
 
 

 
 
 
 
 
 

 

 
 

10 
ความสัมพันธทางพันธุกรรมและเมทรกิซสวนกลับ 

 

 

 
 
 

 ความสัมพันธทางพันธุกรรม (genetic relationship) เปนสวนสําคัญในการ
ประเมินของคาการผสมพันธุ (breeding value) ของสัตวที่ตองการประเมินพันธุกรรมดวย
เทคนิค BLUP  ทั้งนี้เนื่องจากในสวนของการประเมินอิทธิพลสุมในสมการโมเดลผสมของ 
Hendeson (HMME) โดยเฉพาะในสวนการประเมินอิทธิพลเนื่องจากพันธุกรรมจะมีการ
ปรับ (adjust) ดวยสวนกลับของความแปรปรวนรวม (genetic covariance) ระหวางสัตวใน
พันธุประวัติ  ซึ่งโดยทั่วไปความแปรปรวนรวมระหวางสัตวในพันธุประวัติมีคาเทากับ  
ดังนั้นการประเมินพันธุสัตวจึงตองการสวนกลับของ numerator relationship 1−A ) หรือ
สวนกลับของสัมประสิทธิ์ความแปรปรวนรวมทางพันธุกรรม  การที่ Henderson (1976) 
คนพบวิธีลัดในการหาสวนกลับของ numerator additive relationship ทําใหการประเมินคา
การผสมพันธุในสัตวทําไดสะดวกขึ้น และหลังจากที่ Hoeschele and Van Raden (1991) 
คนพบวิธีลัดในการหาสวนกลับของ parental subclass relationship ทําใหการประเมินคา 
non-additive genetic effects ไดรับความสนใจมากขึ้นเชนกัน 

2
aσA

(

 
เนื้อหาสังเขป    
การวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรม : : การวิเคราะหสวนกลับของเมทริกซความสัมพันธทางสายเลือด : : การวิเคราะหความสัมพันธทาง
พันธุกรรมเนื่องจากจากอิทธิพลแบบขมกันของยีน : :  การวิเคราะหสวนกลับของเมทริกซความสัมพันธทางพันธุกรรมเนื่องจากอิทธิพลแบบขมกัน
ของยีน 
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I. การวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรม  
 

 
เนื่องจากความแปรปรวนรวมทางพันธุกรรมระหวางสัตวนั้นขึ้นกับความสัมพันธ

ระหวางตัวสัตว ซึ่งหากเขียนเปนสูตรทางคณิตศาสตรตาม Cockerham (1954) จะไดวา 
 
 2)()( ij

i j

j
xy

i
xyxyG da σσ ∑∑=  

 
เมื่อ 

xyGσ เปน genetic covariance ระหวางสัตว x  และ ,  เปนคาสัมประสิทธิ์ 
additive genetic relationship ระหวาง 

 y xya

x  และ y d  เปนคาสัมประสิทธิ์ dominance 
genetic relationship ระหวางสัตว 

; xy

x  และ ;  และ  สัมพันธกับ additive และ 
dominance effect ตามลําดับ โดยกําหนดเปน polynomial degree เริ่มจาก 0 ดังนั้น 

, 01σ σ = 2
aσ= 2σ , 22

21 aadσσ = , 
2
addσ= , 22

22 aadσσ = , ... เปนตน เมื่อ 2
aσ = riance, 2

dσ = 
dominanc

y i j

22
10 aσσ = 22

dσ= , , aσ , σ =

σ  additive va
e variance, เปน

σ  

22
11 adσ 2
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2
02 dd

2
12 d

 ,...,... 22
aaddaa σσ  epistatic variance 

จากสูตรขางตน Falconer and Mackay (1996) เรียก LHS (left hand side) ของ
สมการวา covariance between relatives และเรียก RHS (right hand side) วา causal 
components ซึ่งจะไดวาคา สัมประสิทธิ์ของแตละ casual component จะมีคาดังนี้ 
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dσ  2

adσ  2
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)(XYCov  a d ad a2 d2 a2d ad2 a2d2 .... 
 
จากการประเมินคุณคาการผสมพันธุดวยวิธี BLUP สําหรับตัวแบบที่มีอิทธิพลเนื่องจาก

พันธุกรรมแบบบวกสะสม (additive gene effect) ทั้งสวนที่ถายทอดโดยตรง (direct 
effect) และผานทางแม (maternal effect) จําเปนตองใชคาของ genetic variance-
covariance (G ) ในการประเมิน  ซึ่งคาของ G  นั้นคํานวณไดจาก  เมื่อ 2

aσA A  เปน 
additive genetic relationship ระหวางสัตวทั้งหมดในพันธุประวัติ  หากวิเคราะห
ความสัมพันธระหวางตัวสัตวดวยวิธีของ Wright ซึ่งมองคาความสัมพันธในรูปของคา
สหสัมพันธ จะไดวา 
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สวนของเมทริกซความสัมพันธของสัตว ( A ) ที่ตองการในการประเมินดวย BLUP 
ไดแกสวนของ  ซึ่งเปนสวนของตัวเศษ (numerator) ของสมการ ดังนั้นคาสัมประสิทธิ์
ของ additive genetic relationship จึงนิยมเรียกสั้นๆวา numerator relationship 

xya

การประเมินพันธุสัตวจํานวนมาก พันธุประวัติที่ใชจะมีขนาดใหญและมีความสัมพันธที่
ซับซอนทําใหการคํานวณ numerator relationship ( A ) มีความยุงยากตามไปดวย ดังนั้น
การหาวิธีการคํานวณความสัมพันธระหวางตัวสัตวที่ถูกตองและรวดเร็ว จึงเปนสวนสําคัญ
ในการประเมินพันธุกรรมดวย BLUP อยางไรก็ตามการหาความสัมพันธระหวางตัวสัตวใน
ปจจุบันนั้นมีหลายวิธี โดยจะไดกลาวถึงวิธีที่นิยมดังนี้ 

 
1.1 การวิเคราะหเสนทาง (Path analysis) 

 
เปนวิธีการวิเคราะหความสัมพันธระหวางตัวสัตว โดยใชวิธีการวิเคราะหเสนทาง (path 

analysis) ทั้งหมดที่เปนไปไดในการถายทอดพันธุกรรมจากบรรพบุรุษรวมสูสัตวสองตัวที่
ตองการหาความสัมพันธ วิธีนี้มีขอดีที่สามารถเลือกวิเคราะหความสัมพันธระหวางสัตว
เพียงบางคูที่สนใจได แตอยางไรก็ตามตองมีการสรางแผนภาพลูกศร (arrow diagram) 
ระหวางตัวสัตวทั้งหมดเสียกอน ดังนั้นวิธีนี้จึงนิยมใชในกรณทีี่มีจํานวนสัตวในพันธุประวัติ
ไมมาก เนื่องจากหากมีจํานวนสัตวมากขึ้นและสัตวมีความสัมพันธกันมากจะทําใหการ
วิเคราะหเสนทางซับซอนขึ้นและมีโอกาสวิเคราะหเสนทางผิดพลาดได นอกจากนี้การมีสัตว
มากจะตองใชเวลามากขึ้นในการวิเคราะหเสนทางของสัตวแตละคูจนครบทุกคู (all 
possible pairs) เพื่อใชในสมการ HMME ทําใหวิธีนี้ไมนิยมในการประเมินพันธุกรรมจริง 
รายละเอียดในการวิเคราะหมีดังนี้ 

1) สรางแผนภาพลูกศร (arrow diagram) จากพนัธุประวัติ  
การสรางแผนภาพใหกําหนดวาสัตวแตละตัวเกิดจากการผสมระหวางพอและ

แม ดังนั้นจะมีลูกศรการถายทอดพันธุกรรมจากพอและแมอยางละเสนเขาสูลูก  
ตัวอยางเชน ถาสัตว 3 เปนลูกของ 1 และ 2 จะเขียน arrow diagram ไดดังนี้ 

 
 
 
 

 Numerator relationship 

 Path analysis 
 Arrow diagram 

 Numerator relationship 
formula 

1 2 

3 

2) คํานวณ numerator relationship ( a ) ระหวางสัตวแตละคู  จากสูตร xy

( )∑ +⎟
⎠

⎜
⎝i

cxy Fa 1
2

 

เมื่อ xya เปน numerator relationship ระหวางสัตว 

⎞⎛=
n1

x   และ y , i  เปน
จํานวนเสนทาง (path) จาก x  ถึง y ,  n  เปนจํานวนลูกศร (arrow) ในแตละเสนทาง, 
และ cF  เป ตราเลือดช รุษรวม โดยการวิเคราะ เสนทางม กการ
ดังนี้ 

นคาอั ิดของบรรพบุ ห ีหลั
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– เสนทางที่ x  และ  เชื่อมถึงกันตองเปนเสนทางที่เชื่อมโยงผานขึ้นไปยัง
บรรพบุรุษ  และจะไมใชเสนทางที่ 

y

x  และ เชื่อมถึงกันผานทางลูก  
(เนื่องจากพันธุกรรมตองถูกถายทอดผานลงมาจากทางบรรพบุรุษ) 

y

– ในแตละเสนทางจะมีบรรพบุรุษรวม (common ancestor) ไดเพียงตัวเดียว 
โดยบรรพบุรุษรวมหมายถึงสัตวที่มีโอกาสในการถายทอดพันธุกรรมมาสูทั้ง 
x  และ  ดังนั้นสัตวที่เปนบรรพบุรุษรวมของเสนทางจะมีลูกศรพุงออกจาก
ตัวเอง 2 เสน (ยกเวนกรณีที่ 

y

x  เปนบรรพบุรุษของ  หรือ  เปนบรรพบุรุษ
ของ 

y y

x   ซึ่งจะมีลูกศรพุงออกจากตัวเองเพียงเสนเดียว) 
– คาอัตราเลือดชิด (inbreeding coefficient, ) ของสัตว xF x  คํานวณไดจาก

ครึ่งหนึ่งของความสัมพันธระหวางพอและแม ดังนั้น 
  sdx aF

2
1

=   
 

 Inbreeding coefficient 

 Example 10.1  จากพันธุประวัติที่กําหนดให จงคํานวณ numerator relationship ดวยวิธี path 
analysis 

     ID sire dam
     1 - - 
     2 - - 
     3 1 2 
     4 1 - 
     5 4 3 
     6 5 2 

 
1) สรางแผนภาพลูกศร (arrow diagram) จากพันธุประวัติ  

 
 
 
 
 
 

1 2 

3 4 

5 

6 
2) คํานวณ numerator relationship ระหวางสัตวแตละคู  สมมุติตองการคํานวณคา

ดังกลาวระหวางสัตว 3 และ 5 ( 35a ) 
a) วิเคราะหเสนทางจาก 3 ถึง 5 ซึ่งพบวามี 2 เสนทาง ไดแก 

1 

3 4 

5 

3 

5 

        path 1 ( 0,3 1 == Fn )   path 2 ( ,1 3= F 0=n ) 
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b) คํานวณ relationship จากสูตรที่กําหนด 
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3) เมื่อวิเคราะห relationship ครบทุกคู จะไดผลลัพธดังนี้ 

 
 1 2 3 4 5 6 

1 1.000 0.000 0.500 0.500 0.500 0.250 
2 0.000 1.000 0.500 0.000 0.250 0.625 
3 0.500 0.500 1.000 0.250 0.625 0.563 
4 0.500 0.000 0.250 1.000 0.625 0.313 
5 0.500 0.250 0.625 0.625 1.125 0.688 
6 0.250 0.625 0.563 0.313 0.688 1.125 

 
 

1.2 การวิเคราะหจากตารางสัมประสิทธิ์ความแปรปรวนรวม (Tabular method) 
 

วิธีนี้เปนวิธีพื้นฐานที่ผูที่สนใจทางปรับปรุงพันธุทุกคนควรทราบ จัดวาเปนวิธีที่
คอนขางสะดวก สามารถใชในกรณีที่มีจํานวนสัตวมากๆไดโดยทราบแคพันธุประวัติ ไม
จําเปนตองสรางแผนภาพลูกศร แตวิธีนี้จะใชการวิเคราะหคาสัมประสิทธความแปรปรวน
รวมระหวางสัตวทั้งหมดในตารางจนสมบูรณ  รายละเอียดในการวิเคราะหมีดังนี้ 

1) สรางตาราง nn×  เม  n  เปนจํานวนสัตวทั้งหมดในพันธุประวัติ ระบุหมายเลข
ตามแถวและคอลัมน โดยเรียงลําดับตามการเกิดของสัตว ใสคา 1 ลงในแนว
ทะแยงของตาราง เนื่องจากเปนความแปรปรวนของต

ื่อ

ัวเอง 
2) ระบุสัตวที่เปนพอและแมของสัตวจากพันธุประวัติที่ทราบบนหัวตาราง 
3) คํานวณความสัมพันธของสัตวแตละคู โดยเรียงลําดับหมายเลขสัตวทีละแถว ( ) 

จากบนลงลาง จากนั้นในแตละแถวใหทําการวิเคราะหความสัมพันธไปทีละ
คอลัมนจากซายไปขวา ดวยสูตร 

i

)(,)(, 2
1

2
1

jdijsiij aaa +=   เมื่อ )( j เปน
ความสัมพันธของ  กับพอของ  และ )  เปนความสัมพันธของ  กับแม
ของ   

,sia  

 Tabular method 

i j (, jdia i

j
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4) ในสวนแนวทะแยงของตารางใหเพิ่มคา inbreeding coefficient โดยใชส  ูตร

sdi aF 1
=  เมื่อ i  เปนสัตวในแนวทะแยง ละ แ s  กับ d  เปน อพ แมของ i   

2
5) เติมคา ij  ที่วิเคราะหไดใน 3  ใหกับอีกดานหนึ่งของตารางในลักษณะสมมาตร 

(symmetric) 
a

6) ทําซ้ําขอ 3-5 จนไดตารางที่สมบูรณ 
 

 จากพันธุประวัติในตัวอยางที่ 10.1 จงคํานวณ numerator relationship ดวย tabular 
method 

 
1) สรางตาราง nn×  และเติมคา 1.000 ในแนวทะแยงเชนเดียวกับตัวอยาง 10.1 

 -,- -,- 1,2 1,- 4,3 5,2 
 1 2 3 4 5 6 

1 1.000      
2  1.000     
3   1.000    
4    1.000   
5     1.000  
6      1.000 

 
2) เริ่มวิเคราะหแถวที่ 1 

a) คอลัมน 2 (สัตวเบอร 2 ไมรูพอ-แม)  
[ ] [ ] 000

2
1)0()0(

2
  

1
12 =+=+= ColCola     

 -,- -,- 1,2 1,- 4,3 5,2 
 1 2 3 4 5 6 

1 1.000 0.000     
2  1.000     
3   1.000    
4    1.000   
5     1.000  
6      1.000 

 
 
 
 

 Example 10.2 
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b) คอลัมน 3 (สัตวเบอร 3 เปนลูกของ 1 และ 2) 
[ ] [ ] 5.001

2
1,2 

1)2()1(1
1 =+=+= ColCola  

2
-,- 

3

 -,- 1,- 4,3 5,2 
 1 2 3 4 5 6 

1 1.000 0.000 0.500    
2  1.000     
3   1.000    
4    1.000   
5     1.000  
6      1.000 

 
c) คอลัมน 4 (สัตวเบอร 4 เปนลูกของ 1 และ ไมรูเบอร)  

[ ] [ ] 5.001
2

1,2 

1)0()1(1
14 =+=+= ColCola

2
-,- 

 
 -,- 1,- 4,3 5,2 
 1 2 3 4 5 6 

1 1.000 0.000 0.500 0.500   
2  1.000     
3   1.000    
4    1.000   
5     1.000  
6      1.000 

 
d) คอลัมน 5 (สัตวเบอร 5 เปนลูกของ 4 และ 3)  

[ ] [ ] 5.05.0 =5.01)3(4(1
15 +Cola  

1,2 1,- 4,3 
2

=) +Col
2

=

 -,- -,- 5,2 
 1 2 3 4 5 6 

1 1.000 0.000 0.500 0.500 0.500  
2  1.0 0 0     
3   1.0 0 0    
4    1. 0 00   
5     1.0 0 0  
6      1.000 
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e) คอลัมน 6 (สัตวเบอร 6 เปนลูกของ 5 และ 2)  
[ ] [ ] 25.005.0

2
1

=)2(5(16 +Cola  
5,2 

) +Col
2
1

= =

 -,- -,- 1,2 1,- 4,3 
 1 2 3 4 5 6 

1 1.000 0.000 0.500 0.500 0.500 0.250
2  1.0 0 0     
3   1.0 0 0    
4    1.0 0 0   
5     1.0 0 0  
6      1.000 

 
f) คํา ing ของสัตวหมายเลข 1 เพื่อเพิ่มใหกับคาในแนวทะแยง นวณ inbreed

0
2
1

001 == aF   
 

 เติมค มาตรใ
5,2 

g) าสม หกับตาราง 
 -,- -,- 1,2 1,- 4,3 
 1 2 3 4 5 6 

1 1.000 0.000 0.5 0 0 0.5 0 0. 0 0. 0 0 50 25
2 0.000 1.0 0 0     
3 0.500  1.0 0 0    
4 0.500   1.0 0 0   
5 0.500    1.0 0 0  
6 0.250     1.000 

 
 ราะหแถวที่ 2-6 ดวยหลักการเดียวกัน จะไดผลลัพธตรงกับในตัวอยาง 

10.1  
 

4) เมื่อวิเค

 1 2 3 4 5 6 
1 1.000 0.000 0.500 0.500 0.500 0.250 
2 0.000 1.000 0.500 0.000 0.250 0.625 
3 0.500 0.500 1.000 0.250 0.625 0.563 
4 0.500 0.000 0.250 1.000 0.625 0.313 
5 0.500 0.250 0.625 0.625 1.125 0.688 
6 0.250 0.625 0.563 0.313 0.688 1.125 
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1.3 การวิเคราะหดวยวิธี Recursive method 
 

ดวกขึ้น 
โดย กคํา

วิธีนี้เปนการวิเคราะหสัมประสิทธิ์ความแปรปรวนรวมในแบบ tabular ที่สะ
ใชหลักการของเรีย นวณซ้ํา (recursive) รายละเอียดในการวิเคราะหมีดังนี้ 
1) สรางตาราง nn×  ที่มีการระบุการเปนพอแมเชนเดียวกับวิธี tabular แบบปกติ 

ในการคํานวณเรียงลําดับทีละแถวจากบนลงลาง ในการวิเคราะหใหเริ่มวิเคราะห
จากก inbre ding ใหกับสัตวในแนวทะแยงของตารางกอนดวยสูตร 

i

2) 
ารเพิ่มคา e

Fa i+=1  เมื่อ sdi aF
2
1

=  เมื่อ เปนสัตวในแนวทะแยง และ   i  s  กับ เปน

3) 

 d  
พอแมของ i  

จากนั้นการวิเคราะหคาความสัมพันธดวยสูตร 
2

)()(
)(

dRowsRow
iRow

aa
a

+
=  

จะใชการรวมรวมคา a  ที่อยูในแถวที่เปนเบอรพอและแถวที่เปนเบอรแมแลวหาร
โด

ใหกับอีกดานหนึ่งของตาราง  
5) ทําซ้ําขอ 3-5 จนไดตารางสมบูรณ 

 
 วอยางที่ 10.1 จงคํานวณ numerator relationship ดวย 

d 
1) างตารา

ดวย 2 ( ยคิดเฉพาะที่อยูในสวน lower diagonal) 
4) เติมคา a  ที่สมมาตร (symmetric) 

จากพันธุประวัติในตั
recursive metho

สร ง n n×  เช ับต  10.1
1,2 1,- 4,3 

นเดียวก ัวอยาง   
 -,- -,- 5,2 
 1 2 3 4 5 6 

1       
2       
3       
4       
5       
6       

 
2) ค (ส เบอร 1 ไมรูพอ-แม) 

a) น  
เริ่มวิเ ราะหแถวที่ 1 ัตว

แ วทะแยง (1) 
101

2
111 00111 =+=+=+= aFa   

 
 

 Recursive  method 

 Example 10.3 
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 -,- -,- 1,2 1,- 4,3 5,2 
 1 2 3 4 5 6 

1 1.000      
2       
3       
4       
5       
6        

 
3) แถวที่ 2 (สัตวเบอร 2 ไมรูพอ-แม) 

 a) แนวทะแยง  (2) 
101

2
111 00222 =+=+=+= aFa   

b) อกแนวทะแยง น
[ ] [ ] 000

2
1) =0((21 +RowRowa  

 
1,2 1,- 4,3 5,2 

)0 +
2
1

= =

 -,- -,- 
2  1 3 4 5 6 

1 1.000      
2 0.000 1.000     
3       
4       
5       
6       

 
 เติมค าต

1,2 1,- 4,3 5,2 
c) าสมม

-,- 
รใ บตาราง

-,- 
หกั  

 
 1 2 3 4 5 6 

1 1.0 0 0.0000     
2 0.000 1.000     
3       
4       
5       
6       
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4) แถวที่ 3 (สัตวเบอร 3 มีพอเบอร 1 และ แมเบอร 2) 
a) แนวทะแยง (3) 

101
2
111 12333 =+=+=+= aFa   

 นอกแนวทะแยง b)
[ ] { }

[ ] [ ]{
[ ]5

}
5.0

101
2
1
2
1

3231

+

+ RowRa

 

    
1  4  5,2 

.0

0

)2()1(ow

=

=

=a

 
 

-  ,-
1 2 3 4 5 6 

-  ,- 1  ,2 ,- ,3

1 1.000 0.000     
2 0.000 1.000     
3 0.500 0.500 1.000    
4       
5       
6       

 
c) ิมคาสมมาตรใหก  

1  4  5,2 
เต ับตาราง

-   -  ,- ,- 1  ,2 ,- ,3
 1 2 3 4 5 6 

1 1.0 0 0.000 0.5000    
2 0.0 0 1.000 0.5000    
3 0.500 0.500 1.000    
4        
5        
6       

 
5) แถวที่ 4 (สัตวเบอร 4 มีพอเบอร 1 และ ไมทราบเบอรแม) 

a) แนวทะแยง (  4) 
101

2
111 10444 =+++= aFa

b) น แนวท
==   

อก ะแยง 
[ ] { }

[ ] [05. + ]{ }
[ ]25.05.05.0

00

))1
2
1

42

=

=

+=a

0  11
2
1

0(Row(Row43a41a
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 -,- -,- 1,2 1,- 4,3 5,2 
 1 2 3 4 5 6 

1 1.000 0.000 0.500    
2 0.000 1.000 0.500    
3 0.500 0.500 1.000    
4 0.500 0.000 0.250 1.000   
5       
6       

 
c) เต าสมมาตรใหกับตาราง 

-,- -,- 1,2 1,- 4,3 5,2 
 1 2 3 4 5 6 

ิมค
 

1 1.000 0.000 0.500 0.500   
2 0.000 1.000 0.500 0.000   
3 0.500 0.500 1.000 0.250   
4 0.500 0.000 0.250 1.000   
5       
6       

 
6) เมื่อวิเคราะห วที่ 5 ลัก กัน ลลัพ ับใน ง 1

 1 2 3 4 5 6 
แถ -6 ดวยห การเดียว  จะไดผ ธตรงก ตัวอยา 0.1 

1 1.000 0.000 0.500 0.500 0.500 0.250 
2 0.000 1.000 0.500 0.000 0.250 0.625 
3 0.500 0.500 1.000 0.250 0.625 0.563 
4 0.500 0.000 0.250 1.000 0.625 0.313 
5 0.500 0.250 0.625 0.625 1.125 0.688 
6 0.250 0.625 0.563 0.313 0.688 1.125 

 
1.4 ารวิเคราะหดวย Decomposition method ก

 
Hen 76

ของ =

derson (19 ) ใชหลักการ decomposition ของเมทริกซจัตุรัสใหอยูในรูป
TTD ′  เมื่อ A A  เปนเม ิกซ numerator relationship, ทร T  เปนเมทริกซ lower 

r ที่แสดงการถายทอดยีนจากบรรพบุรุษ, และ triangula D  เปนเมทริกซ diagonal ของ 
men ม

 
 

 Decomposition method 

delian sampling โดย ีหลักการคราวๆดังนี้ 
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1) คํานวณเมทริกซ T  โดยวิเคราะหการถายทอดของยีนจ รรพบ สูตัวสัตว  ใน
การคํานวณ ใหเรียงลําดับทีละแถวจากบนลงลาง จากน การวิเคราะหคา
ความสัมพันธ

ากบ ุรุษ
ั้น

ด ตร วยสู
2

ds
i

tt
t

+
=  จะใชการรวมรวมคา ที่อยูในแถวที่เปน

เบอร สวน lower 
diagonal) 

2) คํานวณเมทริกซ

t  
พอและแถวที่เปนเบอรแมแลวหารดวย 2 (โดยคิดเฉพาะที่อยูใน

 D  โดยมีหลัก ี้ 
วิธ หากกําหนดให และ เปนคาอัตรา

เลือด งน

การดังน
sF  dF  ดวย ีการของ Quaas (1976) 

ชิดของ sire และ dam ตามลําดับ คา id คํานวณไดจาก iF+1  ดั ั้นจะมี
ได 3 กรณี ไดแก  

a) 1=i  เมื่อไมรูเบอรพอ  และแม  d

b) )1(
4
1

sF+−   เมื่อรูแตเบอรพอ  1id =

)1(
4

c) 

1
dd −       1i F+=  เมื่อรูแตเบอรแม

)1(1)1(11 FFd +−+−= เมื่อรูทั้งเบอรพอและแม
44 dsi  

สังเกตวาหากไมสนใจคาอัตราเลือดชิด (ignore inbreeding) คา id  จะมี
อยูเพียง 3 คาไดแก 

a) 1=id   เมื่อไมรูเบอรพอและแม  
b) 

 

4
3

=id    เมื่อรูแตเบอรพอ หรือเบอรแม 

c) 
2
1

=id   ทั้งเบอ ละแม
3) ั้น ทริกซ merator lationsh ี่สมบูรณ ากสูตร

 เม รูื่อ รพ แอ  
จากน สรางเม  nu  re ip ท  จ  TTDA ′=  

 
 จากพันธุประว ในตัวอย ณ  numerator relationship ดวย 

decomposition method 
1) รางเมทริ  

ัติ างที่ 10.1 จงคํานว

ส กซ T  โดยสราง nn×  ที่มี 1 ะแย  อยูใ  upper 
iagonal 

-,- -,- 1,2 1,- 4,3 
4 5 6 

อย นทูใ งและ 0 นสวน
d
 5,2 
 1 2 3 

1 0 0 0  0 1.000 0 
2 0 0 0 0  1.000 
3   1.000 0 0 0 
4    1  .000 0 0 
5     1.000 0 
6      1.000 

 

 Example 10.4 
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 .1  เริ่มแถวที่ 2 (สัตว  2 ไ ม) 
a) นอกแนวทะแยง 

1 เบอร มรูพอ-แ

[ ] [ ] 000
2
1)0()0(

2
1

==+= RowRowt

 
 -,- -,- 1,2 1,- 4,3 5,2 

5 6 

21 +  

 1 2 3 4 
1 1 0 0 0 0 .000 0 
2 0.000 1.000 0 0 0 0 
3   1.000 0 0 0 
4    1.000 0 0 
5     1.000 0 
6      1.000 

 
 .2  แถ ัตวเบอ  มีพอเบ  1 และ แ  2) 

a) นวท
1 วที่ 3 (ส ร 3 อร มเบอร

นอกแ ะแยง 
[ ] { }

[ ] [ ]{ }
[ ]5.00

0
2
1

)2()1(32

=

+=

+= wt

 
 5,2 

6 

5.

101

2
1 Row31t Ro

 

-,- -,- 1,2 1,- 4,3 
 1 2 3 4 5 

1 .0 0 0 0 0 1 00 0 
2 0.000 1.000 0 0 0 0 
3 0.500 0.500 1.000 0 0 0 
4    1.000 0 0 
5     1.000 0 
6      1.000 

 
 .3  แถ ัตวเ ีพอ และ บเบอ ) 

a) นวท

 

1 วที่ 4 (ส บอร 4 ม เบอร 1  ไ รามท รแม
นอกแ ะแยง 
[ ] { }

[ ] [{ }]000001
2
1

)0()1(
2
1

42

+=

+= RowRowt

 

43t41t

[ ]005.0=
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 -,- -,- 1,2 1,- 4,3 5,2 
 1 2 3 4 5 6 

1 1.000 0 0 0 0 0 
2 0.000 1.000 0 0 0 0 
3 0.500 0.500 1.000 0 0 0 
4 0.500 0.000 0.000 1.000 0 0 
5     1.000 0 
6      1.000 

 
 .4  แถ ัตวเ ีพอ และ ร 3) 

a) นวท
1 วที่ 5 (ส บอร 5 ม เบอร 4 แ อมเบ

 แนอก
[ ]

ะแยง 
{ }

[ ] [{ }]015.05.01005.01

)3(4(5452

+=

= RowRowtt

 

 -,- -,- 1,2 1,- 4,3 5,2 
 1 2 3 4 5 6 

) +
2
1

53t51t

[ ]5.05.025.05.0
2

=

 

1 1.000 0 0 0 0 0 
2 0.000 1.000 0 0 0 0 
3 0.500 0.500 1.000 0 0 0 
4 0.500 0.000 0.000 .000 1 0 0 

0.500 0.250 0.500 0.500 1.000 0 5 
6      1.000 

 
 .5  แถ ัตวเ ีพอ และแ อร 2) 

a) นวท
1 วที่ 6 (ส บอร 6 ม เบอร 5 มเบ

 นอกแ ะแยง 
[ ] { }

[ ]15.0 [ ]{ }0005.0
2

))
2
1

6462

+=

+=tt

 
 
 
 

01025.5.01

2(Row5(Row65t63t61t

[ ]5.025.025.0625.025.0=
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    เมื่อ มแถวสุด ยลงในต ง จะไดเมท ิกซเติ ทา ารา ร  T  ดังนี้ 
4 1 2 3  5 6 

1 1.  0 000 0 0 0 0 
2 0.  1.  0000 000 0 0 0  
3 0.500 0.500 1.000 0 0 0 
4 0 0 0.500 0.000 0.000 1.000 
5 0.500 0.250 0.500 0.500 1.000 0 
6 0.250 0.625 0.250 0.250 0.500 1.000 

 
2) สรางเมทริกซ D  โดยสราง nn×  ที่มีคา id  อยูในแนวทะแยงและ 0 อยูในสวน  

off-diagonal โดย  
-,- 1,2 1,- 4,3 5,2 
2 3 4 5 6 

 -,- 
 1 

1 0 6d  0 0 0 0 
2 0 2d  0 0 0 0 
3 0 0 0 0 0 3d  
4 0 0 0 0 0 4d  
5 0 0 0 0 0 5d  
6 0 0 0 0 0 

 
a) เริ่มแถวที่ 1 (สัตวเบอร 1 ไมรูพอ-แม) 

6d  

11 =d  
b) แถวที่ 2 (สัตวเบอร 2 ไมรูพอ-แม) 

     12 =  d

c) แถวที่ 3 (สัตวเบอร 3 มีพอเบอร 1 และ แมเบอร 2) 

     
5.0

)01(
4
1)01+(

4
11

)
4
1)

4
11 21

=

−−=

−− FF

 

d) ี่ 4 ( ร 4 มี บอร 1 และ ไมทราบเบอรแม) 

     

1( +1( +3 =d

+

 แถวท สัตวเบอ พอเ

75.0

)01+(
4
11

)114

=

−=

−=d

 

 
 
 

1(
4 1+ F
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e) แถวที่ 5 (สัตวเบอร 5 มีพอเบอร 4 และแมเบอร 3) 

   
5.0

)01(
4
1  )01(

4
1

=

+−=
1

)1(
4
1)1(

4
11 345

+−

+−+−= FFd

 

f) ี่ 6 (ส ร 6 อร 5 เบอร

     

แถวท ัต อวเบ มี เบพอ และแม  2) 

469.0

0125

)) 256

+−

−−

    เมื่อ มลงใน จะไ

 1 2 3 4 5 6 

)  1(
4
1) −.01(

4
1

+1=

1(
4

+ F11(
4

+ F11=

=

d

เติ ตาราง ดวา  
 -,- -,- 1,2 1,- 4,3 5,2 

1 1.000 0 0 0 0 0 
2 0 1.000 0 0 0 0 
3 0 0 0.500 0 0 0 
4 0 0 0 0.750 0 0 
5 0 0 0 0 0.500 0 
6 0 0 0 0 0 0.469 

 
ูรณ จากสูตร3) จากนั้นสรางเมทริกซ numerator relationship ที่สมบ  TTDA ′=  

 

⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎤

⎢
⎢
⎢
⎢

⎥
⎥
⎥
⎥

⎢
⎢
⎢
⎢
⎢
⎢
⎢
⎢
⎡

⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎤

⎢
⎢
⎢

⎢
⎢

25.05.01000
25.05.0000

625.025.005.010
25.05.05.05.00

00
5.0000

0075.0000
0005.000
000010
000001

15.025.025.0625.025.0
015.05.025.05.0
001
00015.05.0
000010
000001

 

⎦⎢
⎢
⎢

⎢

⎣

⎡

⎥
⎥
⎥

⎥

⎦

⎤

⎣⎦

⎢
⎢

⎢

⎣

⎡

=

100000
5.010000

1

1

469.0000
00

005.0
A

 

4 5 6 
ซึ่งจะไดผลลัพธตรงกับในตัวอยาง 6.1 ดังนี้ 

2 3  1 
1 00 0.500 0.250 1.000 0.000 0.5  0.500 
2 .000 .000 .500 .000 250 .625 0 1 0 0 0. 0
3 .500 0 .000 .250 625 .563 0 0.50 1 0 0. 0
4 .500 00 0 .000 625 .313 0 0.0 0.25 1 0. 0
5 .500 .250 25 5 125 .688 0 0 0.6 0.62 1. 0
6 .250 .625 .563 13 8 .125 

 
0 0 0 0.3 0.68 1
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II. การวิเคราะหสวนกลับของเมทริกซความสัมพนัธ งพันธ รม  ทา ุกร
 

เนื่องจาก พันธ
สวนที่ตอ าร วย BLUP ดังนั้นหากสามารถทําการ
วิเคราะหคาเหลานี้ไดโดยตรงโดยไมตองหาเมทริกซ

สวนกลับของเมทริกซความสัมพันธทาง ุกรรมระหวางตัวสัตว ( 1−A เปน
งการในก ประเมินคุณคาการผสมพันธุด

) 

 A  กอนแ ึงหาเปน  inversion ที
หลัง ก็จะชวยประหยัดเวล ขั้นตอนในการคํ นอ มาก   

 
2.1 การวิเคราะห  Decomposition meth

ลวจ คา
าและลด านวณเป ยาง

ดวย od 
 

Henderson (1976) อแนวท นการคํานวณคา ันธุประวัติ 
โดยอาศัยพื้นฐา าจากกา ecomp ion ของเมทริกซ =  โดยพบวา 

11 ) −−− ′= TDTA  ด ิ่งที่ตองการในการค วณคาเมทริกซผกผันของ num
rela

เสน างใ 1−A  โดยตรงจากพ
นม ร d ost ในรูป TTD ′  A

11−( ัง
tionship matrix ได เม

นั้นส ําน erator 
แก ทริกซ  1−T  และ 1−D  โดย 

พันธุประวัติในตัวอยางที่ 10.1 จงคํานวณคาสวนกลับของ  numerator 
tionship โดยใช decompostion method 

 
 จาก

rela
1) คํานวณคา 1−D   
 จากต ยางที่ 1 เมทริกซัวอ 0.4  D  มีคาเท  

1 2 3 4 5 6 
ากับ

 
1 1.000 0 0 0 0 0 
2 0 1.000 0 0 0 0 
3 0 0 0.500 0 0 0 
4 0 0 0 0.750 0 0 
5 0 0 0 0 0.500 0 
6 0 0 0 0 0 0.469 

 
เนื่องจาก 1−D  คํานวณไดโดยแปลงคา ในแนวทะแยงของเมทริกซ id  D  

ใหเปนคา 
id

1 ดังนั้นจะไดวา 1−D  มีคาเปน 

 1 2 3 4 5 6 
1 1.000 0 0 0 0 0 
2 0 1.000 0 0 0 0 
3 0 0 2.000 0 0 0 
4 0 0 0 0 0 1.333 
5 0 0 0 0 0 2.000 
6 0 0 0 0 0 

 Example 10.5 

 Inversion of relationship 
matrix 

 Decomposition method 

2.133 
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2) คํานวณคา 1−T   
 Henderson (1976) สด วาเแ งใหเห็น มทริกซ 1−T  จะมีคา 1 
ทะแยง และค –0. วนอ ง ณ นง องก อและ
เบ แมของส ี่เป  ดั จะ

อยูในแนว
า 5 ในแน กทะแย  ตําแห ที่เกี่ยวข ับเบอรพ

อร ัตวท นหมายเลขในแนวทะแยง งนั้น ไดวา 1−T  ปน 
  -,- -,- 1,2 1,- 4,3 5,2 

 1 2 3 4 5 6 

จะมีคาเ

1 1.000 0 0 0 0 0 
2 0 1.000 0 0 0 0 
3 -0.50 -0.50 1.000 0 0 0 
4 -0.50 0 0 1.000 0 0 
5 0 0 -0.50 -0.50 1.000 0 
6 0 -0.50 0 0 -0.50 1.000 

 

⎢

⎢

−−⎥

⎥
⎥
⎤

⎢⎥

⎢
⎢
⎢
⎢
⎢
⎢
⎢
⎢

⎣

⎡

−
−
−

−−
−−

=−

00.1
000.15.05.000
00
00
000000.10
0

0000.20000

0000000.10

000
5.00.10000

.000.1000

.0000.100
0005.000.10

05.05.0000.1

1A

 
ซึ่งจะไดผลลัพธของ A  

1 2 4 5 6 

3) คํานวณคา 1111 )( −−−− ′= TDTA  ดังนั้น  

⎢
⎡

⎢
⎢
⎢
⎡

⎥
⎥
⎥
⎤ 000000.100000000.1

5.
0

⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥

⎦

⎤

⎢
⎢
⎣ −−⎥

⎥
⎦⎢

⎢
⎣⎥

⎥
⎦ 5.0005.00133.20000000.100

⎢
⎢
⎢

−
−−

⎥
⎥
⎥

⎢
⎢

⎥
⎥ 00.1005.0

000.15.05.0
00333.1000
000000.200

05
05

0

 1− ดังนี้ 
3  

1 1.833 0.500 - 0 0 1.00 -0.67 
2 0.500 2.033 - 07 1.00 0 0.533 -1.
3 -1.00 -1.00 0 
4 -0.67 0 

2.500 0.500 -1.00 
0.500 1.833 -1.00 0 

5 0 0.533 -1.00 -1.00 2.533 -1.07 
6 0 -1.07 0 0 -1.07 2.132 

 
 
2.2 การวิเคราะหดวยวิธีลัดเมื่อไมสนใจอัต เ rsion Method) รา ลือดชิด (Rapid Inve

 

ค าร
สราง HMME ทําไดอย ็ว วิธีลัดนี้ ไมจําเปนตองคํานวณเมทริกซ

Henderson (1976) แสดงใหเห็นวาหากไมสนใจคา inbreeding ของสัตวใน
ประชากร การ ํานวณ 1−A สามารถทําไดสะดวกดวยวิธีลัด (rapid inversion) ทําใหในก

างรวดเร  A , หรือ 1−T และ 
 1−D แตอยางใด เพียงแตอานขอมูลจากพันธุประวัติเทานั้น โดยมีหลักการดังนี้ 

 Rapid inversion method 
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1) สรางตาราง nn×  ที่มีการระบุการเปนพอแมเชนเดียวกับวิธี tabular แบบปกติ 
) ในการคํานวณใหอานพันธุประวัติเรียงลําดับตัวสัตวทีละตัวโดยอานเบอรพอและ

เบอรแม แลวเพิ่มคาตอไปนี้ลงในตารางของ   โดยแบงเปน 3 กรณี ดังตาราง

) ทําเมทริกซใหสมมาตรและเติมคา 0 ใหกับสวนที่เหลือในตารางจนสมบูรณ 

ตารางที่  คาคงที่ที่เพิ่มในตาราง เมื่อมีขอกําหนดของสัตวในพันธุประวัติแบบตางๆ 

 
1 มีเบอรสัตว มีเบอรพอเปน 

2
 1−A

ที่ 10.1 
3
 

 1−A 10.1
 

จากตารางที่  หากกําหนดใหพันธุประวัติ i  s  และ
เบอร ารถสรุปไดดังแผนภาพที่ 10.1 

 
ภาพที่ 10.1 สรุปคาคงที่ที่เพิ่มในแตละชอง (แถว,คอลัมน) ของตาราง

 

เมื่อสัตว เพิ่มคา ในชอง 
1) ไมรูเบอรพอแม   เบอรสัตว 1

2) รูเบอรพอ และเบอรแม 2  เบอรสัตว 
 1−  ในชองความสัมพันธตัวสัตวกับพอ  
 1−  ในชองความสัมพันธตัวสัตวกับแม  

2
1   ในชองเบอรพอ,เบอรแม,คูผสมพอแม 

แมเปน d  จะไดวาการเพิ่มคาคงที่ใหกับตาราง สาม
 

 
 
 
 
  
 
 
 
 
 

 1−A  

3) รูแตเบอรพอ (หรือเบอรแม) 
3
4 อรสัตว  เบ

 
3
2

−  ความสัมพันธตัวสัตวกับพอ (หรือกับแม) 

 
3

 เบ1 อรพอ (หรือเบอรแม) 

Pedigree 

Known

Add    1 to (i,i)UnKnown parents

Add    2 to (i,i) 
Add   -1 to (i,s), (i,d) 
Add 1/2 to

both parents

 (s,s), (d,d), (s,d)

Known on parent

Known sire
A
A

dd   4/3 to (i,i) 
dd -2/3  (i,s) 
dd   1/3 to 

to
A (s,s) 

Known dam

e

Add   4/3 to (i,i) 
dd -2/3  (i,d) 
dd   1/3 to 

A
A

to
(d,d) 
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 ยางท ค นวณสวนกลับของ relationship matrix ดวย

  

จากพันธุประวัติในตัวอ ี่ 10.1 จง ํา
ใชวิธี rapid inversion 

   ID sire dam
     1 - - 
     2 - 
      
      - 
      3 
     6 2 

 
1) รางตาราง

- 
1 3 2 

4
5

1 
4 
5 

ส  nn×  เช ับตัวอย
2) ิ่มวิเคราะห ี่ 1 (สต อร 1 -แม
  เพิ่มค 1 ที่  (1,1) 
3) ถวที่ 2 (ส วเบอร 2 ไมรูพอ-แม) 

1,2 1,- 4,3 5,2 
3 4 5 6 

นเด กียว
วเบ

าง 10.1 
รูพอเร แถวท ั ไม ) 

า   
แ ัต

า    เพิ่มค 1 ที่  (2,2) 
 

 
 เติมคาลงในตาราง

 -,- -,- 
 1 2 

1 1      
2  1 
3  

    
     

4       
5       
6       

 
4) ถวที่ 3 (สัตวเบอร อเบอร 1 ะ แมเบอ
  เพิ่มคา  ี่ (3,3   

    ที่ (3,1),(3,2) 
  
 

 1,- 4,3 5,2 
4 5 6 

แ  3 มีพ แล ร 2) 
2 
-1

ท )

  1/2 ที่ (1,1),(2,2),(2,1) 

 -,- -,- 1,2
 1 2 3 

1 1+1/2      
2 1/2 1+1/2     
3 -1 -1 2    
4       
5       
6       

 Example 10.6 
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5) ถวที่ 4 (สัตวเบอร 4 อเบอร ะ เบอรแม) 
  เพิ่มคา  4/3 ี่ (4,4)  

    -2/3 ี่ (4,1) 
    1 3 ที่ (1,1) 
 

1,- 4,3 5,2 
1 2 3 4 5 6 

แ  มีพ 1 แล ไมทราบ
ท
ท

/

 -,- -,- 1,2 
 

1 1+1/2+1/3      
2 1/2 1+1/2     
3 -1 -1 2    
4 -2/3   4/3   
5       
6       

 
6) เบอร 5 มีพอเบอร  และแมเบอร 3) 
  เพิ่ม 2  

    -1 ที่ (5 5,3
    1/2 ที่ (4,4 3,3),(
 

 -,- -,- 1,2 
 1 2 3 4 5 6 

แถวที่ 5 (สัตว  4
คา  ที่  (5,5) 

,4),( ) 
),( 4,3) 

1,- 4,3 5,2 

1   1+1/2+1/3     
2 1/2 1+1/2     
3 -1 -1 2+1/2    
4 -2 1/3  /2 4/3+1/2   
5   -1 -1 2  
6       

 
7) ถวที่ 6 ( ร 6 อร มเบ

 เพิ่มคา  2 ที่  (6,6)  
  
    1/2 ที่ (5,5),(2,2
 
 

แ สัตวเบอ มีพอเบ 5 และแ อร 2) 
 
  -1 ที่ (6,5),(6,2) 

),(5,2) 
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 -,- -,- 1,2 1,- 4,3 5,2 
 1 2 3 4 5 6 

1 +1/2+    1 1/3   
2 1/2 1+1/2+1/2     
3 -1 /2  -1 2+1   
4 -2  3+1  /3 1/2 4/ /2  
5  1/2 -1 2+1-1 /2  
6 -1   -1 2 

 
8) ทําเมทริกซใหสมมาตรและเติมคา 0 ใหชองที่เหลือ ซึ่งจะไดวา มีคาเปน   1−A  

 1 2 3 4 5 6 
1 1.833 0.500 -1.00 -0.67 0.000 0.000 
2 0.500 2.000 -1.00 0.000 0.500 -1.00 
3 -1.00 -1.00 2.500 0.500 -1.00 0.000 
4 -0.67 0.000 0.500 1.833 -1.00 0.000 
5 0.000 0.500 -1.00 -1.00 2.500 -1.00 
6 .00 2.000  0.000 -1.00 0.000 0.000 -1

 
 จากตัวอยางที่ 10.4 ถาไมสนใจเลือดชิดจะพบวาคาในเมทริกซ 1−D จะมีเพียง 1, 
4/3 และ 2 ดังนั้น มีคาเทากับ 
 

 1111 )( −−−− ′= TDTA  

⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥

⎦

⎤

⎢
⎢
⎢
⎢
⎢
⎢
⎢
⎢

⎣

⎡

−−
−−

−
−

⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥

⎦

⎤

⎢
⎢
⎢
⎢
⎢
⎢
⎢
⎢

⎣

⎡

⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥

⎦

⎤

00.15.0005.00
000.15.05.000
000.1005.0
0000.15.5.0
000000.10
0000000.1

000.200000
0000.20000
00333.1000
000000.200
0000000.10
0000000.1

 

วา  1−A  มีผลลัพธเชนดียวกับในข  8) โดยคาเปน 
 1 2 3

−

⎢
⎢
⎢
⎢
⎢
⎢
⎢
⎢

⎣

⎡

−
−
−

−−
−−

=−
0
00

0

00.100000
5.000.10000
05.000.1000
05.0000.100
5.0005.000.10
005.05.0000.1

1A

  
 จะได อ

 4 5 6 
 

1 -0.67 0.000 0.000 1.8 3 0.500 -1.00 3
2 .5 0 2.000 -1.00 0.000 0.500 -1.00 0 0
3 -1.00 2.500 0.500 -1.00 0.000 -1.00 
4 -0.67 0.000 0.500 1.833 -1.00 0.000 
5 0.000 0.500 -1.00 -1.00 2.500 -1.00 
6 0.000 -1.00 0.000 0.000 -1.00 2.000 
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III. ที่มาทางทฤษฎีของ Rapid Inversion*  

 
Henders tionship ( A ) 

ในการค
on (1976) คนพบโครงสรางของ numertor rela ดวยหลักการ

ของการ matrix decomposition และพบวิธีการลัด (rapid method) ํานวณคาสวน
กลับของเมทร ns) ของสมการ ํา
ไดโดยไม
กับการป ชการคํานวณมา ี่ม

1) 
latio

 

ิกซดังกลาว ( 1−A ) ทําใหในการหาผลลัพธ (solutio HMME ท
ตองทํา matrix inversion โดยตรง ซึ่งในทางปฏิบัติการหาสวนกลับดวยวิธีโดยตรง
ระเมินพันธุสัตวประชากรใหญหรือระดับชาติตองใ ก โดยมีท าดังนี้ 
กําหนดคาการผสมพันธุของสัตวในรุนปจจุบัน  ( ia ) ใหอยูในรูปของคาการผสม
พันธุของสัตวจากประชากรฐาน (base popu n) ( 0a ) 
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ื่อ เปนคาการผสมพันธุของสัตวใน base population, 

gen 2 แสด
1

กรรมจา
ี่แสดงการปรากฏของการถ ันธุกรรมจากร  สู

ของ

a

a

เม 210 ,, aaa  
eration ที่ 1,  ตามลําดับ; 0,1P  เปน incidence matrix ที่ งการปรากฏ

ของการถายทอดพันธุกรรมจากรุน base สูรุนที่ ; 1,2P  เปน incidence matrix ที่
แสดงการปรากฏของการถายทอดพันธ กรุนที่ 2 สูรุนที่ 1; 0,2P  เปน 
incidence matrix ท

ุ
ายทอดพ ุน base

รุนที่ 2; กลาวคือ ji,P  เปน incidence matrix ที่แสดงการปรากฏ การถายทอด
พันธุกรรมจากรุนที่  สูรุนที่ i ; i  j φ เปน Mendelian sampling หรือความคลาด
เคลื่อนของคาการผสมพันธุในรุนที่ i  

ซึ่ ปเมทรกซไดเปงเขียนในรู ิ น 

{ { {
Φ

a

a

a
a

PPP ⎥
⎥

⎢
⎢

+

⎥
⎥

⎢
⎢

⎥
⎥
⎥

⎦⎢
⎢
⎢

⎣

=

⎥
⎥
⎥

⎦⎢⎣ 4444 34444 21
MMMMM

3

2

3

2

2,3,30,3

1,20,2

3

2

00
000

2
φ
φ  

a
a

P

P
a
a

⎥

⎥
⎥
⎥

⎦

⎤

⎢

⎢
⎢
⎢

⎣

⎡

⎥

⎥
⎥
⎥

⎦

⎤

⎢

⎢

⎣

⎡

⎥
⎥

⎥
⎥

⎢
⎢
⎢
⎢

MMM

1

0

1

0

1

1 0000
0000

1
φ

หรือ 
 

P
P

⎢
⎢

⎢
⎢ 0,1

a

a
a

⎥
⎤

⎢
⎡

⎥
⎤

⎢
⎡ 0 0

ΦPaa =
2

+
1      [1] 

                                                           
* เนื้อหาขั้นสูง สําหรับผูที่สนใจในเชิงทฤษฎี 

 Recursion of  recent BV 
to based BV 
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2) แปลงสม ูในรูปของความแปรปรวน 
จาก [1] สามารถเขียนรูปสมการใหมไดเปน  
 

การ [1] ใหอย

ΦaPI =− )
2
1(   หรือ ΦPIa 1)

2
1( −−=  

ดังนั้น หากแปลงใหอยูในรูป variance จะไดวา 
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เมื่อความแปรปรวนของคาการผสมพันธุมีคาเปน โดยท

1
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{)1(
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−

−

−=

−=

ΦPI

ΦPIa

Var
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2}{ aVar σAa =  ี่ A  
เปน numerator relationship matrix; คว
ธิบายในรปของ additive variance มีค

ามแปรปรวนของ Mendelian sampling 
ู าเปน   โดยที่ อ  2}{ aVar σDΦ = D  เปน 

ของคาคงที่ที่สัมพันธกับ Mendelian sampling variance ดังนั้น 
numerator relationship จึง derive ไดจาก  
diagonal matrix 
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โดย 1−A  หาไดจาก 
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จะเห็นไดวา 1−A  จะประกอบจาก  3 สวนไดแก 1) สวนของ 1−D  ที่เกี่ยวของ
กับตัวสัตวเอง d ( 1−

ii ) , 2) สวนของ PD 1−  และ ′ 1−DP  ที่สัม งตัวสัตว
กับพอ ัตวกับแ และ 3) 

พันธระหวา
และระหวางตัวส ม, PDP 1−′  ที่เกี่ยวของกับ อ, ตัวแม 

และระหวา ม  
 ดังนั้นในการสรางเมทริกซ    จึงสรางไดจากการเพิ่มคา ใหกับ  
เมทริกซต ว ), เบอรพอ ( ), และเบอรแม ( ที่ปรากฏในพันธุ
ระวัติโดยเพิ่มคาตอไปนี้ลงในตําแหนงตางๆในตาราง ดังนี้ 

 ใหกับ 

ตัวพ
งพอและแ

1−A 1−
iid  

 ( i j k ) ามเบอรสัต
 1−A  

1−
iid  iia  

ป

 - 1

2
1 −

iid  ใหกับ ikij aa , ikij aa ,,  

 1

4
1 d ก kkjj aa−

ii  ให ับ aa ,,,  
เมื่อ เปนตําแหนงที่ ของแนว diagonal ของเมทริกซ เปน

ําแ ริกซ
 หรือสรุปเปนตาราง

 Finding A  from variance 
equation 

 A-1 construct from four 
contributions 

kjjk

 iia  i  1−A , ija  
ต หนงที่ i  และ j  ของเมท  1−A , ... , เปนตน 

ไดดังนี้ 
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animal (i)

animal (i) sire (j) dam k)  (
1−

iid  - 1

2
1 −d  ii

1

4
1 −

iid  

sire (j) - 1

2
1 −  iid 1

4
1 − 1

4
1 − iid iid  

1

4
1 −

iid  1

4
1 −

iid  1

4
1 −

iid  dam (k)

 
 

3) คํานวณ
คา นสวนขอ iagonal ในเมท 
คา 1−

iid  
 ซึ่งเป ง d ริกซ 1−D   1−

iid หาไดจาก Mendelian 
sampling variance coefficient ดังนั้น 

จาก ัตวประเมินไดจากครึ่งหนึ่งของ BV จากพอและแมบวกดวย
วามคลาดเคลื่อนที่เกิดไดจาก Mendelian sampling 

 BV ของส
ค
 idsi aaa φ++=

11  
22

ากแปลงใหอยูในรูป variance จะไ วาห ด  

)
 

()d Var+(
4
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11
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φ=

ดังน
 

4
1)( s VaraVar +

)
22

()( idi aVaraVar φ++=
 

ั้น 
)(

4
1)(

4
1) −( dsi araVaraVar −=  

จะเห็นวาเมื่อไมคํานึงถึงอัตราเลือดชิด และกําหนดให
)( iVar φ Va

 == )()( si aVaraVar  
2)() aaVar σ==   จะไดวา )( iVar φ  ()()( dsi aVaraVaraVar == จากสัตวแต

ละตัว ประเมินไดจาก 3 กรณ ไดแก ี 
 

i) เมื่อทราบทั้งเบอรพอและแม 
 2

2
1)( aiVar σφ =   

2
1

=iid   21 =−
iid  

 
 ดังนั้นคาที่เพิ่มในตาราง 1−A  จึงมีรูปแบบเปน  

animal (i) sire (j) dam (k) 

animal (i) 2  -1 
2
1  

sire (j) -1 
2
1  

2
1  

dam (k)
2
1  

2
1  

2
1  
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ii) เมื่อทราบเบอรพอหรือแมเพียงตัวเดียว 
 2

4 ai
3)(Var σφ =   

4ii
3

=d   
3
41 =−

iid  
 

ดังนั้นคาที่เพิ่มในตาราง เมื่อทราบแตพอ) จึงมีรูปแบบเปน  
animal (i) sire (j) dam (k) 

1−A  ( 

animal (i)
3
4  -

3
2  - 

sire (j) -
3
2  

3
1  - 

dam (k) - - -  

  
และคาที่เพิ่มในตาราง 1−A  (เมื่อทราบแตแม) จึงมีรูปแบบเปน  

animal (i) sire (j) dam (k) 

animal (i)
3

 - -4
3

 2

sire (j) - -  -

-
3

-2   dam (k)
3
1  

 
iii) เมื่อไมทราบทั้งเบอรพอและแม 
 )( aiVar σφ =   1=iid  

ึงมีรูปแบบเปน  
 sire (j) dam (k) 

 11 =−
iid  2

 
 ดังนั้นคาที่เพิ่มในตาราง 1−A  จ

animal (i)
animal (i) 1 - - 

sire (j) - - - 
dam (k) - - - 

 

V. การวิเคราะหความสัมพันธพันธุกรรมแบบขมกันของยีน  
 
I

 
ในการคํานวณ dominance genetic relationship นั้น มีความสําคัญในกรณีที่ตองการ

ประเมินพันธุกรรมแบบขมกันของยีน ซึ่งโดยทั่วไปจะซับซอนกวาการคํานวณ additive 
genetic relationship เนื่องจากอิทธิพลดังกลาวจัดเปน non-additive effect กลาวคือจะไม

มพันธุระหวางพอแมแตละคู 
(spe  c
แบบขมก ี้สามารถทําไดหลายวิธีดังนี้ 

 

สามารถถายทอดไปยังรุนตอๆไป แตจะเกิดขึ้นจากการผส
cific ombining) ดังนั้น อยางไรก็ตามในการวิเคราะหความสัมพันธเนื่องจากอิทธิพล

ันของยีนน
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3.1 การวิเคราะหเสนทาง (Path Analysis) 
 

ขอดีของวิธีนี้คือสามารถเลือกวิเคราะหความสัมพันธระหวางสัตวเพียงบางคูไดและ
นิยมใชในกรณีที่มีจํานวนสัตวไมมาก  

2) คํานวณ numerator relationship ระหวางสัตวแตละคู  จากสูตร 

1) สรางแผนภาพลูกศร (arrow diagram) จากพันธุประวัติ เชนเดียวกับที่กลาวไวใน
ขอ 2.1 

xyxyxyxyxy aaaad ′=′= 4)2)(2(  
เมื่อ เปนความสัมพันธเนื่องจากอิมธิพลแบบขมกันของยีนระหวางสัตว xyd x   และ 

เปน additive relationship ระหวางสัตวy , xya , xya′   x   และ เมื่อบรรพบุรุษรวมเปน
เพศ ละเพศ ารวิเคร .1 ที่ผาน

าวคือ 

 y  
ผูแ เมียตามลําดับ สวนก าะห xya นั้นใชวิธีการเดียวกับในขอ 2

มากล

( )∑ +⎟
⎠
⎞

⎜
⎝
⎛=

i
c

n

xy Fa 1
2
1  

เมื่อ เปนความสัมพันธระหวางสัตว xya x   และ เปนจํานวนเสนทาง (path) 
จาก 

y , i  
x   และ เปนจํานวนลูกศร (arrow) ในแตละเสนทาง, และ เปนคาอัตรา

เลือดชิดข
สังเกตวาในการวิเคราะห องการอยางนอย 2 path ที่มี common ancestor 

ตางกัน หากสัตว 2 ตัวมีความส กันไดเพียง path เดียว จะไดว

 จากพันธุประวัติที่กําหนดให จงคํานวณ numerator relationship แบบขมกันของยีน 
    ID

y , n  cF  
องบรรพบุรุษรวม  

xyd ต
ัมพันธ า 0=xyd  

 

  sire dam
   
   
     3 - - 
     4 1 2 
     5 1 3 
     6 1 3 
     7 4 3 
     8 4 3 

 
1) สรางแผนภาพลูกศ จากพันธุประวัติ  

 
 
 
 
 
 
 

  1 - - 
  2 - - 

ร (arrow diagram) 
2 

3 4 

1 

5 7 8 

 Example 10.7 

6 

 Dominance relationship 
from path analysis 
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2) นวณ dominance relationship หวางสัต ตละคู   คํา ระ วแ
a) 0=xyd  เมื่อสัต มสัมพ และส มีความส ันธกันไ  path 

เดียว ด ั้น 
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13
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=
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dd
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b) ในกรณีที่ 2 เสนทางตามที่กําหนด วิเคราะหความสัมพันธไดดังนี้ สมมุติตองการ
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เมื่อวิเคราะห relationship ครc) บทุกคู จะไ ัพธดัง

 
 
 

ดผลล นี้ 

1 

5 6

3 

 5 6 

4 

1 

6 7 

3 

6 7 
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 1 2 3 4 5 6 7 8 
1 1. 0 00 0 0 0 0 0 0 0 
2 0 1.000 0 0 0 0 0 0 
3 0 0 1.000 0 0 0 0 0 
4 0 0 0 1.000 0 0 0 0 
5 0 0 0 0 1.000 0.250 0.125 0.125 
6 0 0 0 0 0.250 1.000 0.125 0.125 
7 0 0 0 0 0.125 0.125 1.000 0.250 
8 0 0.125 0.250 1.000 

 
3.2 

 0 0 0 0.125 

การวิเคราะหจากตาราง additive relationship 
 

วิธีนี้จัดวาเปนวิธีที่นิยมใช ั่วไป ัมพันธของสัตว
จะม มซับซ การวิเคราะหเสนทางอาจทําไ  อยางไรก็ตามวิ ี้
ตอง รวิเครา ัม ธของสัต แบบ additive relationship เส  จาก ช
วิธ  Cockerham (1954) ในการหา dominance relationship จากตารางดัง
อีกท มีรา ดดังนี้

คําน ditive relationsh  t lar met  หรือวิธ รอื่นๆ ท
ไวในข .1-2.4
สรางตาราง 

ท  เนื่องจากสามารถวิเคราะหไดแมความส
ีควา อนซึ่งในกรณีของ ดยาก ธีการน
มีกา ะหความส พัน วใน ียกอน นั้นใ
ีการของ

ย
กลาว

ี โด
 

ยละเอีย
วณ d

 
1)  a ip โดยใช abu hod ีกา ี่กลาว

อ 2   
2) nn×  เพิ่มขึ้นอ ตา ื่อ เปนจํานวนสัตวทั้งหมดใน 

pedigree สําหรับ  d inanc tion บุสัตว เปนพอและแม
ของสัต ันธุประวัติที่ทราบบนหัวตาราง และใส ลงในแนวทะแยงของ
ตาราง
วิเคราะหความสัมพ แบบ dominance โดยกําหนดให 

ีก 1 ราง เม
e la

n  
คํานวณ om re ship ระ

  1 
ที่

วจากพ คา
 

3) ันธ
a) 0=iRow  และ 0=iCol

พอหรือแม 
เมื่อ ัตวที่ไมทราบเบอรพอ-แม หรือทราบเพียง i ส

เบอร
b) )(

4
1

idjsjdisjdidjsisij aaaa +=  เมื่อ ijd เปน dd ominance relationship 
ระหวางสัตว และ ;  เปน additive relationship ระหวางพอของ
กับ หวางแมของ กับ แม
ขอ  additive relationsh างพอของ กับแมของ
แล

j
กับแมของ

ํานวณ dominance 
relationship  

 

 Example 10.8 

 i   j
jsis

a   i  
พอของ j , 

jdida เปน additive relationship ระ  i  
ง j , 

jdis

ะ dsa  เปน additive relationship ระหวางพอขอ
a เปน ip ระหว  i   j , 

i
ง j   i  

 
 จากพันธุประวัติในตัวอยางที่ 10.6 จงใชวิธี tabular ในการค

 Dominance relationship 
from additive relationship 
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1) วิเค ve relationship 
 -,- 4,3 4,3 
 1 2 3 4 5 6 7 8 

ราะห additi
-,- -,- 1,2 1,3 1,3 

1 1.000 0.250 0.250 0 0 0.500 0.500 0.500 
2 0 1.000 0 0.500 0 0 0.250 0.250 
3 0 0 0.500 0.500  1.000 0 0.500 0.500 
4 0.500 0.500 0 1.000 0.250 0.250 0.500 0.500 
5 0.500 0 0.500 0.250 1.000 0.500 0.375 0.375 
6 0.500 0.500 0.250 0.500 1.000 0.375 0.375 0 
7 0.250 0.250 0.500 0.500 0.375 0.375 1.000 0.500 
8 0.250 0.250 0.500 0.500 0.375 0.375 0.250 1.000 

 
2) สรางตาราง สําหรับ dominance relationship 

a) ใสคา 1 ใหกับแนวทะแยงของตาราง 
b) ละแถวที่ 1, 2, 3 (สัตวเบอร 1,2,3 ไมรูพอ-แม)  

 nxn 

คอลัมนแ
0=iow  และ 0=iCol      R

 
 -,- -,- -,- 1,2 1,3 1,3 4,3 4,3 
 1 2 3 4 5 6 7 8 

1 1.000 0 0 0 0 0 0 0 
2 0 1.000 0 0 0 0 0 0 
3 0 0 1.000 0 0 0 0 0 
4 0 0 0 1.000     
5 0 0 0  1  .000    
6 0 0 0   1.  000   
7 0 0 0    1.  000  
8 0 0 0     1.000 

 
วิเครา ัม ธที่เหล
แถวที่ 

c) ะหความส พัน ือ 
4 

i) อแมของ คือ 1,2  พอแ  คือ (พ  4 และ มของ 5  1,3) 45d

0)]0)(0()0)(1[(
4
1

)(1 a
4 212311

=+=

+= aad

 6 คือ 1,3) 

13a45
 

ii) 46d  (พอแมของ 4 คือ 1,2 และ พอแมของ
04546 == dd  
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iii) พอแมของ 4 คือ 1,2 และ พอแมของ 7 คือ 4,3) 47d  (

0)]0)(0)0)(0[(
4
1

)(
4
1

2413231447

=+=

+= aaaad
 

iv) 48d  (พอแมของ 4 คือ 1,2 และ พอแมของ 8 คือ 4,3) 
04748

(

 
== dd  

 
แถวที่ 5 
i) 56d  (พอแมของ 4 คือ 1,3 และ พอแมของ 6 คือ 1,3) 

25.0)]0)(0()1)(1[(1

)(
4
1

3113331156

=+=

+= aaaad
 

4
ii) 57d  (พอแมของ 5 คือ 1,3 และ พอแมของ 7 คือ 4,3) 

125.0)]0)(0()1)(5.0[(
4
1

=+=
 

iv) 58d  (พอแมของ 5 คือ 1,3 และ พอแมของ 8 คือ 4,3) 
125.05758

)(
4
1

3413331457 += aaaad

== dd  
 

แถวที่ 6 
i) 67d  (พอแมของ 6 คือ 1,3 และ พอแมของ 7 คือ 4,3) 

125.0)]0)(0()1)(5.0[(
4
1

)(
4
1

+= 3413331467

=+=

aaaad
 

ii) 68d  (พอแมของ 6 คือ 1,3 และ พอแมของ 8 คือ 4,3) 
125.06768 == dd  

 
แถวที่ 7 
i) 78d  (พอแมของ 7 คือ 4,3 และ พอแมของ 8 คือ 4,3) 

25.0)]0)(0()1)(1[(
4
1

)(
4
1

3443334478

=+=

+= aaaad
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   นี้ 
 ,
 5 6 7 8 

เมื่อเติมคาทั้งหมดลงในตารางจะไดวา dominance relationship มีคาดัง
-,- -,- -,- 1,2 1 3 1,3 4,3 4,3 
1 2 3 4 

1 1.000 0 0 0 0 0 0 0 
2 0 1.000 0 0 0 0 0 0 
3 0 0 1.000 0 0 0 0 0 
4 0 0 0 1.000 0 0 0 0 
5 0 0 0 0 1.000 0.250 0.125 0.125 
6 0 0 0 0 0.250 1.000 0.125 0.125 
7 0 0 0 0 0.125 0.125 1.000 0.250 
8 0 0 0 0 0.125 0.125 0.250 1.000 

 
V. การวิเคราะหสวนกลับของเมทริกซความสัมพนัธแบบขมกันของยีน  
 

เนื่องจาก ายเลือด ( 1−D ) สวนกลับของเมทริกซความสัมพันธทางส เปนสวนที่ตองการ
ในการประมาณ (dominance gene effect) ดวย 
BLUP  เชนเด ในการประมาณคาอิทธิพลของยีนแบบบวกสะสม 
(additive ge แบบขมไมสามารถถายทอดแบบสะสมสูรุนลูกได 
(non-additive gene effect) ํานวณแบบลัดเพื่อหาความสัมพันธหรือสวน

an Raden 

เสนอ tal dominance หรือ full-sib effects หรือ 
arental subclass effects ซึ่งแมวาจะคอนขางซับซอนแตก็สามารถใชในการประเมิน
พันธุกรรมในกรณีที่ digre ดใหญ ยมีรายละเอียดด

 
5.1 การ ราะห parental subclass และการสราง bclass edigree 

คาของอิทธิพลจากการขมกันของยีน 
ียวกับการที่ตองการ A  1−

ne effect)  เนองจากยีนื่
ทําใหในการค

กลับของความสัมพันธทําไดคอนขางยาก อยางไรก็ตาม Hoeschele and V
(1991) เล่ียงการประมาณ individual dominance มาเปน parental dominance และได

วิธีลัดในการคํานวณคา inverse ของ paren
p

มี pe e ขนา ได โด ังนี้ 

วิเค su  p
 

ที่จะวิเคราะห dominance relationship ระหวางตัวสั  (individual) โดยตรง 
Hoeschele and Van Raden (1991) 
แทน 
(r cu tal subclass ที่เกี่ยวของในการ
ประเมินค minan ของตัว ลาน อน  aren bcla กจาก
จะหมายถ อและแมที่ทํา ิดลูกเป ัตวนั้น ว ยังร  subclass อื่นๆที่
เกี่ยวของในสมการการประมาณ ทธิพลข parent omina  หรือ full-sib ซึ่งมี
รูปแบบเป
 25.0(5. ,,,,,, dddsdssdssddss fffffff

แทน ตว
ใชวิธีการหา relatioship ระหวาง parental subclass 

เนื่องจากสามารถใชคอมพิวเตอรเขาชวยในการคํานวณในลักษณะการทําซ้ํา 
rsive) ไดสะดวก  ดังนั้นจึงตองมีการวิเคราะห parene

า do ce สัตวเห ั้นเสียก สวน p tal su ss นั้นนอ
ึงคูผสมพ ใหเก นตัวส แล วมถึง

คาอิ อง al d nce
น 

( ssf),dsd0,ds ,ddss sddfsd + )++−+++=  

 Creating subclass 
pedigree 
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เมื่อ เปน fullsib effect ระหวางสัตว i และ j, และ s = sire, ss = sire of sire,  

ควา
sire  ดังภาพ 

 
 
 
 
 
 
 

ซึ่งจะเห็นไดวาในการวิเคราะห parental dominance จ องการ ,  อื่นๆ
นอกเหน กความ ันธระห งคูผสมพ ม  ( โดยมีรายละเอียด ซ รุปจากวิธี
ของ Hoeschele and Van Raden (1991) ไ ังนี้ 

 
 จากพันธุประวัติของ Hoeschele and Van Raden (1991) ซึ่งไดดัดแปลงใหอยูในรูป

arental subclass (ที่มีเครื่องหมาย * 
แสดงถึงสัตวนั้นมีขอมูลบันทึกตัวเอง) 

    ID

  jif ,  
ds = dam of sire, sd = sire of dam และ dd = dam of dam 

ซึ่งเขียนในรูปการวิเคราะหเสนทางไดวา parental dominance effect ประกอบดวย
มสัมพันธระหวาง 3 สวนไดแก 1) sire กับ parents of dam, 2) dam กับ parents of 
และ  3) parents of sire กับ parents of dam

d s 

i 

ds ss dd sd 

ึงต f

ือจา สัมพ วา อแ d

ji

sf , ) ึ่งส
ดด

 Example 10.9 

 Select sire-dam subclass 
for animal with record 

ตัวเลข  
เพื่อใหการคํานวณสะดวกขึ้น จงคํานวณ p

 sire dam Known-record  
1 0 0 
2 0 0 
3 0 0 
5 0 0  
6 1 2 * 
7 1 0 
8 3 5 * 
9 0 6 
10 8 6 * 
13 8 7 * 
14 8  
15 8 9 * 
16 14 6 
17 8  
18 8  
20 14 6 

 
1) สร รางขน  คอลัม ยระบุช ลัมนเป , d, ss, , ds 
2) จา digre  เลือกส ี่มีเบอร ละแม โดยเลื พาะสัต ี record 

0

* 
7
9

างตา าด 6 น โด ื่อคอ น s  ds, sd
ก pe e file ัตวท พอแ ครบ อกเฉ วที่ม

ใน data file ใสหมายเลข s, d ลงในตาราง 
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S D SS DS SD DD 
1 2     
3 5     
8 6     
8 7     
8 9     
14 6     

 
3) อานหมายเลข parents of sire (SS, D  pa s of da D, DD ในตาราง 

พร ั้งใหรหัส าร pass subclas น 1 
 

Pass 

S) และ rent m (S ) ลง
อมท ชุดก s เป

S D SS DS SD DD 
1 2 0 0 0 0 1 
3 5 0 0 0 0 1 
8 6 3 5 1 2 1 
8 7 3 5 1 0 1 
8 9 3 5 0 6 1 
14 6 8 0 1 2 1 

 
4) ในแตละแถว ใหอาน subclass ความสัมพันธระหวาง sire กับ parents of dam (S,SD 

ป (โดยเรียงลําดับหมายเลขภายใน subclass 
 

 
S D SS DS SD DD Pass 

และ S,DD) และ dam กับ parents of sire (D,SS และ D,DS) หากพบ subclass คู
ใหมใหเพิ่มลงใน S และ D ในแถวตอไ
เชน หากพบคู 4,2 ใหลงในตารางเปน 2,4) 

 
1 2 0 0 0 0 1 
3 5 0 0 0 0 1 
8 6 3 5 1 2 1 
8 7 3 5 1 0 1 
8 9 3 5 0 6 1 
1 1 2 1 4 6 8 0 
1 8      
2 8      
3 6      
5 6      
3 7      
5 7      
3 9      
5 9      
1 14      
2 14      

 
5) านหมายเลข parents of sire ( DS) แล arents am ตาราง 

รอมทั้ง ัสชุดก ass su ss เปน
 
 
 
 

S D SS DS SD DD

 อ SS, ะ p  of d  (SD, DD) ลงใน
พ ใหรห าร p bcla  2 

 Pass 

 Read number for parents 
of sire, and parents of 
dam 

 Create new
sire and parents of dam; 
dam and parents of sire  

 Read number for pa s 
of sire, and parents 
dam for new subcla

 subclass  for 

rent
of 
sses 
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1 2 0 0 0 0 1 
3 5 0 0 0 0 1 
8 6 3 5 1 2 1 
8 7 3 5 1 0 1 
8 9 3 5 0 6 1 
14 6 8 0 1 2 1 
1 8 0 0 3 5 2 
2 8 0 0 3 5 2 
3 6 0 0 1 2 2 
5 6 0 0 1 2 2 
3 7 0 0 1 0 2 
5 7 0 0 1 0 2 
3 9 0 0 0 6 2 
5 9 0 0 0 6 2 
1 0 0 8 0 2  14 
2 14 0 0 8 0 2 

 
6) ซ้ํา (recursive) ใ ทั้งให าร pa bclass น

กระทั่ง หมาย a ูใหม 
 

S D SS DS SD DD Pass 

ทํา นขอ 4-5) พรอม รหัสก ss su เป  3, 4, ... 
จน ไมพบ เลข subcl ss ค

1 2 0 0 0 0 1 
3 5 0 0 0 0 1 
8 6 3 5 1 2 1 
8 7 3 5 1 0 1 
8 9 3 5 0 6 1 
14 6 8 0 1 2 1 
1 8 0 0 3 5 2 
2 8 0 0 3 5 2 
3 6 0 0 1 2 2 
5 6 0 0 1 2 2 
3 7 0 0 1 0 2 
5 7 0 0 1 0 2 
3 9 0 0 0 6 2 
5 9 0 0 0 6 2 
1 0 0 8 0 2 14 
2 14 0 0 8 0 2 
1 3 0 0 0 0 3 
1 5 0 0 0 0 3 
2 3 0 0 0 0 3 
2 5 0 0 0 0 3 

 
) ใหรหัส subclass ตั้งแต pass 2 เปนตนไป โดยเรียงลําดับทีละ subclass ระหวาง

ubclass ใดที่พบวาเปนคูเดียวกับ (S,D) เมื่อลองจับคูระหวาง sires of sire กับ 
มน SS- ือ

DS-SD, DS-DD) ใหใสร 1 
 

 Recursion until no ne
subclass was found 

 Passing code 

w 

7
คอลัมน S กับ D โดยมีหลักเกณฑดังนี้ 
a) Subclass ใดที่พบวาเปนคูเดียวกับ (S,D) เมื่อลองจับคูระหวาง S กับ parents of 

dam (คอลัมน S-SD, S-DD) หรือ D กับ parents of sire (D-SS, D-DS) ใหใส
รหัส +1 

b) S
parents of dam (
dam (

คอลั SD, SS-DD)  หร  dam of sire กับ parents of 
หัส –
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S D SS DS SD DD Pass Code 
1 2 0 0 0 0 1  
3 5 0 0 0 0 1  
8 6 3 5 1 2 1  
8 7 3 5 1 0 1  
8 9 3 5 0 6 1  
14 6 8 0 1 2 1  
1 8 0 0 3 5 2 +1+1+1-1=2 
2 8 0 0 3 5 2 +1 
3 6 0 0 1 2 2 +1+1-1=1 
5 6 0 0 1 2 2 +1+1-1=1 
3 7 0 0 1 0 2 +1 
5 7 0 0 1 0 2 +1 
3 9 0 0 0 6 2 +1 
5 9 0 0 0 6 2 +1 
1 14 0 0 8 0 2 +1 
2 14 0 0 8 0 2 +1 
1 3 0 0 0 0 3 +1+1+1-1-1=1 
1 5 0 0 0 0 3 +1+1+1-1-1=1 
2 3 0 0 0 0 3 +1+1-1=1 
2 5 0 0 0 0 3 +1+1-1=1 

 
Note: สังเกตการใหรหัส subclass (1,8) วารหัส +1, +1, +1 ไดจาก (S,SD) ใน 

 

S D DS SD DD Pass Code Status 

subclass (8,6), (8,7), และ (1,14) และรหัส -1 จาก (SS,SD) ใน  subclass (14,6) 
 

8) วิเคราะหสถานภาพ (status) ของแตละ subclass วาจัดเปน known (K) หรือ 
unknown (U) โดยใชกฏดังนี้ 
a) subclass ที่มี pass = 1 จัดเปน known   
b) Subclass ที่มี code ตั้งแต 2 ขึ้นไป จัดเปน known สวน subclass ที่มี code = 1 

จัดเปน unknown  
 
 SS 

1 2 0 0 0 0 1  K 
3 5 0 0 0 0 1  K 
8 6 3 5 1 2 1  K 
8 7 3 5 1 0 1  K 
8 9 3 5 0 6 1  K 
14 6 8 0 1 2 1  K 
1 8 0 0 3 5 2 2 K 
2 8 0 0 3 5 2 1 U 
3 6 0 0 1 2 2 1 U 
5 6 0 0 1 2 2 1 U 
3 7 0 0 1 0 2 1 U 
5 7 0 0 1 0 2 1 U 
3 9 0 0 0 6 2 1 U 
5 9 0 0 0 6 2 1 U 
1 14 0 0 8 0 2 1 U 
2 14 0 0 8 0 2 1 U 
1 3 0 0 0 0 3 1 U 
1 5 0 0 0 0 3 1 U 
2 3 0 0 0 0 3 1 U 
2 5 0 0 0 0 3 1 U 

 

 Checking subcl tatuass s s 
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9) ) ใด 

ของ
 

Note: เม ังเ
เปน kno ั้งคู ดังนั้นตองจัด subclass (1,14) เปน known ดังนั้น parental 
subclass ที่ตองการในการวิเคราะห dominance relationship ไดแก (1,2), (3,5), 
(8,6), (8,7), (8,9), (6,14) และ (1,14) เมื่อ ระบุหมายเลข subclass เรียงลําดับซึ่งจะ
ไดวา 
 

S D SS DS SD DD 

ทําการตรวจสอบ status ในกลุม unknown อีกครั้ง หากพบวาใน subclass (S,D
ที่พบวามีคู subclass (S,*) และ (D,*) ที่มี status เปน known จะตองเปลี่ยน status 

 (S,D) นั้นใหเปน known 

ื่อส กต subclass (1,14) จะพบวา subclass (1,8) และ (14,6) มีสถานภาพ
wn ท
 

Pass Code Status No 
1 2 0 0 0 0 1  K 1 
3 5 0 0 0 0 1  K 2 
8 6 3 5 1 2 1  K 3 
8 7 3 5 1 0 1  K 4 
8 9 3 5 0 6 1  K 5 
14 6 8 K 6 0 1 2 1  
1 8 0 0 3 5 2 2 K 7 
2 8 0 0 3 5 2 1 U  
3 6 0 0 1 2 2 1 U  
5 6 0 0 1 2 2 1 U  
3 7 0 0 1 0 2 1 U  
5 7 0 0 1 0 2 1 U  
3 9 0 0 0 6 2 U  1 
5 9 0 0 0 6 2 U  1 
1 14 K 0 0 8 0 2 1 8 
2 14 U 0 0 8 0 2 1  
1 3 0 0 0 0 3 1 U  
1 5 0 0 0 0 3 1 U  
2 3 0 0 0 0 3 1 U  
2 5 0 0 0 0 3 1 U  

 
 

 
subcla

  
  2 

3 
4 8-7 8-1 8-0 7-3 7-5 3-1 3-0 5-1 5-0 
5  
6  
7 3 0-5 0-3 0-5 
8 0

  

 เมื่อแ
ped

 Create parental subclass
pedigree 

10) สราง parental subclass pedigree โดยจัดเรียงลําดับหมายเลขของ known 
subclass ทีใหไวในขอ 9 ใหอยูในรูปแบบของ s-d, s-sd, s-dd, d-ss, d-ds, ss-sd,  

ss-dd, ds-sd, ds-dd ดังนี้ 

ss s-d s-sd s-dd d-ss d-ds ss-sd ss-dd ds-sd ds-dd 
1 1-2 1-0 1-0 2-0 2-0 0-0 0-0 0-0 0-0 

3-5 3-0 3-0 5-0 5-0 0-0 0-0 0-0 0-0 
8-6 8-1 8-2 6-3 6-5 3-1 3-2 5-1 5-2 

8-9 8-0 8-6 9-3 9-5 3-0 3-6 5-0 5-6
-1 8-2 0-1 0-214-6 14-1 14-2 6-8 6-0 8

1-8 1-3 1-5 8-0 8-0 0-
0 14-  14-0 0-8 0-0 0-8 0-01-14 1-8 1-

ปลง parental subclass ทั้งหมดใหอยูในระบบเลขของ s-d subclass จะได 
igree เปน 
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subclass s-sd s-dd d-ss d-ds ss-sd 

1 0        
2 0        
3 7        
4 7        
5 0        
6 8        
7 0        
8 7        

 
5.2 ส lass  

 ss-dd ds-sd ds-dd 
0 0 0 0 0 0 0
0 0 0 0 0 0 0
0 0 0 0 0 0 0
0
3

0
0

0
0

0
0

0
0

0
0

0
0

0 3 0 7 0 0 0
0 0 0 0 0 0 0
0 0 0 0 0 0 0

การวิเคราะหเมทริกซ วนกลับของ parental subc
 

inance relationship ระหวางตัวสัตวสามารถวิเคราะหไดจาก parental subclass 
pedigree ที่กลาวไวในบทที่ 9 ในการวิเคราะหอิทธิพลดังกลาวดวย BLUP พบวาการใช 
inverse ของ parental subclass ชวยใหการวิเคราะหทําไดสะดวกขึ้น โดยมีรายละเอียด
ดังนี้ 

1) สรางตารางขนาด nxn เมื่อ n เปนจํานวน parental subclass ใน pedigree 
าน pedigree เรียงตามลําดับ และเพิ่ม (contribute) คาความสัมพันธสําหรับ 

subclass (s,d) ลงในตาราง  โดย 
2.1   เมื่อมีอยางนอย 1 parental subclass ใน 8 subclass ที่ไมเทากับ 0  

 เพิ่มคาตัวเลขใหกับ inverse relationship matrix ดวยคาที่วิเคราะหได
จาก  

เมื่อ

Dom

2) อ

 ii
iii rccF ′=−1  

 [ ]ibic ′−=′ 1  และ [ ]25.2525.25..5.5. .55. −−−=′ib  
โดยกําหนดให วนที่ไม  subclass ใน  เปน 0 และ คาในส ทราบ  ib′

ii

iir
Fbb′−

=
1

1 ยกําหนดใหคาในสวนที่ไมทราบ su ss ใน โด bcla  bi′  เปน 0   

และ F  มีคาเป

⎥
⎥
⎥
⎥

⎦

⎤

⎢
⎢

⎢
⎢
⎢
⎢

⎣

⎡

00500

5.5.
00.

05025.0
5.5.25.1

 
2.2 ื่อทุก parental subclass  8 subclass มีคาเทากับ 0  

 เพิ่มค ให verse lations ip matri าทะแยงของ 
subclass นั้น 

 Inversion of pa
subclass relationship 
matrix 

น 
0

rental 

⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥

⎢
⎢
⎢
⎢
⎢=

01005.005.
001005.5.0
000105.05.

F  

. 0 15.

001025.25.
5.5.0125.25

5.
0

.
0

25.
25.

1

เม ใน
า 1 กับ in re h x ในค
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3) ทําซ  (recursive) ในข  2 จนครบทุก subclass ของ pedigree นได inverse ้ํา อ จ
1−F ) parental subclass relationship ( ที่สมบ

)
ูรณ 

 4 Dominance relationship ( D ) คํานวณไดจากสมการ IWWFD
44

+′=  เมื่อ 
W เปน incedent matrix ที่แสดงความสัมพันธระหวาง

31

ตัวสัตวกับ subclass 
(s,d) 

 
 ันธ ระวัต ubc ี่กําหนดให จงคํานวณ parental relationship 

subclass  ds-dd 
  
  

3 7 0 0 0 0 0 0 0 

 
7 0 0 0 0 0 0 0 0 
8 7 0 0 0 0 0 0 0 

 
1) รางตารางขนาด 8 คอลัมน เพื่อสรางความสัมพันธระหวาง subclass 1, 2, ..., 8 
2) วิเคราะห contribution เรียงลําดับตาม pedigree 

a) Subclass 1, 2 : 

จากพ ุป ิ parental s lass ท
 
s-sd s-dd d-ss d-ds ss-sd ss-dd ds-sd 

1 0 0 0 0 0 0 0 0 
2 0 0 0 0 0 0 0 0 

4 7 0 0 0 0 0 0 0 
5 0 3 0 0 0 0 0 0
6 8 0 3 0 7 0 0 0 

ส

[ ]0000000021 =′=′ bb  
เนื่องจากทุก subclass มีคาเทากับ 0 ดังนั้นเติมคา 1 หกับแนวทะแยง 

(1,1), (2,2) 
 

 1 2 3 4 5 6 7 8 

ใ

1 1        
2  1       
3         
4         
5         
6         
7         
8         

 
b) Subclass 3 [ ]0: 0000.03 =′ 5 0 0b  เมื่อ 0.5 มาจา ubclass 7 

    

ก s

33.1
1

1

33
33

=

′−
=

b
r  

 

Fb

[ ]000.03 00 0050 −=′c  

 Example 10.10 
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⎥

⎦

⎤

⎢
⎢
⎢
⎢
⎢
⎢
⎢
⎢

⎢

⎣

⎡ −

=′

0000
00000
0000000
000000
00000000

00000067.33.1

33 rcc  

 
 เพิ่ม  1.33 ลงใน (3,3), 0.33 ลง 7) และ –0.67 ล 3,7) แ  

1 3 4 6 7 

⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥

⎢
⎢−

00000000
00000033.067.

00
00

0
0

0

0
00

33

คา ใน (7, งใน ( ละ (7,3) ตามลําดับ
 2  5 8 

1 1        
2  1       
3   1.33    -.67  
4          
5         
6         
7   -.67    .33  
8         

 
) Subclass 4: [ ]00000005.0c 4 =′b  เมื่อ 0.5 มาจาก ss 7 

 คา tributio จะไดลักษณะเดียวกับในขอ b) ดังนั้นเติมคา 1.3  (4,4
7,7) และ 0.67 ลงใน ,7) และ ตามลําดับ 

 
 2 3 4 6 8 

 subcla
3con n  ลงใน ), 

0.33 ลงใน (  –  (4  (7,4) 

1 5 7 
1   1      
2    1     
3  1.33     -.67  
4    1.33   -.67  
5         
6         
7   -.67 -067   .33+.33  
8         
 
d) Subclass 5: [ ]000005 005.0=′b ื่อ 0 าก subclass 3

 คา contribution จะ ณะ ับใน  ดังน คา  (5,5), 
0.33 ลงใ  (3,3) แล  –0.6 น (3,5)  ( มล

 1 2 3 4 5 6 

 เม
ขอ b

.5 มาจ
ั้นเต

 
ไดลักษ เดียวก ) ิม 1.33 ลงใน

น ะ 7 ลงใ และ 5,3) ตา ําดับ 
7 8 

1 1        
2  1       
3   1.33+.33  -.67  -.67  
4    1.33   -.67  
5   -.67  1.33    
6         
7   -.67 -067   .33+.33  
8         
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e) Subclass 6: [ ]00025.005.005.06 −=′b  เมื่อ 0.5, 0.5, -0.25 มา
จาก subclass 8, 3 และ 7 ตามลําดับ 

33.1
1

1

66
66

=

′−
=

Fbb
r  

 [ ]000025.005.005.06 −−=′c  

   

⎡ −− 0044.0089.089.78.1

ดังนั้น 
เพิ่มคาในแถวและค , 0.44) ลงใน subclass ที่ (6,6), (6,8), (6,3) และ (6,7)  
เพิ่มคาในแถวและคอลัมน 2 (0.44, 0.44, -.22) ลงใน subclass ที่ (8,8), (8,3), และ (8,7) 
เพิ่มคาในแถวและคอลัมน 4 (0.44, -.22) ลงใน subclass ที่ (3,3), และ (3,7) 
เพิ่มคาในแถวและคอล

 
 1 2 8 

 

⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥
⎥

⎦⎢
⎢
⎢
⎢
⎢
⎢
⎢
⎢
⎢
⎢
⎢

⎣

−−

−−

−−

=′

00000000
00000000
0011.0022.022.44.0
00000000
0022.044.0044.089.
00000000
0022.044.0044.089.

66
66 rcc  

อลัมน 1 (1.78, -.89, -.89

⎤

ัมน 5 (0.11) ลงใน subclass ที่ (7,7) 

3 4 5 6 7 
1 1        
2  1       
3   1.33+.33+.44  -.67 -.89 -.67-.22 .44 
4    1.33   -.67  
5   -.67  1.33    
6   -.89   1.78 .44 -.89 
7   -.67-.22 -.67  .44 .33+.33+.11 -.22 
8   .44   -.89 -.22 .44 

 
 

f) Subclass 7 : [ ]000000007 =′b  
เนื่องจากทุก subclass มีคาเทากับ 0 ดังนั้นเติมคา 1 ใหกับแนวทะแยง (7,7), (2,2) 

 
 1 2 3 4 5 6 7 8 

1 1        
2  1       
3   1.33+.33+.44  -.67 -.89 -.67-.22 .44 
4    1.33   -.67  
5   -.67  1.33    
6   -.89   1.78 .44 -.89 
7   -.67-.22 -.67  .44 .33+.33+.11+1 -.22 
8   .44   -.89 -.22 .44 
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[ ]00000005.08 =′b  g) Subclass 8: เมื่อ 0.5 มาจาก subclass 7 
 คา contribution จะไดลักษณะเดียวกับในขอ b) ดังนั้นเติมคา 1.33 ลงใน (8,8), 

 7 8 

0.33 ลงใน (7,7)  และ –0.67 ลงใน (8,7) และ (7,8) ตามลําดับ 
 
 

1 2 3 4 5 6 
1  1       
2  1       
3   1.33+.33+.44  -.67 -.89 -.67-.22 .44 
4    1.33   -.67  
5    -.67  1.33   
6   -.89   1.78 .44 -.89 
7   -.67-.22 -.67  .44 .33+.33+.11+1+0.33 -.22-.67 
8   .44   -.89 -.22-.67 .44+1.33 

 
ดังนั้น inverse parental subclass relationship ( 1−F ) ที่สมบูรณมีคาเทากับ 
 

 1 2 3 4 5 6 7 8 
1 1        
2  1       
3   2.11  -.67 -.89 -.89 .44 
4    1.33   -.67  
5   -.67  1.33    
6   -.89   1.78 .44 -.89 
7   -.89 -.67  .44 2.11 -.89 
8   .44   -.89 -.89 1.77 

 
  ซึ่งตรงกับตัวอยางที่แสดงไวใน Hoeschele and Van Raden (1991) 

I. สรุป  
 
V

 
 การคํานวณความสัมพันธระหวางตัวสัตว ( A ) มีความสําคัญในการหา genetic 

variance-covariance ระหวางตัวสัตว (G ) เนื่องจาก เมื่อ เปน 
additive genetic variance  ซึ่งในการวิเคราะหความสัมพันธนั้นสามารถทําไดหลาย
วิธี ซึ่งในบทนี้ไดเสนอไว 4 วิธี ไดแก 1) การวิเคราะหเสนทาง (path analysis), 2) การ
วิเคราะหโดยใชตารางคาสัมประสิทธิ์ covariance (tabular method), 3) การวิเคราะห
โดยแยกสวนประกอบ (decomposition) และ 4) recursive method  

 วิธีการวิเคราะหเสนทาง (path analysis) เปนวิธีที่พื้นฐานที่จําเปน เนื่องจากแสดงให
เห็นการถายทอดทางพันธุกรรมที่สงผานมาจากบรรพบุรุษไดอยางชัดเจน และการ
สังเกตจากแผนภาพลูกศรสามารถทราบไดคราวๆวาสัตวแตละคูควรมีความสัมพันธ
ทางพันธุกรรมตอกันหรือไม อยางไรก็ตามการวิเคราะหนี้ตองทําทีละคู หากตองการ
ความสัมพันธของสัตวทุกคูจะใชเวลานานมากและในกรณีที่พันธุประวัติมาจาก

2
aσAG =  2

aσ  
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ประชากรที่มีการผสมพันธุซับซอน (complex pedigree) จะทําใหการสรางแผนภาพ
ลูกศรทําไดคอนขางยาก 

 วิธีการวิเคราะหจากตารางคาสัมประสิทธิ์ความแปรปรวนรวม (tabular method) เปน
วิธีพื้นฐานที่ควรทราบเชนกัน เนื่องจากคอนเปนวิธีที่คอนขางสะดวกหากตองการหา
ความสัมพันธของสัตวทุกตัวในพันธุประวัติ  

 วิธี recursive เปนวิธีที่สะดวกและรวดเร็วที่สุดในการคํานวณความสัมพันธของสัตวทุก
ตัวในพันธุประวัติ รวมถึงเปนวิธีที่สะดวกในการสรางโปรแกรมทางคอมพิวเตอร  

 วิธีการแยกสวน (decomposition method) นี้เปนวิธีที่มีบทบาทสําคัญที่ทําให 
Henderson (1976) คนพบวิธีลัดในการหาเมทริกซสวนกลับของความสัมพันธระหวาง
สัตว (rapid inversion of numerator relationship matrix) สําหรับประชากรที่มี
ลักษณะเปน non-inbred population โดยไมตองมีการคํานวณเมทริกซ A  รวมถึงไม
จําเปนตองทําการ inverse เมทริกซขนาดใหญโดยตรง  ทําใหการวิเคราะหคา BLUP 
ในประชากรที่มีพันธุประวัติขนาดใหญทําไดสะดวกและรวดเร็วขึ้นอยางมาก  

 การสรางสวนกลับของเมทริกซความสัมพันธระหวางตัวสัตวดวยวิธีลัด อาศัยหลักการ
เพิ่มคาสัมประสิทธิ์ของ Mendelian sampling ที่แตกตางกันไป ขึ้นกับการปรากฏ
หมายเลขพอและแมของสัตวนั้นๆในพันธุประวัติ 

 การคํานวณความสัมพันธระหวางตัวสัตวของอิทธิพลแบบขมของยีน ( D ) ในบทนี้
เสนอไว 2 วิธี ไดแก 1) การวิเคราะหเสนทาง (path analysis) และ 2) การวิเคราะหจาก
ตาราง additive relationship 

 การคํานวณสวนกลับของเมทริกซความสัมพันธแบบขมของยีน ( 1−D ) 
ันธเนื่

ยังไมมีวิธีลัด 
แตปจจุบันพบวิธีการวิเคราะหคาสวนกลับของเมทริกซความสัมพ องจาก 
parental subclass ( 1−F ) ซึ่งทําใหการประเมินคาการผสมพันธุที่มีการปรับอิทธิพล
เนื่องจากพันธุกรรมแบบไมบวกสะสมไดรับความนิยมมากขึ้น 
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คําถามทายบท X 
 

1. กําหนดใหน้ําหนักหยานมในโคเนื้อมีตัวแบบเปน 
 

  εZdZaXβy +++=  
  

  เมื่อ 
⎥
⎥
⎦

⎤

⎢
⎢
⎣

⎡
=⎥

⎦

⎤
⎢
⎣

⎡
2

2

0
0

d

aVar
σ

σ
D

A
d
a  และกําหนดให 2

aσ = 50, 2
dσ = 20 และ 2

eσ =100 

  
 จากขอมูลที่กําหนดให 

 id sire dam sex wwt (kg) 
 1 - - 1 - 
 2 - - 1 180 
 3 - - 2 150 
 4 1 2 1 180 
 5 1 3 1 220 
 6 2 3 2 200 

  
 จงประเมินคา breeding value และ dominance effect ของสัตวจากโมเดลที่กําหนดให 
 
2. จากขอมูลในขอ 1 แตกําหนดใหโมเดลมีรูปดังนี้ 
 
  εWfZaXβy +++=  
 

  เมื่อ 
⎥
⎥
⎦

⎤

⎢
⎢
⎣

⎡
=⎥

⎦

⎤
⎢
⎣

⎡
2

2

0
0

f

aVar
σ

σ
F

A
f
a  เมื่อ 22

4
1

df σσ =  

 
 จงสราง parental subclass pedigree และประเมินพันธุกรรมสัตวดวยโมเดลที่กําหนดให 
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