอิทธิพลตอลักษณะการใหผลผลิต

ปจจัยคงที่ที่มีอิทธิพลตอลักษณะที่ศึกษา ไดแก อิทธิพลของปและฤดูกาล อิทธิพลของพันธุ
และกลุมพนัธุ  สวนปจจัยสุม คือ อิทธิพลของอายุแมโคที่ใหลูกตัวแรก จํ านวนวันตั้งแตแรกคลอดจนถึง
วันเก็บบันทึกนํ้ านมครั้งแรกและอิทธิพลของจํ านวนวันใหนม ซ่ึงจะทํ าการทดสอบทุกปจจัยพรอมกัน
ในทกุโมเดลและทุกลักษณะ    ผลที่ไดปรากฏวา อิทธิพลของป-ฤดูกาล  พันธุและกลุมพันธุ และจํ านวน
วนัใหนมจะมีอิทธิพลตอทุกลักษณะที่ทํ าการศึกษาในครั้งนี้อยางมีนัยสํ าคัญยิ่ง (p<0.01) (ตารางที่ 4.5)
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นอกจากนั้น การทดสอบโมเดลที่มีอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มเมื่อกํ าหนดใหอิทธิพลดังกลาวเปน 
ปจจัยคงที่ภายในโมเดลจะมีผลอยางมีนัยสํ าคัญยิ่ง (p<0.01) ตอทุกลักษณะที่ทํ าการศึกษาในครั้งนี้   
อิทธิพลของฤดูกาลที่คลอดซึ่งทดสอบเปนอิทธิพลหลัก (main effect) ในโมเดล ปรากฏวาไมมีอิทธิพล
ตอลักษณะใดๆในการศึกษาครั้งนี้ ซ่ึงสอดคลองกับรายงานของ จุรีรัตน แสนโภชน และคณะ (2529)      
พชัรินทร จีนกลํ่ า และคณะ (2534) และ พัชรินทร สนธิไพโรจน และคณะ (2542) สวนงานวิจัยของ
กรรณกิา เรงศิริกุล และคณะ (2542) รายงานวา ฤดูกาลไมมีอิทธิพลตอปริมาณผลผลิตนํ้ านมจริง โดยให
เหตุผลวาเนื่องจากสภาพอากาศในประเทศไทยตลอดทั้งปมีความแตกตางกันนอยมากทํ าใหผลผลิต
ปรมิาณนํ้ านมที่ไดไมมีความแตกตางกันในแตละฤดู

อิทธิพลของพันธุ และกลุ มพันธุ มีผลตอทุกลักษณะที่ทํ าการศึกษาในครั้งนี้ (p<0.01)                    
(ตารางที ่ 4.5)  ซ่ึงไดจํ าแนกกลุมพันธุแตละพันธุออกเปน 6 กลุม ไดแก 100% ,  ≥ 87.5% - <100% ,         
≥ 75% - < 87.5% ,  ≥ 62.5% - < 75% ,  ≥ 50% - < 62.5%  และ  < 50%  ซ่ึงแตกตางจากวิธีการของ 
Vinther (1974) ที่ใชระบบการจัดกลุมพันธุเพื่อบอกระดับเลือดโคยุโรปโดยมีรายละเอียดถึง 12              
กลุมพันธุ ซ่ึงการจํ าแนกกลุมพันธุดังกลาวมีความละเอียดมากเกินไปสํ าหรับฟารมที่ใชศึกษาในครั้งนี้ 
เนื่องจากโคนมลูกผสมภายในประเทศโดยสวนใหญจะมีการผสมแบบยกระดับสายเลือด และมีระดับ
เลือดสงูกวา 50% ขึ้นไป ดังนั้น จึงไมไดจํ าแนกโคนมลูกผสมที่มีระดับสายเลือดนอยกวา 50% ลงไป
เปนกลุมจํ าเพาะเนื่องจากวา ไมสอดคลองกับลักษณะขอมูลและขอเท็จจริงดังกลาว นอกจากนั้น             
การจํ าแนกกลุ มพันธุ ในการศึกษาครั้งนี้ยังแตกตางไปจากการจํ าแนกกลุมพันธุของ จันทรจรัส              
เรีย่วเดชะ (2542) ซ่ึงเสนอใหมีการจํ าแนกกลุมพันธุออกเปนระดับเลือด 62.5% , 75% , ≥ 87.5% และ
พนัธุแท ทัง้นีอ้าจจะเนื่องจากวาการจํ าแนกกลุมพันธุดังกลาวเปนการจํ าแนกที่เหมาะสมเฉพาะในโคนม
ลูกผสมโฮลสไตนฟรีเชี่ยนเทานั้น

งานวิจัยโคนมที่ทํ าการศึกษาในประเทศไทยสวนใหญจะเปนการศึกษาในโคนมลูกผสม       
โฮลสไตนฟรีเชี่ยนที่มีการจํ าแนกกลุมพันธุแตกตางกันออกไปตามลักษณะขอมูลและประชากรที่ศึกษา 
ยนัตและคณะ (2531) ไดจํ าแนกกลุมพันธุตามระดับเลือด 50% , 75% และ มากกวา 75%  พัชรินทร       
จนีกล่ํ า และคณะ (2534) ไดจํ าแนกกลุมพันธุตามระดับเลือด 50%  และ  75%   กลัยา เกงวิกยกรรม และ
คณะ (2537) ไดจํ าแนกกลุมพันธุตามระดับเลือด 100% , 87.5% และ 75%  สมเกียรติ ประสานพานิช 
และคณะ (2542) ไดจํ าแนกกลุมพันธุตามระดับเลือดออกเปน 50% , มากกวาหรือเทากับ 75%  และ  
มากกวาหรือเทากับ 87.5%  กรรณิกา เรงศิริกุล และคณะ (2542) ไดจํ าแนกกลุมพันธุตามระดับเลือด
มากกวา 75% และ นอยกวาหรือเทากับ 75%  เทียมพบ กานเหลือง (2541) ไดจํ าแนกกลุมพันธุตาม
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ระดับเลือด 100% ,  มากกวา 87.5% แตไมใชพันธุแท  , 87.5% ,  มากกวา 75% แตนอยกวา 87.5%  ,
75% และ นอยกวา 62.5% ลงมา  อังคณา เมฆวิลัย (2541) ไดจํ าแนกกลุมพันธุตามระดับเลือด 100% , 
มากกวา 87.5% แตไมใชพันธุแท , 87.5% ,  มากกวา 75% แตนอยกวา 87.5% , 75% , มากกวา 62.5% 
แตนอยกวา 75%  และ  62.5%   สุพจน อานันทนะสุวงศ (2541) ไดจํ าแนกกลุมพันธุตามระดับเลือด
ออกเปน 9 กลุมพันธุ คือ 100% , >87.5% - <100% , 87.5% , >75% - <87.5% , 75% ,                        
>62.5% - <75%  ,  62.5% ,  >50% - <62.5% และ 50% ซ่ึงการจํ าแนกกลุมพันธุที่ศึกษาในครั้งนี้          
จะแตกตางไปจากที่กลาวมาขางตนทั้งหมด ทั้งนี้เพื่อใหการจํ าแนกดังกลาวสามารถกระจายครอบคลุม
โคนมลูกผสมจากทุกพันธุและกลุ มพันธุ จึงไมใชเปนเพียงการจํ าแนกกลุ มพันธุตามโคนม                     
พนัธุโฮลสไตนฟรีเชี่ยนเทานั้น

อิทธิพลของอายุแมโคที่ใหลูกตัวแรกจะไมมีนัยสํ าคัญ (p>0.05) ตอเปอรเซ็นตไขมันนม
เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม และปริมาณนํ้ านมบางสวน (ตารางที่ 4.5)  ซ่ึงสอดคลองกับ Cowan และ
คณะ (1974) อางโดย สมเกียรติ ประสานพานิช (2542) ที่กลาววาอิทธิพลของอายุแมโคที่ใหลูกตัวแรก
จะ ไมมผีลตอการใหนมในครั้งแรก สวนพัชรินทร สนธิไพโรจน (2542) ไดรายงานวาอายุแมโคที่ใหลูก  
ตัวแรกจะมีผลตอเปอรเซ็นตไขมันนม (p<0.05) ซ่ึงขัดแยงกับผลการศึกษาในครั้งนี้ โดยงานวิจัย         
ดังกลาวกํ าหนดอิทธิพลของอายุแมโคที่ใหลูกตัวแรกเปนปจจัยคงที่ซ่ึงแตกตางไปจากการศึกษาครั้งนี้  
ที่ไดกํ าหนดใหเปนปจจัยสุม นอกจากนั้น สํ าหรับปริมาณนํ้ านมและเปอรเซ็นตไขมันนมจะมีอิทธิพล       
อยางไมมีนัยสํ าคัญซึ่งสอดคลองกับการศึกษาในครั้งนี้

อิทธิพลของจํ านวนวันตั้งแตแรกคลอดจนถึงวันเก็บบันทึกนํ้ านมครั้งแรก ไมมีผลตอ
เปอรเซ็นตไขมันนม แตจะมีผลตอปริมาณนํ้ านมและเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านมเปนสวนใหญ               
(ตารางที่ 4.5)

องคประกอบของความแปรปรวนและคาอัตราพันธุกรรม

1.  ลักษณะปริมาณนํ้ านม

 ลักษณะปริมาณนํ้ านมที่ศึกษา (ตารางที่ 4.6) ในโมเดล [1] ซ่ึงเปนโมเดลโดยทั่วไปที่ใชในการ
ประเมินคาทางพันธุกรรม โดยไมไดรวมอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมและอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม
เขาไวในโมเดล จะมีคาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตวเทากับ 0.427 ซ่ึงมีคาสูงกวารายงานวิจัย
ของ จุรีรัตน แสนโภชน และคณะ (2529) ที่รายงานคาอัตราพันธุกรรมของพอโคนม 11 ตัว ในโครงการ
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ทดสอบพอพันธุไดคาอัตราพันธุกรรมมีคาเทากับ 0.05  เชนเดียวกับรายงานวิจัยของ จันทรา กอนันทา
และคณะ (2540) และ ธวัชชัย อินทรตุล และคณะ (2540) ซ่ึงไดศึกษาคาอัตราพันธุกรรมของ
ปรมิาณนํ ้านมปรับ 4% ไขมันนมตอแลคเตชั่นมีคาเทากับ 0.40 และ 0.20 ตามลํ าดับ จะเห็นไดวา
คาอัตราพนัธุกรรมดังกลาวจะมีคานอยกวาคาอัตราพันธุกรรมที่ศึกษา ทั้งนี้อาจจะเนื่องมาจากวิธีการใน
การประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุศาสตรมีความแตกตางกัน ทั้งสามรายงานวิจัยที่กลาวมาจะใชวิธี
paternal half sib correlation ซ่ึงจะไดคาอัตราพันธุกรรมที่ตํ่ ากวาวิธีการ daughter-dam regression     
(Van Vleck and Bradford, 1966) หรือวิธีการ REML (Searle et  al., 1992) และ BLUP (Henderson,
1984) ในโมเดลของสัตวแตละตัวซ่ึงคาประมาณที่ไดจะมีความถูกตองแมนยํ ามากกวาเนื่องจากสามารถ
ทีจ่ะจ ําแนกอิทธิพลทางสิ่งแวดลอมไดดีกวา จึงทํ าใหคาประมาณของความแปรปรวนโดยตรงเนื่องจาก
ตวัสัตวมีคาสูงขึ้น ในขณะที่คาประมาณความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อนมีคาลดลง (Schaeffer,
2001) จงึท ําใหการประมาณคาอัตราพันธุกรรมที่ไดในครั้งนี้มีคาสูงกวาในรายงานวิจัยของ จุรีรัตน
แสนโภชน และคณะ (2529) จันทรา กอนันทา และคณะ (2540) และธวัชชัย อินทรตุล และคณะ
(2540)

เมือ่เปรียบเทียบคาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตวที่ไดในโมเดลอื่นๆ ซ่ึงรวมอิทธิพล
ทางพนัธุกรรมของแมหรืออิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มเขาไวในโมเดล จะเห็นไดวาคาอัตราพันธุกรรม
โดยตรงเนื่องจากตัวสัตวในโมเดล [3R] จะมคีาเทากับ 0.383 (ตารางที่ 4.6) ซ่ึงมีคานอยกวารายงานวิจัย
ของ Roughsedge และคณะ (1999) (ตารางภาคผนวกที่ 17) ที่ไดคาอัตราพันธุกรรมเทากับ 0.400 แต
คาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่มที่ไดมีคาเทากับ 0.031 มากกวาคาประมาณจากงานวิจัยดังกลาว
ซ่ึงมีคาเทากับ 0.02 เมื่อทํ าการเปรียบเทียบในโมเดล [40R] ทีไ่ดคาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจาก
ตัวสัตว , คาอัตราพันธุกรรมของแม และ คาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่มมีคาเทากับ 0.369
0.061  และ  0.007 ตามลํ าดับ หากเปรียบเทียบกับรายงานวิจัยของ Schnitzenlehner และ Essl (1999)
และ Albuquerque และคณะ (1998) จะเห็นไดวา ในระยะการใหนมครั้งแรก คาอัตราพันธุกรรมโดยตรง
เนือ่งจากตัวสัตวมีคาเทากับ 0.311 และ 0.278  คาอัตราพันธุกรรมของแมมีคาเทากับ 0.017 และ 0.008
คาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่มมีคาเทากับ 0.020 และ 0.011 ตามลํ าดับ ซ่ึงคาอัตราพันธุกรรม
โดยตรงเนื่องจากตัวสัตวและคาอัตราพันธุกรรมของแมของทั้งสองงานวิจัยดังกลาวจะมีคาประมาณ
นอยกวาคาที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้ ทั้งนี้อาจจะบงบอกไดถึงความสํ าคัญของอิทธิพลทางพันธุกรรม
ของแมตอลักษณะปริมาณนํ้ านมภายใตสภาพแวดลอมของประเทศไทย ซ่ึงถึงแมวาจะมีหลายรายงาน
วจิยัในตางประเทศไดรายงานวาอิทธิพลดังกลาวจะไมมีผลตอการประเมินทางพันธุกรรมก็ตาม
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 สวนคาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่มจากรายงานวิจัยของทั้งสองรายงานขางตนนั้น        
จะไดคาประมาณที่มากกวาการศึกษาในครั้งนี้  อาจจะเนื่องมาจากจํ านวนสมาชิกภายในกลุมของสายแม
มจี ํานวนนอยเกินไปสํ าหรับการวิเคราะหขอมูลในภาคสนาม (Schnitzenlehner and Essl, 1999)
ทํ าใหไมสามารถที่จะกํ าหนดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มในรูปแบบเดียวกับการประเมินคาทาง                        
พันธุกรรมในฝูงทดลองตางๆ (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
กลุมทางสายแมของขอมูลในภาคสนามจะมีการกระจายไมเปนแบบปกติ  จงึท ําใหการเปรียบเทียบใน
คร้ังนีท้ี่ไดกํ าหนดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มใหเปนปจจัยสุมในโมเดล จะมีคา log likelihood มากกวา
การก ําหนดอิทธิพลดังกลาวใหเปนปจจัยคงที่ซ่ึงจะมีความเหมาะสมมากกวา  (Boettcher et  al., 1996b)

ในระยะการใหนมครั้งแรก คาอัตราพันธุกรรมของแมในการศึกษาครั้งนี้อยูในชวง 0.061 จนถึง
0.120 ซ่ึงมีคาสูงกวารายงานของ Schnitzenlehner และ Essl (1999) ทีไ่ดประมาณคาอัตราพันธุกรรม
ของแมเทากับ 0.017 โดยเปนคาประมาณที่มากที่สุดในชวงระยะการใหนมสามครั้งแรกที่ไดรายงานไว
Albuquerque และคณะ (1998) ประมาณคาอัตราพันธุกรรมของแมไดเทากับ 0.008 ซ่ีงไดคาประมาณที่
มคีานอยกวาในการศึกษาครั้งนี้เชนเดียวกัน แตคาทีป่ระมาณไดในครั้งนี้จะมีคานอยกวาคาที่ไดจากใน
รายงานวิจัยของ Southwood และคณะ (1989) ทีท่ ําการศึกษาโดยการจํ าลองขอมูลและกํ าหนดคาความ
แปรปรวนรวมระหวางอิทธิพลโดยตรงเนื่องจากตัวสัตวและอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมมีคาเทากับ 0
ผลจากการศึกษาจะไดคาอัตราพันธุกรรมของแมเทากับ 0.212 ซ่ึงมากกวาคาที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้
สวนเมือ่กํ าหนดใหคาความแปรปรวนรวมมีคาเทากับ 0.15 คาอัตราพันธุกรรมของแมกลับมีคานอยลง
เหลือเพยีง 0.027 ซ่ึงนอยกวาคาประมาณที่ไดจากการศึกษาในครั้งนี้ และ ผลของการประมาณคาที่ได
ดงักลาวขดัแยงกับผลจากการศึกษาเมื่อกํ าหนดคาความแปรปรวนรวมเหมือนกัน

คาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่มจะอยูในชวง 0.007 ถึง 0.031 ซ่ึงสูงกวาการรายงานของ
Boettcher และ Gibson (1997)  Roughsedge และคณะ (1998)  Albuquerque และคณะ (1998)  Rorato
และคณะ (1999)  Schnitzenlehner และ Essl (1999) Roughsedge และคณะ (1999) ซ่ึงในหลายๆ
งานวจิยัดงักลาวไดสรุปวา อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มจะไมมีอิทธิพลตอลักษณะปริมาณนํ้ านม สวนใน
การศึกษาครั้งนี้คาดวาการประมาณคาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่มซ่ึงไดคาประมาณสูงกวา
หลายๆงานวิจัยขางตนนั้น  อาจจะเปนผลมาจากการกํ าหนดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มใหเปนปจจัยสุม
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ดงันัน้ จงึท ําใหคาประมาณที่ไดมีคาสูงกวารายงานอื่นๆ  อยางไรก็ตาม เนื่องจากขอจํ ากัดดานประชากร
ทีศ่กึษา การตรวจสอบและการกํ าหนดปจจัยจากอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม นาจะไดศึกษาในประชากร
ทีม่ีขนาดใหญขึ้น

2.  ลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม

จากผลของการศึกษาในโมเดล [1] (ตารางที่ 4.7) ซ่ึงไดคาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจาก
ตวัสัตว เทากับ 0.315  สูงกวารายงานวิจัยของ  จุรีรัตน  แสนโภชน และคณะ (2529) ซ่ึงประมาณคา
อัตราพันธุกรรมไดเทากับ 0.09   ประชุม  อินทรโชติ  และคณะ (2539) ที่ประมาณคาอัตราพันธุกรรมได
เทากบั 0.13 ซ่ึงจะเห็นไดวาผลลัพธที่ไดจะเปนไปในทํ านองเดียวกับการประมาณคาในลักษณะของ
ปรมิาณนํ ้านม ดังนั้น เหตุผลที่สามารถใชอธิบายจะเปนเชนเดียวกับที่ไดกลาวมาแลว

คาอตัราพันธุกรรมของแมจะอยูในชวง 0.030 จนถึง 0.175 ซ่ึงคาที่ไดสูงกวารายงานวิจัยของ
Albuquerque และคณะ (1998)  (ตารางภาคผนวกที่ 17)  ซ่ึงไดเทากับ 0.006

คาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่มจะอยูในชวง 0.039 จนถึง 0.075 ซ่ึงคาที่ไดมีคาสูงกวา
รายงานวิจัยของ Boettcher และคณะ (1996b) Boettcher และ Gibson (1997) Albuquerque และคณะ
(1998) Roughsedge และคณะ (1998) Rorato และคณะ (1999) Schnitzenlehner และ Essl (1999)
Roughsedge และคณะ (1999) แตคาที่ไดดังกลาวจะมีคานอยกวารายงานวิจัยของ Bell และคณะ (1985)
Schutz และคณะ (1992a)

3.  ลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม

จากผลของการศึกษาในโมเดล [1] (ตารางที่ 4.8) ซ่ึงไดคาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจาก
ตวัสัตวมคีาเทากับ 0.265 แตจากการเปรียบเทียบกับผล การศึกษางานวิจัยอ่ืนๆภายในประเทศคอนขาง
จะท ําไดยากเนื่องจากไมคอยมีรายงานวิจัย (จนัทรจรัส เร่ียวเดชะ, 2542) ทัง้นี้อาจเปนเพราะระบบ
ขอมูลโคนมและการตรวจสอบลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนยังไมไดมีการเก็บบันทึกขอมูลกันอยาง         
แพรหลายดังเชนการตรวจสอบปริมาณนํ้ านมและเปอรเซ็นตไขมันนม  สวนคาอัตราพันธุกรรมของแม
ทีไ่ดจากการศึกษาครั้งนี้จะอยูในชวง 0.010 จนถึง 0.031 ซ่ึงไมคอยพบรายงานวิจัยในตางประเทศที่
ศกึษาถงึคาอัตราพันธุกรรมของแมเชนเดียวกัน (ตารางภาคผนวกที่ 17) และสวนใหญในตางประเทศ
มกัจะศกึษาวิจัยเนนไปในแนวทางของการประมาณคาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่มมากกวา
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คาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่มจะอยูในชวง  0.043 จนถึง 0.061 ซ่ึงคาที่ไดมีคาสูงกวา
รายงานวิจัยของ Huizinga และคณะ (1986) Boettcher และ Gibson (1997) Roughsedge และคณะ
(1998) และ Roughsedge และคณะ (1999)

การเปรียบเทียบระหวางโมเดล

จากผลของการประมาณคาองคประกอบความแปรปรวนและคาอัตราพันธุกรรมที่แยกวิเคราะห
ตามโมเดลที่ศึกษาในครั้งนี้ของลักษณะปริมาณนํ้ านม เปอรเซ็นตไขมันนม และ เปอรเซ็นตโปรตีนใน
นํ้ านม (ตารางที่ 4.6 , 4.7 และ 4.8) จะเหน็ไดวา ความสํ าคัญของอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมหรือ
อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มตอการประเมินคาทางพันธุกรรมโดยพิจารณาจากความเหมาะสมในการ
รวมอิทธิพลทั้งสองปจจัยที่ตองการศึกษาเขาไปในโมเดลหรือตัดอิทธิพลดังกลาวออกจะสามารถ     
แบงออกไดเปน การเปรียบเทียบภายในโมเดลกลุมเดียวกัน และ การเปรียบเทียบระหวางโมเดล
ที่อยูตางกลุมกัน

1.  การเปรียบเทียบภายในโมเดลกลุมเดียวกัน

จากการเปรียบเทียบระหวางโมเดล [2] และ [20] , [4F] และ [40F] หรือ [4R] และ [40R]  ของ
ลักษณะปรมิาณนํ้ านม , เปอรเซ็นตไขมันนม และเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม ซ่ึงเปนโมเดลที่กํ าหนดคา
ความแปรปรวนรวมระหวางอิทธิพลเนื่องจากพันธุกรรมของตัวสัตวกับอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม 
(cov (a,m)) ใหมีคาเทากับ 0.15  และ  0   โดยพิจารณาจากคา  log  likelihood จะเหน็ไดวาไมมีความ
แตกตางกนัในแตละคูของโมเดลที่ทํ าการเปรียบเทียบกันในทุกลักษณะที่ทํ าการศึกษา ถึงแมวาผลของ
การประมาณคาที่ไดในการเปรียบเทียบแตละสองโมเดลจะมีคาอัตราพันธุกรรมแตกตางกันถึง 5.4 , 7.8
และ 2.4  เปอรเซ็นตในโมเดล [2] และ [20]   0.5 , 12.5 และ 6.7 เปอรเซ็นตในโมเดล [4F] และ [40F]
และ 6.0 , 8.3 และ 5.3 เปอรเซ็นตในโมเดล [4R] และ [40R] ของลักษณะที่ศึกษาตามลํ าดับ
ซ่ึงสอดคลองกับงานวิจัยของ  Schutz  และคณะ (1992a)  และ   Schnitzenlehner  และ  Essl (1999)         
ที่แสดงใหเห็นวาเมื่อรวมอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมเขาไปในโมเดลโดยกํ าหนดใหมีคาเริ่มตนของ
ความแปรปรวนรวมดังกลาวเชนเดียวกับในการศึกษาครั้งนี้ ปรากฏวาคาความแปรปรวนรวมดังกลาว
มคีาไมแตกตางจาก 0 อยางมีนัยสํ าคัญ
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คาอัตราพันธุกรรมที่แตกตางกันในแตละคู ที่ทํ าการเปรียบเทียบอาจจะเนื่องมาจาก                   
คาความแปรปรวนรวมดังกลาวที่ไดจากการวิเคราะหในโมเดล  [2]  ,  [4F]  และ [4R]  มคีานอยกวา 0
ท ําใหคาประมาณของความแปรปรวนเนื่องจากตัวสัตว , คาความแปรปรวนเนื่องจากพันธุกรรมของแม
คาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตว และคาอัตราพันธุกรรมของแมมีคาสูงขึ้นดวยในทุกโมเดล
ทีก่ ําหนดใหความแปรปรวนรวมดังกลาวมีคาไมเทากับ 0 ผลที่ไดสอดคลองกับหลายรายงานวิจัยซ่ึงได
ขอสรุปทีชั่ดเจนและสามารถบงชี้ไดวา คาความแปรปรวนรวมที่ไดคาเปนลบหรือนอยกวา 0 จะเปน
สาเหตใุหการประมาณคาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตว และ คาอัตราพันธุกรรมของแมมีคา
สูงขึ้น (Ferreira  et   al., 1999 ; Quintanilla  et   al., 1999 ;  See, 2001) ดงันั้น โมเดลที่มีความเหมาะสม
มากกวา คือ โมเดล [20]  ,  [40F]  และ  [40R]  ตามลํ าดับ

จากการเปรียบเทียบโมเดล [3F] และ [3R]  , [4F] และ [4R]  หรือ  [40F] และ [40R] ของ
ลักษณะปริมาณนํ้ านม , เปอรเซ็นตไขมันนม และ เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม ซ่ึงโมเดลทั้งหมดเปน
โมเดลที่ไมไดคํ านึงถึงอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมแตจะคํ านึงถึงอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม             
ทีถู่กก ําหนดใหเปนปจจัยคงที่และปจจัยสุมตามโมเดลขางตน โดยพิจารณาจากคา log likelihood                    
จะเห็นไดวา คา log likelihood ของโมเดลแตละคูที่ทํ าการเปรียบเทียบกันในทุกลักษณะที่ศึกษาจะมี
ความแตกตางกันมาก ตัวอยางเชน ในลักษณะปริมาณนํ้ านม คา log likelihood ของความคลาดเคลื่อน
ในโมเดล [3F] (5924.280) มคีานอยกวาในโมเดล [3R] (7643.600) ในลกัษณะเปอรเซ็นตไขมันนม
คา  log  likelihood  ของความคลาดเคลื่อนในโมเดล  [3F]  มคีาเปนบวก (89.821) ในขณะที่โมเดล [3R]
มีคาเปนลบ  (-71.805)  ในลกัษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม คา log likelihood ของความคลาดเคลื่อน
ในโมเดล [3F] และโมเดล [3R] มคีาติดลบทั้งสองโมเดล แตโมเดล [3F] (-299.835) มคีาติดลบนอยกวา
(เขาใกลคาศูนย)  โมเดล [3R]  (-589.996)  เปนตน

ดงันัน้ โมเดลของทั้งสามลักษณะที่มีความเหมาะสมมากกวา คือ โมเดล [3F] และ [40F] ซ่ึง
สามารถที่จะบงบอกไดวา การกํ าหนดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มใหเปนปจจัยคงที่นั้นมีความเหมาะสม
มากกวาการกํ าหนดใหเปนปจจัยสุม ซ่ึงขัดแยงกับรายงานวิจัยของ Boettcher และคณะ (1996b) ที่
จ ําลองขอมูลข้ึนมาโดยกํ าหนดใหอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มมีการกระจายเปนแบบปกติ หลังจากนั้น
จงึไดท ําการวิเคราะหโดยแยกอิทธิพลนี้ออกเปนปจจัยคงที่และปจจัยสุม ผลการวิเคราะหสรุปไดวา การ
พิจารณาอิทธิพลดังกลาวใหเปนปจจัยคงที่หรือปจจัยสุมในโมเดลของสัตวแตละตัวจะใหผลของ      
การวเิคราะหที่มีความคลายคลึงกันมากจะมีความแตกตางกันเพียงเล็กนอย แตการกํ าหนดใหอิทธิพล
ดังกลาวเปนปจจัยสุมจะสามารถประเมินคาทางพันธุกรรมไดถูกตองแมนยํ ามากกวาโดยดูจากคา          



68

สหสัมพันธของคาการผสมพันธุที่วิเคราะหไดและคาการผสมพันธุที่แทจริงซึ่งคาที่ไดจากปจจัยสุมจะมี
คาสหสัมพันธที่สูงกวา   Boettcher และคณะ (1996b) ยงัใหเหตผุลวาในสภาพความเปนจริงจะมีจํ านวน
กลุมทางสายเลือดของแมที่มีขนาดของประชากรภายในกลุมขนาดเล็กอยูเปนจํ านวนมากและจากการนํ า
อิทธพิลหรือจํ านวนกลุมดังกลาวมาวิเคราะหจะเปนเพียงการสุมตัวอยางหนึ่งที่ไดมาจากประชากรขนาด
ใหญเทานั้น ดังนั้น การกํ าหนดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มใหเปนปจจัยคงที่จึงมีความเหมาะสมมาก
กวาการกํ าหนดใหเปนปจจัยสุม นั่นคือ โมเดล [3F] และ [40F] เปนโมเดลที่มีความ เหมาะสมมากกวา

อยางไรก็ตาม การศึกษาในครั้งนี้ที่ไดกํ าหนดใหอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มเปนปจจัยคงที่จะมี
ความเหมาะสมมากกวา ซ่ึงสอดคลองกับนักวิจัยหลายๆทานที่กํ าหนดใหอิทธิพลดังกลาวเปนปจจัยคงที่
(Bell  et  al., 1985 ;  Faust  et  al., 1990 ; Boettcher et  al., 1996b) เหตุผลที่สามารถจะอธิบายไดคือ
การกระจายของจํ านวนกลุ มทางสายเลือดของแมไมไดมีการกระจายเปนแบบปกติเชนเดียวกับ
Boettcher และคณะ (1996b) เมือ่ศกึษาจากตารางที่ 3.3 แสดงจํ านวนและขนาดในแตละกลุมของโคนม
ทีอ่ยูภายในสายเลือดเดียวกันจะเห็นไดวา การกระจายของจํ านวนกลุมทางสายเลือดของแมในการศึกษา
คร้ังนี ้ จะอยูในชวงที่มีจํ านวนแมโคนมขนาด 2 ถึง 6 ตัวตอกลุมมากที่สุด แตอยางไรก็ตามมีนักวิจัย
หลายทาน (Boettcher  et  al., 1996b ;  Southwood  et  al., 1989) ใหเหตุผลในการสนับสนุนอิทธิพล
ดงักลาวใหเปนปจจัยคงที่ เนื่องจากการถายทอดทางพันธุกรรมจากแมสูลูกของยีนภายนอกนิวเคลียส
หรือไมโตคอนเดรียเปนสวนใหญนั้นไมมีการเกิดหรือเกิดขึ้นนอยมากตอการกลายพันธุของยีนและ 
การเกิดรีคอมบิเนชั่นหรือเกิด ครอสซิ่ง โอเวอร ใดๆ จึงทํ าใหอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มเกิดขึ้นซํ้ าๆ
ขามผานระยะเวลาระหวางชั่วรุนหนึ่งไปยังอีกชั่วรุนจึงเปนอีกเหตุผลหนึ่งที่จะอธิบายใหเห็นภาพชัดเจน
ในการก ําหนดอิทธิพลนี้ใหเปนปจจัยคงที่มากกวาเปนปจจัยสุม

ในแตละลักษณะที่ศึกษาจากการเปรียบเทียบภายในโมเดลกลุมเดียวกันขางตน โมเดลที่มี  
ความเหมาะสมมากที่สุดคือ โมเดล [1] เปนโมเดลทั่วไปที่ใชกันอยูและใชเปนโมเดลเปรียบเทียบ       
กับโมเดลที่เหลือ  โมเดล [20] ซ่ึงกํ าหนดใหคาความแปรปรวนรวมระหวางอิทธิพลทางพันธุกรรม 
เนื่องจากตัวสัตวและอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมเปนศูนย  โมเดล [3F] ซ่ึงกํ าหนดอิทธิพลของ         
ไซโตพลาสซึ่มใหเปนปจจัยคงที่ และ โมเดลสุดทายคือ โมเดล [40F] ทีร่วมเอาขอกํ าหนดทุกอยางของ
อิทธิพลทั้งสองที่ตองการศึกษาเขาไวในโมเดล
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2.  การเปรียบเทียบระหวางโมเดลที่อยูตางกลุมกัน  

ในลกัษณะปริมาณนํ้ านม  เมื่อพิจารณาจากคา log  likelihood ของโมเดล [1] , [20] , [3F]    
และ   [40F]  จะเหน็ไดวาในโมเดลที่  [40F]  จะมีคา  log  likelihood  นอยที่สุด เทากับ 5888.690        
นอกจากนั้น คาอตัราพันธุกรรมของตัวสัตวจะมีคานอยที่สุดเชนเดียวกัน เทากับ 0.373 ซ่ึงสอดคลองกับ
การรายงานของ Albuquerque และคณะ (1998) เมื่อพิจารณาเปรียบเทียบโดยการตัดอิทธิพลทาง     
พนัธุกรรมของแมออกจากโมเดล  [40F]  ซ่ึงจะกลายไปเปนโมเดล  [3F]  ท ําใหคาอัตราพันธุกรรมมี    
คาสูงขึ้นจากเดิม  0.057  ซ่ึงสอดคลองกับงานวิจัยของ Albuquerque และคณะ (1998) ทีร่ายงานวา เมื่อ
นํ าอิทธิพลดังกลาวออกจากโมเดลจะทํ าใหเพิ่มการประมาณคาอัตราพันธุกรรมของตัวสัตวประมาณ 
0.014 และสอดคลองกับงานวิจัยของ Southwood และคณะ (1989) ทีไ่ดจํ าลองขอมูลและวิเคราะหภาย
ใตโมเดลที่ไมถูกตอง (incorrect model) ซ่ึงไดรายงานวาคาอัตราพันธุกรรมที่ไดจะเพิ่มขึ้นอยางมี         
นยัสํ าคญั  ในทํ านองเดียวกัน เมื่อพิจารณาเปรียบเทียบโดยการตัดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มออกจาก
โมเดล [40F] ซ่ึงจะกลายไปเปนโมเดล [20]  จะเหน็ไดวาคาอัตราพันธุกรรมของตัวสัตวเพิ่มขึ้น 0.058 
ซ่ึงจะสอดคลองกับงานวิจัยของ Albuquerque และคณะ (1998) ทีร่ายงานวา เมื่อนํ าอิทธิพลดังกลาว
ออกจากโมเดลจะทํ าใหเพิ่มการประมาณคาอัตราพันธุกรรมของตัวสัตวประมาณ  0.006  สวนคาอัตรา
พันธุกรรมของแมในการศึกษาครั้งนี้กลับมีคาลดลงเทากับ 0.011 ซ่ึงขัดแยงกับงานวิจัยของ 
Albuquerque และคณะ (1998) ทีร่ายงานวา เมื่อนํ าอิทธิพลดังกลาวออกจากโมเดลจะทํ าใหการประมาณ
คาอัตราพันธุกรรมของแมเพิ่มขึ้น 0.003  สุดทาย เมื่อพิจารณาเปรียบเทียบโดยการตัดอิทธิพลดังกลาว
ทั้งสองออกจากโมเดล  [40F]  ซ่ึงจะกลายไปเปนโมเดล [1] จะเหน็ไดวา คาความแปรปรวนของตัวสัตว 
คาความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อน และคาอัตราพันธุกรรมที่ไดมีคาสูงขึ้น จะสังเกตเห็นไดวา   
ความแตกตางดังกลาวของการเปรียบเทียบระหวางโมเดลที่ตัดปจจัยที่จะศึกษาออกนั้นมีคาสูงกวา         
คาที่ไดรายงานไวของ Albuquerque และคณะ (1998) คอนขางมาก ดังนั้น อาจจะบงบอกไดวาอิทธิพล
ทางพันธุกรรมของแมและอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มนาจะมีความสํ าคัญตอการประเมินทางพันธุกรรม   
ในลกัษณะปริมาณนํ้ านม

ในลกัษณะเปอรเซ็นตไขมันนม  เมื่อพิจารณาจากคา  log  likelihood ของโมเดล [1] , [20] , 
[3F] และ [40F]  จะเหน็ไดวาในโมเดลที่  [3F]  จะมีคา log likelihood ทีเ่ปนบวกนอยที่สุดเทากับ 
89.821 ซ่ึงมีคา log likelihood ใกลเคียงกับโมเดล [40F] ทีม่ีคาเทากับ 100.591  เมือ่พิจารณาเปรียบเทียบ
โดยการตัดอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมออกจากโมเดล [40F] ซ่ึงจะกลายไปเปนโมเดล [3F] นั้น        
คาอัตราพันธุกรรมของตัวสัตวจะมีคาแตกตางกันเพียง 0.001 คาความแปรปรวนของตัวสัตวและ           
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คาความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อนจะแตกตางกันเพียง 0.00083 และ 0.00322  ตามลํ าดับ อาจจะ
สามารถบงบอกไดวาอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมจะไมมีความสํ าคัญตอลักษณะปริมาณไขมันนม ซ่ึง
สอดคลองกับงานวิจัยของ  Southwood  และคณะ (1989)   Albuquerque  และคณะ (1998)  ในทํ านอง
เดียวกัน เมื่อพิจารณาเปรียบเทียบโดยการตัดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มออกจากโมเดล [40F] ซ่ึงจะ
กลายไปเปนโมเดล [20] คาความแปรปรวนเนื่องจากตัวสัตวจะมีคาแตกตางกันนอยมากเพียงแค 
0.00041 แตจะแตกตางกันมากตรงคาความแปรปรวนเนื่องจากอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมจะมีคา 
เพิม่ขึน้ 0.021 ทํ าใหคาอัตราพันธุกรรมของแมเพิ่มขึ้นดวย เทากับ 0.086 คาที่เพิ่มขึ้นนี้จะสูงกวาคาที่ได
จากการศึกษาของ Albuquerque และคณะ (1998) ซ่ึงมคีาเทากับ 0.001 นั่นอาจจะแสดงใหเห็นถึงความ
สํ าคัญของอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มตอการประเมินทางพันธุกรรมในลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม

ในลกัษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม  เมื่อพิจารณาจากคา log likelihood ของโมเดล [1] , 
[20]  ,  [3F]  และ [40F]  จะเหน็ไดวาในโมเดล  [40F]  จะมีคา log  likelihood ทีม่ีคาติดลบนอยที่สุด  
ซ่ึงมีคาเทากับ -288.329 เมื่อพิจารณาเปรียบเทียบโดยการตัดอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมออกจาก
โมเดล [40F] ซ่ึงจะกลายไปเปนโมเดล [3F] จะเหน็ไดวาคาความแปรปรวนของตัวสัตวมีคาแตกตางกัน        
นอยมาก เทากับ 0.00011 สวนคาอัตราพันธุกรรมที่ประมาณไดมีคาไมแตกตางกันอาจจะบงบอกไดวา  
อิทธิพลทางพันธุกรรมของแมไมมีความสํ าคัญตอลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม ในทํ านอง       
เดียวกัน เมื่อพิจารณาเปรียบเทียบโดยการตัดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มออกจากโมเดล [40F] ซ่ึงจะ
กลายไปเปนโมเดล [20] คาประมาณของความแปรปรวนเนื่องจากอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม             
มีคาแตกตางกันนอยมากเทากับ 0.00009 สงผลใหคาอัตราพันธุกรรมของแมไมแตกตางกันทํ าให
สามารถที่จะบงบอกไดวา อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มจะไมมีความสํ าคัญตอลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีน
ในนํ ้านม  สวนคาประมาณของความแปรปรวนของตัวสัตวที่มีคาลดลงอาจจะเปนสาเหตุมาจากการเกิด
คอนฟาวนด (confound) ระหวางอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มและอิทธิพลทางพันธุกรรมของตัวสัตวได  
(Albuquerque et  al., 1998)
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คาการผสมพันธุ

ในลักษณะปริมาณนํ้ านม คาการผสมพันธุโดยเฉลี่ยจะมีคาติดลบในทุกโมเดล (ตารางภาค
ผนวกที่ 1) ทั้งนี้อาจจะเนื่องมาจากที่ผานมามีความผิดพลาดจากการคัดเลือกหรือคัดทิ้งโคนมที่มี     
พนัธกุรรมที่ดีซ่ึงไมสามารถปรับตัวใหเขากับสภาพแวดลอมภายในฟารมไดจึงถูกคัดทิ้งไป ทํ าใหโคนม
พนัธุดมีเีหลืออยูเพียงบางสวนภายในฟารม การคัดเลือกหรือคัดทิ้งโดยดูจากลักษณะของการแสดงออก
เพียงอยางเดียว จะเปนอีกสาเหตุหนึ่งที่ทํ าใหเกิดความผิดพลาดไดเมื่อทํ าการคัดเลือกหรือคัดทิ้งโคนม 
เนือ่งจากมีความแปรปรวนทางดานสภาพแวดลอมเขามามีอิทธิพลอยูตลอดเวลา นอกจากนั้น การหวัง
ผลจากการเกิดเฮทเทอโรซีสเพื่อใหลักษณะการแสดงออกที่ตองการถายทอดพันธุกรรมไปสูลูกนั้นจะ
เกดิขึน้ไดยากเพราะผลของการเกิดเฮทเทอรโรซีสจะไมสามารถถายทอดไปได (จันทรจรัส เร่ียวเดชะ, 
2534 ; สมชยั จันทรสวาง, 2534) ดังนั้น การถายทอดของยีนที่ควบคุมลักษณะของการแสดงออกที่
ตองการ แทนที่จะถายทอดไปยังรุนลูกไดทั้งหมด แตกลับกัน การถายทอดของยีนดังกลาวจะเกิดการ
กระจายตวัภายในประชากร จึงทํ าใหคาเฉลี่ยของการผสมพันธุที่ไดจึงมีคานอยและมีคาตํ่ ากวาศูนย

สวนลักษณะเปอรเซ็นตไขมันและเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม (ตารางภาคผนวกที่ 3 และ 5) จะ
มคีาโดยเฉลี่ยเปนบวก สังเกตไดวาเมื่อกํ าหนดใหอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มเปนปจจัยคงที่ จะมีคาการ
ผสมพันธุมากกวาการกํ าหนดใหเปนปจจัยสุมในทุกลักษณะที่ทํ าการศึกษา สวนผลของคาสหสัมพันธ
ทางพันธุกรรมทั้งสามลักษณะ (ตารางภาคผนวกที่ 2 , 4 และ 6) จะบงบอกไดวา อิทธิพลทางพันธุกรรม
ของแมที่กํ าหนดคาเริ่มตนของความแปรปรวนรวมมีคาเทากับหรือไมเทากับศูนยนั้นสามารถที่จะใช  
ทดแทนกันได ซ่ึงผลที่ไดสอดคลองกับผลจากการเปรียบเทียบโมเดลในองคประกอบของความ            
แปรปรวนและคาการผสมพันธุในขางตน นอกจากนั้น การกํ าหนดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มใหเปน
ปจจัยคงที่จะไมสามารถนํ ามาใชทดแทนกับโมเดลที่กํ าหนดใหอิทธิพลดังกลาวเปนปจจัยสุม โมเดลที่
กํ าหนดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มใหเปนปจจัยคงที่จะมีความสัมพันธกันสูงเชนเดียวกับโมเดลที่
ก ําหนดอทิธพิลดังกลาวใหเปนปจจัยสุม อยางไรก็ตาม การกํ าหนดอิทธิพลดังกลาวดวยปจจัยคงที่และ
ปจจัยสุมคอนขางที่จะมีความสัมพันธกันสูงภายในโมเดลที่อยูในกลุมเดียวกัน สวนคาการผสมพันธุ
ของพอพันธุ (ตารางภาคผนวกที่ 9) ผลที่ไดจะสอดคลองกับผลที่ไดในคาการผสมพันธุของแมพันธุ
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ในการเปรียบเทียบลํ าดับของคาการผสมพันธุในแมโคนม  (ตารางภาคผนวกที่ 10 , 11 และ 12) 
คอนขางที่จะมีการสลับสับเปลี่ยนตํ าแหนงกันคอนขางมากเมื่อโมเดลที่ใชเปลี่ยนไป จะสังเกตไดวา 
ลักษณะของการจัดเรียงลํ าดับคาการผสมพันธุในแมพันธุภายในแตละโมเดล จะมีลักษณะรูปแบบที่
คลายคลึงกับผลของการประมาณคาสหสัมพันธของคาการผสมพันธุที่ไดกลาวไปแลว กลาวคือ          
ในโมเดลภายในกลุมเดียวกัน  สัตวตัวเดียวกันที่จะปรากฏอยูภายในทั้งสองโมเดลที่เปรียบเทียบกันจะมี
จ ํานวนมากกวาโมเดลที่อยูตางกลุมอยางเห็นไดชัดเจน และ โมเดลที่กํ าหนดอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม
เหมอืนกนั คอื เปนปจจัยคงที่ หรือ ปจจัยสุมจะมีจํ านวนสัตวตัวเดียวกันอยูทั้งสองโมเดลคอนขางมาก
และมากกวาในโมเดลที่กํ าหนดอิทธิพลดังกลาวแตกตางกัน เชน ในโมเดล [3R] หรือ [4R] จะมี     
หมายเลขประจํ าตัวสัตวที่ถูกจัดเรียงใน 25 ลํ าดับแรกสุด ที่อยูภายในทั้งสองโมเดลเปนจํ านวนมากและ
มากกวาเมื่อเปรียบเทียบโมเดลทั้งสองโมเดลกับโมเดล  [3F]  หรือ  [4F]  

สวนการจัดลํ าดับของพอพันธุ ไดรับผลกระทบนอยกวาในแมพันธุโคนมเปนอยางมาก ทั้งนี้
อาจจะเนื่องจากอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มไมไดถูกถายทอดผานสายสัมพันธทางพอ จึงสงผลกระทบ
นอยตอการจัดเรียงลํ าดับของพอพันธุ ซ่ึงสอดคลองกับงานวิจัยของ Boettcher และคณะ (1996b) ที่         
รายงานวาอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มในโมเดลถูกคาดวามีผลกระทบตอคาการผสมพันธุที่ทํ านายได 
(predicted breeding value; PBV) จากพอพันธุนอยกวาจากแมพันธุ เมื่อเปรียบเทียบกับคาการผสมพันธุ
ที่แทจริง (true breeding value ; TBV)

ในการศึกษาคาเฉลี่ยของคาการผสมพันธุที่จํ าแนกตามพันธุและกลุมพันธุในแตละโมเดลที่ทํ า
การศึกษา (ตารางภาคผนวกที่ 16) นั้น จะเห็นไดวา พันธุโคนมที่มีคาเฉลี่ยของคาการผสมพันธุมากที่สุด
ในลกัษณะปริมาณนํ้ านม คือ โคนมพันธุโฮลสไตนพันธุแท จะสามารถถายทอดพันธุกรรมไปใหลูกได
ดีที่สุด
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สรุปผลการวิจัย

ผลการวิเคราะหขอมูลเบื้องตน

โคนมทีใ่ชศึกษาครั้งนี้ จะอยูในระยะการใหนมครั้งแรกจํ านวน 596 ตัว ประกอบไปดวยกลุม
พนัธุของโคนมจํ านวน 18 กลุมพันธุที่มาจาก 3 พันธุไดแก พันธุโฮลสไตนฟรีเชี่ยน พันธุบราวนสวิส 
และ พนัธุเจอรซ่ี โดยโคนมพันธุโฮลสไตนฟรีเชี่ยนมีคาเฉลี่ยของปริมาณนํ้ านมมากที่สุดแตจะมีคาเฉลี่ย
ของเปอรเซ็นตไขมันนม และ เปอรเซ็นตโปรตีนนอยที่สุด ซ่ึงคาเฉลี่ยของปริมาณนํ้ านมที่ไดจะมีคา     
สูงกวารายงานวิจัยสวนใหญภายในประเทศ สวนโคนมพันธุเจอรซ่ีมีคาเฉลี่ยของปริมาณนํ้ านมนอย     
ทีสุ่ดแตมีคาเฉลี่ยของเปอรเซ็นตไขมันนม และ เปอรเซ็นตโปรตีนมากที่สุด

ปจจัยท่ีมีอิทธิพลตอลักษณะการใหผลผลิต

อิทธิพลของป-ฤดูกาล พันธุ และกลุ มพันธุ  จํ านวนวันใหนม จะมีผลตอปริมาณนํ้ านม 
เปอรเซ็นตไขมันนมและเปอรเซ็นตโปรตีน สวนจํ านวนวันตั้งแตคลอดจนถึงวันเก็บบันทึกนํ้ านม     
ครั้งแรกจะมีอิทธิพลตอบางลักษณะในบางโมเดล และ อิทธิพลของอายุแมโคที่ใหลูกตัวแรกโดย       
สวนใหญจะไมมีผลตอลักษณะที่ศึกษา นอกจากนั้นเมื่อทดสอบอิทธิพลของฤดูกาลเปนอิทธิพลหลัก 
ปรากฏวาไมมีอิทธิพลตอลักษณะใดๆในการศึกษาครั้งนี้

องคประกอบของความแปรปรวนและคาอัตราพันธุกรรม

องคประกอบของความแปรปรวนและคาอัตราพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตวจะมีคา      
สูงขึ้นเมื่อไมไดรวมอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมและอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มไวในโมเดล

องคประกอบของความแปรปรวนและคาอัตราพันธุกรรมของแม จะมีคามากขึ้นเมื่อกํ าหนดให
คาความแปรปรวนรวมระหวางอิทธิพลโดยตรงเนื่องจากตัวสัตวและอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม มีคา
ไมเทากับ 0 ผลของคาประมาณที่ไดคาสูงขึ้นอาจจะเปนผลเนื่องมาจากการเกิดความมีอคติที่เกิดจาก 
การประมาณคาทางพันธุกรรม

องคประกอบของความแปรปรวนและคาอัตราพันธุกรรมของไซโตพลาสซึ่ม จะมีคามากกวา
ในหลายๆรายงานวิจัยในตางประเทศ เมื่อกํ าหนดใหปจจัยดังกลาวเปนปจจัยสุม ซ่ึงอาจจะเปนผลเนื่อง
มาจากการเกิดความมีอคติในการประมาณคาทางพันธุกรรมเชนเดียวกัน
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การเปรียบเทียบระหวางโมเดล

อิทธิพลทางพันธุกรรมของแมจะมีคาประมาณที่ไดไมแตกตางกัน เมื่อกํ าหนดใหคาความ    
แปรปรวนรวมระหวางอิทธิพลทางพันธุกรรมโดยตรงเนื่องจากตัวสัตวและอิทธิพลทางพันธุกรรมของ
แมมคีาเทากับ 0  หรือไมเทากับ  0  นั่นหมายถึงคาความแปรปรวนรวมดังกลาวมีคาไมแตกตางจาก 0

อิทธิพลของไซโตพลาสซึ่ม เนื่องจากขอมูลที่ใชศึกษาในครั้งนี้ เปนขอมูลที่เก็บบันทึกจริง     
ภายในฟารม ไมไดมาจากฝูงทดลองจึงทํ าใหการกระจายขนาดของกลุมสายสัมพันธของแมไมไดมีการ
กระจายเปนแบบปกติ นอกจากนั้น การถายทอดของไมโตคอนเดรียไมมีการเกิดการกลายพันธุ และ   
การเกดิ ครอสซิ่ง โอเวอร แตอยางใด ดังนั้น การกํ าหนดอิทธิพลดังกลาวใหเปนปจจัยคงที่จะมีความ
เหมาะสมตอการประมาณคาทางพันธุกรรมไดดีกวาการกํ าหนดอิทธิพลดังกลาวใหเปนปจจัยสุม

อิทธิพลทางพันธุกรรมของแมจะมีความสํ าคัญตอการประมาณคาอัตราพันธุกรรมในปริมาณ    
นํ ้านมเทานั้น แตไมมีผลตอการประมาณคาอัตราพันธุกรรมของเปอรเซ็นตไขมันและเปอรเซ็นตโปรตีน 
สวนอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มจะมีความสํ าคัญตอปริมาณนํ้ านมและเปอรเซ็นตไขมันนม สวน
เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านมจะไมมีผลตอการประมาณคาอัตราพันธุกรรม อยางไรก็ตาม ในการ
ประมาณคาอัตราพันธุกรรม ถาไมไดคํ านึงถึงอิทธิพลทางพันธุกรรมของแมหรืออิทธิพลของ              
ไซโตพลาสซึ่มในโมเดลจะทํ าใหคาประมาณที่ไดมีคาสูงขึ้น
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ขอเสนอแนะ

ขอสรุปในการศึกษาครั้งนี้เปนบทสรุปที่ไดมาจากการศึกษาในประชากรโคนมของฟารม      
แหงหนึ่งภายในประเทศ  ผลของการศึกษาบงบอกถึงความสํ าคัญของอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม 
และอิทธิพลของไซโตพลาสซึ่มในบางลักษณะของการใหผลผลิตในโคนม แตอยางไรก็ตาม การศึกษา
ในครัง้นี้ยังไมสามารถสรุปประเด็นดังกลาวครอบคลุมไปยังระดับประเทศได  ความสํ าคัญของอิทธิพล
ทั้งสองตอการประเมินคาทางพันธุกรรมใดๆในประเทศไทยซึ่งมีความหลากหลายของกลุมพันธุ        
มากมายยังเปนที่นาสนใจและนาศึกษาในระดับประเทศตอไป ถึงแมวาการประเมินคาทางพันธุกรรม       
สวนใหญในตางประเทศจะมีแนวโนมสรุปไปในแนวทางที่วาอิทธิพลดังกลาวจะไมมีความสํ าคัญก็ตาม 
หากวาอิทธิพลดังกลาวมีอยูจริงแตถูกละเลยเมื่อประเมินทางพันธุกรรม จะทํ าใหการประเมินเกิดอคติ
และอาจจะสงผลกระทบตอการคัดเลือกและการปรับปรุงพันธุได ในอนาคต

ในการศึกษาครั้งนี้ กลุมของไซโตพลาสซึ่มที่ถายทอดไมโตคอนเดรียผานมาทางสายแมมี        
ขอจํ ากัดที่สํ าคัญ คอืจ ํานวนของชั่วรุนที่ไดในแตละกลุมมีจํ านวนนอยเกินไป Schnitzenlehner และ Essl 
(1999) แนะนํ าวา จํ านวนชั่วรุนของบรรพบุรุษทางสายแมที่สามารถตามยอนพันธุประวัติไปจนถึง
บรรพบรุุษเริม่ตนควรที่จะมีจํ านวนไมนอยกวา 4 ชั่วรุนขึ้นไป และมีจํ านวนมากที่สุดไมเกิน 16 ช่ัวรุน   
ซ่ึงตองตรวจสอบแนวคิดและทฤษฎีในระดับของประชากรขนาดใหญตอไป  ถาเปนไปได

การศึกษาวิจัยดานพันธุศาสตรโมเลกุลที่จะนํ ามาประยุกตใชกับการประเมินคาทางพันธุกรรม 
การคดัเลือก และผลตอบสนองทางพันธุกรรม เปนสิ่งที่นาศึกษาตอไปในอนาคต โดยทํ าการศึกษาทาง
พันธุศาสตรโมเลกุลของยีนบงชี้ (marker gene) ในไมโตคอนเดรียวาในระดับประชากรที่มียีนดังกลาว
อยูจะสงผลกระทบตอการประเมินคาทางพันธุกรรม การคัดเลือก และความกาวหนาทางพันธุกรรมใน
การปรับปรุงพันธุอยางไรตอไปภายในประเทศ

นอกจากนั้น หากความสํ าคัญของการถายทอดอิทธิพลดังกลาวมีอยูจริงในโคนม การศึกษา
ความแตกตางของการรวมอิทธิพลดังกลาวเพื่อที่จะใหไดคํ าตอบที่แนชัดและสมบูรณแบบที่แทจริง  
ควรที่จะมีการออกแบบการทดลอง (experimental design) โดยการยายฝากยีน (nuclear transfer) หรือ   
ใชเทคนิคของการโคลนนิ่ง (cloning)   ภายในนวิเคลียสใหมีความเหมือนกันทุกประการ (identical) 
โดยมี ดีเอ็นเอของไซโตพลาสซึ่มที่แตกตางกันออกไปและใชเทคนิคของการยายฝากตัวออน ทํ าให
ทราบไดแนชัดถึงความสํ าคัญของอิทธิพลดังกลาวตอลักษณะที่สํ าคัญทางดานผลผลิตในโคนม                     
(Huizinga  et  al., 1986 ;  Kirkpatrick and Dentine, 1988 ;  Schutz et  al., 1992a)
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ประเทศไทย. วทิยานิพนธปริญญาโท สาขาวิชาการปรับปรุงพันธุสัตว ภาควิชาสัตวบาล
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กมุภาพันธ  2542  มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร  กรุงเทพฯ ,  หนา 237 – 248.
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ผลการดํ าเนินงานกิจกรรมการจัดระบบการเก็บขอมูลผลผลิตนํ้ านม ป 2537 – 2539.
กองบ ํารุงพันธุสัตว  กรมปศุสัตว กระทรวงเกษตรและสหกรณ   84 หนา.

สมเกยีรติ ประสานพานิช   ชลลดา รัตนวิเชียร และ พีระ ไชยรุตต.  2542.  ผลผลิตและการสืบพันธุ
ของโคนมลูกผสมโฮลสไตนฟรีเชี่ยนระดับสายเลือดตางๆภายใตการเลี้ยงดูขององคการ
สงเสริมกิจการโคนมแหงประเทศไทย (อ.ส.ค.). การประชุมวิชาการของมหาวิทยาลัย
เกษตรศาสตร คร้ังที่ 37.   3 – 5 กมุภาพันธ 2542  มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร กรุงเทพฯ ,
หนา  174 – 182.

สมชาย จันทรผองแสง. 2541. การเลี้ยงโคนม. พิมพคร้ังที่ 1 ภาควิชาสัตวบาล คณะ
สัตวแพทยศาสตร  จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย  กรุงเทพฯ : สํ านักพิมพแหงจุฬาลงกรณ
มหาวิทยาลัย,  311 หนา.

สมชัย จันทรสวาง. 2530. การปรับปรุงพันธุสัตว.  ภาควิชาสัตวบาล คณะเกษตร มหาวิทยาลัย
เกษตรศาสตร  505 หนา.

สุพจน อานันทนะสุวงศ. 2540. การเปรียบเทียบคุณคาการผสมพันธุโคนมในโครงการสงเสริม
การเลี้ยงโคนม. วทิยานิพนธปริญญาโท สาขาวิชาการปรับปรุงพันธุสัตว ภาควิชา
สัตวบาล   คณะสตัวแพทยศาสตร   จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย  กรุงเทพฯ.

อุดมศรี อินทรโชติ  จินตนา วงศนากนากร และประชุม อินทรโชติ.  2540. สมรรถภาพการสืบพันธุ
และการใหผลผลิตของโคพันธุ เอ.เอฟ.เอส. (แอพเพนดิกซ 3) ของศูนยวิจัยและบํ ารุง
พนัธุสัตวทับกวาง.    การประชุมวิชาการของมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร คร้ังที่ 35.   3 – 5
กมุภาพันธ 2540  มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร  กรุงเทพฯ , หนา 486 – 497.

อังคณา เมฆวิลัย. 2541. กราฟแสดงการใหนมของโคนมลูกผสมโฮลสไตนฟรีเชี่ยนในประเทศไทย.
วทิยานิพนธปริญญาโท   สาขาวิชาการปรับปรุงพันธุสัตว   ภาควิชาสัตวบาล     คณะ
สัตวแพทยศาสตร   จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย  กรุงเทพฯ ,  78 หนา.
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ตารางภาคผนวกที่ 1    คาเฉลี่ย  สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน (standard deviation ; S.D.) คาตํ่ าสุด และ
         คาสูงสุดของคาการผสมพันธุในแตละโมเดลของลักษณะปริมาณนํ้ านม
         (หนวย : กิโลกรัม)

โมเดล คาเฉลี่ย S.D. คาตํ่ าสุด คาสูงสุด
[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      คาสหสัมพันธตามตํ าแหนงของสเปยรแมน (เหนือเสนทะแยงมุม) และคา
                                      สหสัมพันธของเปยรสัน (ใตเสนทะแยงมุม) ของคาการผสมพันธุ ใน
                                      ลักษณะปริมาณนํ้ านมที่คํ านวณไดจากโมเดลตางๆ

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  คาเฉลี่ย  สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน (standard deviation ; S.D.) คาตํ่ าสุด และ
       คาสูงสุดของคาการผสมพันธุในแตละโมเดลของลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม
       (หนวย : เปอรเซ็นต)

โมเดล คาเฉลี่ย S.D. คาตํ่ าสุด คาสูงสุด
[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     คาสหสัมพันธตามตํ าแหนงของสเปยรแมน (เหนือเสนทะแยงมุม) และ คา
                                       สหสัมพันธของเปยรสัน (ใตเสนทะแยงมุม) ของคาการผสมพันธุใน
                                       ลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนมที่คํ านวณไดจากโมเดลตางๆ

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    คาเฉลี่ย  สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน (standard deviation ; S.D.) คาตํ่ าสุด และ
           คาสูงสุดของคาการผสมพันธุในแตละโมเดลของลักษณะเปอรเซ็นต
           โปรตีนในนํ้ านม (หนวย : เปอรเซ็นต)

โมเดล คาเฉลี่ย S.D. คาตํ่ าสุด คาสูงสุด
[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     คาสหสัมพันธตามตํ าแหนงของสเปยรแมน (เหนือเสนทะแยงมุม) และคา
                                       สหสัมพันธของเปยรสัน (ใตเสนทะแยงมุม) ของคาการผสมพันธุ ใน

            ลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนที่คํ านวณไดจากโมเดลตางๆ

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      คาเฉลี่ย สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน (standard deviation ; S.D.)  คาตํ่ าสุด และ คาสูงสุดของคาการผสมพันธุเนื่องมาจากอิทธิพลทางพันธุกรรมของแม
  ในแตละโมเดลของลักษณะปริมาณนํ้ านม  เปอรเซ็นตไขมันนม  และ เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม

โมเดล                   ปรมิาณนํ้ านม  (กิโลกรัม)                                              เปอรเซ็นตไขมันนม  (เปอรเซ็นต)                      เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม  (เปอรเซ็นต)
   คาเฉลี่ย          S.D.            คาตํ่ าสุด          คาสูงสุด            คาเฉลี่ย        S.D.        คาตํ่ าสุด         คาสูงสุด            คาเฉลี่ย          S.D.          คาตํ่ าสุด         คาสูงสุด

[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   คาเฉลี่ย  สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน (standard deviation ; S.D.) คาตํ่ าสุด และคาสูงสุดของคาการผสมพันธุเนื่องมาจากอิทธิพลของยีนที่อยูภายนอกนิวเคลียส
 หรือไซโตพลาสซึ่มในแตละโมเดลของลักษณะปริมาณนํ้ านม  เปอรเซ็นตไขมันนม  และ เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม

โมเดล                   ปรมิาณนํ้ านม  (กิโลกรัม)                                              เปอรเซ็นตไขมันนม  (เปอรเซ็นต)                      เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม  (เปอรเซ็นต)
   คาเฉลี่ย          S.D.            คาตํ่ าสุด          คาสูงสุด            คาเฉลี่ย         S.D.        คาตํ่ าสุด         คาสูงสุด            คาเฉลี่ย          S.D.          คาตํ่ าสุด         คาสูงสุด

[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     คาเฉลี่ย   สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน (standard deviation ; S.D.)   คาตํ่ าสุด และ คาสูงสุดของคาการผสมพันธุพอพันธุโคนม  ในแตละโมเดลของ
               ลักษณะปริมาณนํ้ านม  เปอรเซ็นตไขมันนม  และ เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม

โมเดล                      ปรมิาณนํ้ านม  (กิโลกรัม)                                          เปอรเซ็นตไขมันนม  (เปอรเซ็นต)                           เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม  (เปอรเซ็นต)
   คาเฉลี่ย          S.D.            คาตํ่ าสุด          คาสูงสุด            คาเฉลี่ย        S.D.         คาตํ่ าสุด         คาสูงสุด            คาเฉลี่ย          S.D.          คาตํ่ าสุด         คาสูงสุด

[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  ตัวอยางแสดงลํ าดับคาการผสมพันธุมากที่สุด 20 ลํ าดับแรกของแมโคนมที่ใหผลผลิตในแตละโมเดลที่ศึกษาของลักษณะปริมาณนํ้ 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   ตัวอยางแสดงลํ าดับคาการผสมพันธุมากที่สุด 20 ลํ าดับแรกของแมโคนมที่ใหผลผลิตในแตละโมเดลที่ศึกษาของลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม
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    ตัวอยางแสดงลํ าดับคาการผสมพันธุมากที่สุด 20 ลํ าดับแรกของแมโคนมที่ใหผลผลิตในแตละโมเดลที่ศึกษาของลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ 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 าดับพอพันธุโคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุด 5 ลํ าดับแรก   จํ านวนลูกสาว (N)   และ  คาการผสมพันธุที่ไดจากแตละโมเดลของ
                     ลักษณะปริมาณนํ้ านม

พอพันธุ N [1] พอพันธุ N [2] พอพันธุ N [20] พอพันธุ N [3F] พอพันธุ 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

พอพันธุ N [4F] พอพันธุ N [4R] พอพันธุ N [40F] พอพันธุ 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 าดับพอพันธุโคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุด 5 ลํ าดับแรก   จํ านวนลูกสาว (N)   และ  คาการผสมพันธุที่ไดจากแตละโมเดลของ
                      ลักษณะเปอรเซ็นตไขมันนม

  พอพันธุ N [1] พอพันธุ N [2] พอพันธุ N [20] พอพันธุ N [3F] พอพันธุ 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

พอพันธุ N [4F] พอพันธุ N [4R] พอพันธุ N [40F] พอพันธุ 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 าดับพอพันธุโคนมที่มีคาการผสมพันธุมากที่สุด 5 ลํ าดับแรก   จํ านวนลูกสาว (N)   และ  คาการผสมพันธุที่ไดจากแตละโมเดลของ
                  ลักษณะเปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม

พอพันธุ N [1] พอพันธุ N [2] พอพันธุ N [20] พอพันธุ N [3F] พอพันธุ 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

พอพันธุ N [4F] พอพันธุ N [4R] พอพันธุ N [40F] พอพันธุ 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     คาเฉลี่ยกํ าลังสองนอยที่สุด คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน (S.E.) ของคาการผสมพันธุที่จํ าแนกตามกลุมพันธุในแตละโมเดลทั้งสามลักษณะ

ลํ าดับที่                              กลุมพันธุ   ปรมิาณนํ้ านม  (กิโลกรัม)          เปอรเซ็นตไขมันนม  (เปอรเซ็นต)       เปอรเซ็นตโปรตีนในนํ้ านม  (เปอรเซ็นต)
   คาเฉลี่ย                 S.E.                     คาเฉลี่ย                   S.E.                          คาเฉลี่ย                   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     รายงานเอกสารงานวิจัยบางสวนในตางประเทศถึงผลของการประมาณคาอัตราพันธุกรรม
        โดยตรงเนื่องจากตัวสัตว  (h2

a )  คาอัตราพันธุกรรมของแม  (h2
m )  คาอัตราพันธุกรรมของ

         ไซโตพลาสซึ่ม และ คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน  (standard error  ;  S.E.)   ในลักษณะ
          ปรมิาณนํ้ านมและองคประกอบของนํ้ านม

ลักษณะ ปริมาณนํ้ านม เปอรเซ็นตไขมันนม เปอรเซ็นตโปรตีน
เอกสารอางอิง 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 (ตอ)  รายงานเอกสารงานวิจัยบางสวนในตางประเทศถึงผลของการประมาณคาอัตราพันธุกรรม
            โดยตรงเนื่องจากตัวสัตว  (h2

a )  คาอัตราพันธุกรรมของแม  (h2
m )  คาอัตราพันธุกรรมของ

            ไซโตพลาสซึ่ม และ คาความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน   (standard error  ;  S.E.)  ในลักษณะ
             ปรมิาณนํ้ านมและองคประกอบของนํ้ านม

ลักษณะ ปริมาณนํ้ านม เปอรเซ็นตไขมันนม เปอรเซ็นตโปรตีน
เอกสารอางอิง 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 = ขอมูลดั้งเดิม
2 = ขอมูลจํ าลอง
3 =  โมเดลของสัตวแตละตัว
4 = โมเดลของสัตวแตละตัว+พอพันธุที่กํ าหนดใหเปนปจจัยคงที่
5 = โมเดลของสัตวแตละตัว + การทํ านายในการถายทอดพันธุกรรมของพอพันธุ (sire PTA)
a = ระยะการใหนมที่ 1
b = ระยะการใหนมที่ 2
c = ระยะการใหนมที่ 3
d =  ทุกระยะการใหนม
I = Iowa State University
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ประวัติผูเขียน

นายสัตวแพทย  ชาตรี  คติวรเวช  เกิดเมื่อวันที่ 12  มีนาคม พ.ศ. 2515  สํ าเร็จการศึกษา
ปริญญาตรีสัตวแพทยศาสตรบณัฑิต รุน 55 คณะสัตวแพทยศาสตร จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย ปการ
ศกึษา 2539  และไดเขารับราชการในตํ าแหนงอาจารยประจํ าภาควิชาสัตวบาล คณะสัตวแพทยศาสตร 
จุฬาลงกรณมหาวทิยาลัย ตั้งแตวันที่ 22 พฤษภาคม พ.ศ. 2539 เปนตนมา หลังจากนั้น ไดศึกษาตอภาย
ในประเทศ ในระดับปริญญามหาบัณฑิต  สาขาการปรับปรุงพันธุสัตว (animal breeding)  ภาควิชา
สัตวบาล  คณะสัตวแพทยศาสตร จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย ในปการศึกษา 2541




