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การศึกษาความสัมพันธ์ของยีนเครื่องหมายต่อการให้ผลผลิตน�้ำนม  
องค์ประกอบน�้ำนม และสมดุลพลังงานในโคนมลูกผสมไทยโฮลสไตน์

Study on the association of gene markers on milk yield, milk composition 
and energy balance in crossbred Thai-Holstein dairy cattle
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บทคัดย่อ: การศึกษาครั้งนี้มีวัตถุประสงค์เพื่อวิเคราะห์หาความสัมพันธ์ของยีนเครื่องหมาย LEP, ARL4, ATP1A1, HP3, 
BTN, STAT5A ต่อลักษณะการให้ผลผลิตน�้ำนมรวมที่ 305 วัน (Milk 305-day) องค์ประกอบน�้ำนม (%Fat, %Pro) และ
สมดุลพลังงาน (FPR) ในโคนมลูกผสมไทยโฮลสไตน์ โดยตัวอย่างเลือดจากแม่โคจ�ำนวน145 ตัวของฟาร์มบริษัทเอกชน
แห่งหนึ่งถูกน�ำมาวิเคราะห์หารูปแบบจีโนไทป์ในแต่ละยีนด้วยเทคนิค PCR-RFLP ซึ่งจากการวิเคราะห์ความสัมพันธ์
ระหว่างยนีกบัค่าสงัเกตต่างๆ พบว่ามแีนวโน้มความสมัพนัธ์ในยนี ATP1A1 กบัลกัษณะเปอร์เซน็ต์ไขมนันม (AB, P=0.09) 
และสัดส่วนไขมันต่อโปรตีนนม (AB และ BB, P=0.13) และพบแนวโน้มความสัมพันธ์ของยีน HP3 กับสัดส่วนไขมันต่อ
โปรตีนนม (P=0.14) และการให้ผลผลิตน�้ำนมรวมที่ 305 วัน (AB, P=0.07) ส�ำหรับยีน ARL4A พบแนวโน้มความสัมพันธ์
กับลักษณะการให้ผลผลิตน�้ำนมรวมที่ 305 วัน (AA, P=0.07) ผลการศึกษาความสัมพันธ์ระหว่างรูปแบบจีโนไทป์ของ
ยีนเครื่องหมายต่างๆกับค่าการผสมพันธุ์พบความสัมพันธ์ในยีน ARL4A (AB, P=0.04) กับค่าการผสมพันธุ์ของลักษณะ
การให้ผลผลิตน�้ำนมรวมที่ 305 วันและพบแนวโน้มความสัมพันธ์กับยีน HP3 (AB, P=0.12) กับลักษณะดังกล่าวนี้ 
เช่นกนั นอกจากนีย้งัพบความสมัพนัธ์ของค่าการผสมพนัธุใ์นลกัษณะเปอร์เซน็ต์โปรตนีในยนี ATP1A1 (AB, P=0.03) และ 
พบแนวโน้มความสัมพันธ์ในลักษณะสัดส่วนไขมันต่อโปรตีนนมอีกด้วย (BB, P=0.08) ส�ำหรับการรวมยีนเครื่องหมาย
เข้าด้วยกันพบแนวโน้มความสัมพันธ์ของรูปแบบจีโนไทป์ของยีน ATP1A1xBTN  กับค่าการผสมพันธุ์ของลักษณะ FPR 
(P=0.07) แต่ในทางตรงกันข้ามแม้จะรวมยีนเครื่องหมายเข้าด้วยกันก็ยังไม่พบความสัมพันธ์กับค่าการผสมพันธุ์ของ 
รูปแบบจีโนไทป์กับลักษณะ %Fat และ %Pro ตามล�ำดับ
ค�ำส�ำคัญ: สัดส่วนไขมันต่อโปรตีนนม, ผลผลิตน�้ำนม, เปอร์เซ็นต์ไขมันนม, เปอร์เซ็นต์โปรตีนนม, ยีนเครื่องหมาย,  
โคนมลูกผสมไทยโฮลสไตน์

ABSTRACT: The objective of this study was to analyze the association of gene markers including LEP, ARL4, 
ATP1A1, HP3, BTN, STAT5A with aggregated 305-day milk yield (Milk 305-day), milk composition (%Fat and 
%Pro), and energy balance (FPR) in crossbred Thai-Holstein dairy cattle. A total of 145 blood samples of crossbred 
Thai-Holstein dairy cattle from private dairy farm were analyzed the genotype patterns by PCR-RFLP technique.  
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บทน�ำ

ปัจจบุนัการใช้เทคโนโลยพีนัธศุาสตร์โมเลกลุโดย

การคัดเลือกสัตว์ที่มีพันธุกรรมดีจากยีนเครื่องหมาย 

(marker assisted selection) สามารถช่วยเพิ่มความ

แม่นย�ำและความก้าวหน้าทางพนัธกุรรมอย่างรวดเรว็

เนือ่งจากสามารถคดัเลอืกสตัว์ได้ตัง้แต่ยงัไม่ให้ผลผลติ 

โดยท�ำควบคูไ่ปกบัการประเมนิพนัธกุรรม (จรุรีตัน์ และ

คณะ, 2553; ศภุมติร, 2555) การศกึษายนีเครือ่งหมาย 

(genetic marker) นับเป็นวิธีที่ได้รับความนิยมและ 

มปีระสทิธภิาพมากในปัจจบุนั (Zhu and Zhao, 2007) 

เนือ่งจากเป็นการศกึษาหายนีทีเ่กีย่วข้องกบัลกัษณะที่

สนใจศกึษาเพือ่ใช้คดัเลอืกสตัว์รายตวั โดยยนีเครือ่งห

มายที่มีการตรวจวิเคราะห์ในโคนมมีด้วยกันหลายยีน

ได้แก่ ยีนที่เกี่ยวข้องกับกระบวนการสร้างไขมันนม 

โปรตีนนม และผลผลิตน�้ำนม เช่น ยีน Leptin (LEP) 

อยูบ่นโครโมโซมแท่งที ่4 ซึง่เป็นเปปไทด์ฮอร์โมนทีผ่ลติ

จากเซลล์ไขมันมีบทบาทต่อการท�ำงานของระบบ

ประสาทส่วนกลาง ที่เกี่ยวข้องกับการท�ำงานของไฮโป

ทาลามัสซึ่งควบคุมการกินได้ ส�ำหรับยีนเกี่ยวกับ

ลักษณะสมดุลพลังงาน ระบบสืบพันธุ์ และผลผลิต

น�้ำนม คือยีน ADP-ribosylation factor-like 4A  

(ARL4A) (Liefers et al., 2002) อยู่บนโครโมโซมแท่ง

ที่ 4 ในโคนมท�ำหน้าที่เป็นสารตั้งต้น (substrate) ของ

เอมไซม์ N-myristoyltransferase และมีผลต่อ

พลาสมาเมมแบรนซึง่ม ีpH เป็นตวัควบคมุการท�ำงาน 

รวมทัง้เป็นยนีทีเ่กีย่วข้องกบัการขนส่งสารระหว่างเซลล์ 

โดยโคนมในช่วงของการให้น�้ำนมนั้นพบว่ามีการ

แสดงออกของยีนดังกล่าวมากที่สุด (Irmgard et al., 

2007; Rincon et al., 2009) ยีน ATPase Na+/K+ 

transporting alpha 1 (ATP1A1) เป็นรูปร่างชนิดหนึ่ง

ของ enzyme The bovine Na+, K+-ATPase ซึ่งมี 

รูปแบบชนิดเอลฟา เอมไซม์ดังกล่าวมีความเกี่ยวข้อง

ในกระบวนการตอบสนองต่อความเครียดเนื่องจาก

ความร้อนท�ำให้เกิดภาวะ oxidative stress และยังไว

ต่อการเปลี่ยนแปลงของ Na+, K+ ที่เกิดจากภาวะ 

oxidative stress รวมทั้งยังเป็นตัวชี้วัดในการควบคุม

ระบบฮอร์โมนของทั้งสองไอออน (Liu et al., 2010)  

ยีน Heat Shock Protein 70-2 (HP3) เป็นยีนที่มี

บทบาทในการช่วยบกป้องและรักษาสภาพของเซลล์

จากหลายปัจจัยยกตัวอย่างเช่น ความร้อนที่จะส่งผล 

กระทบต่อเซลล์ (จฬุานย์ี, 2553) ยนีดงักล่าวจงึมคีวาม

สัมพันธ์กับลักษณะการทนต่อสภาพอากาศร้อนใน

โคนม ยนี Butyrophillin (BTN) เป็นโปรตนีชนดิหนึง่ซึง่

พบได้ใน Milk fat globule membrane ของสัตว์เลี้ยง

ลูกด้วยน�้ำนมโดยเป็นยีนที่ควบคุมลักษณะองค์

ประกอบโปรตีนนมและไขมันนมในโคนมลูกผสมไทย

โฮลสไตน์ (สายใจ และคณะ, 2553) ความสมัพนัธ์ของ 

polymorphisms ใน exon ที่ 7 ของยีน BTN/HaeIII 

และ BTN/SchI ซึ่งพบว่าทั้งยีนส่วนมีการแสดงออกที่

แตกต่างกันของเปอร์เซ็นต์ไขมันนม ส่วนลักษณะ

ปริมาณโปรตีนนม และผลผลิตน�้ำนมสัมพันธ์กับยีน 

BTN/HaeIII (Muszynska et al., 2010) ยีน Signal 

Transducer and Activator of Transcription 5A 

(STAT5A) เป็นยีนหนึ่งที่เกี่ยวข้องกับต่อมสร้างน�ำ้นม 

และมีผลต่อการท�ำงานของโปรแลคติน (prolactin) 

The results found indicated that ATP1A1 gene marker tended to associate with %Fat (AB, P=0.09) and FPR (AB and 
BB, P=0.13) traits. At the same time, HP3 gene marker tended to associate with FPR (P=0.14) and Milk 305-day  
(AB, P=0.07) meanwhile ARL4A gene marker tended to associate with Milk 305-day (AA, P=0.07). The relationship  
among genotype patterns of various gene markers on estimated breeding value shown that ARL4A was associated  
with Milk 305-day_EBV (AB, P=0.04) and HP3 gene marker was associated with Milk 305-day_EBV (AB, 
P=0.12). Besides, ATP1A1 gene marker was associated with %Pro_EBV (AB, P=0.03) and FPR_EBV (BB, P=0.08). 
Consideration of combined ATP1A1xBTN gene markers tended to associate with FPR (P=0.07) whereas another 
combined gene markers (%Fat and %Pro) were not associated with estimated breeding value.       
Keywords: fat to protein ratio of milk, milk yield, milk fat percentage, milk protein percentage, genetic marker, 
crossbred Thai-Holstein dairy cattle
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การแสดงออกของยีนโปรตีนนมใน STAT5A มีความ

เกี่ยวข้องกับลักษณะผลผลิตน�ำ้นม  เปอร์เซ็นต์ไขมัน

นมในโคนมพันธุ์ Jersey, Polish Black และ White, 

และ US Holstein cattle (Khatib et al., 2008)  

จากที่กล่าวมาจะเห็นว่ายีนแต่ละยีนมีผลต่อการ

เปลี่ยนแปลงและเกี่ยวข ้องลักษณะส�ำคัญทาง

เศรษฐกิจในโคนมอย่างยิ่ง แต่ในประชากรโคนมที่มี

การคดัเลือกอย่างตอ่เนือ่งและเป็นระยะเวลายาวนาน

อาจส่งผลให้เกดิการเปลีย่นแปลงบางอย่างโดยเฉพาะ

อย่างยิ่งการสูยหายของยีนและการตอบสนองของยีน

ของประชากรโคนมในต่างประเทศซึ่งส่วนใหญ่เป็น

โคนมพันธุ์กับประชากรโคนมของประเทศไทยซึ่งส่วน

ใหญ่เป็นโคนมลูกผสมอาจมีความแตกต่างกัน ดังนั้น

ในการศึกษาครั้งนี้จึงมีวัตถุประสงค์เพื่อศึกษาความ

สัมพันธ์ของรูปแบบยีน LEP, ARL4A, ATP1A1, 

HP3,BTN และ STAT5A ลกัษณะการให้ผลผลติน�ำ้นม 

องค์ประกอบน�้ำนมและสมดุลพลังงานเพื่อประโยชน์

ในการปรบัปรงุพนัธุแ์ละการคดัเลอืกโคนมพนัธุด์ต่ีอไป

ในอนาคต

วิธีการศึกษา

ตัวอย่างและข้อมูลที่ใช้ในการศึกษา

การศึกษาครั้งนี้ใช้ตัวอย่างเลือดและข้อมูลค่า

สังเกตของลักษณะต่างๆ จากแม่โคนมลูกผสมไทย

โฮลสไตน์จ�ำนวน 145 ตัว ของบริษัทฟาร์มโชคชัย ซึ่ง

ตัง้อยูใ่นเขตจงัหวดันครราชสมีา โดยแม่โคนมแต่ละตวั

ต้องมีข้อมูลระดับเลือด วัน/เดือน/ปีที่เกิด วัน/เดือน/ปี

ที่คลอด รวมทั้งข้อมูลค่าสังเกต ดังนี้ ข้อมูลเปอร์เซ็นต์

ไขมันนม (milk fat percentage, %Fat), เปอร์เซ็นต์

โปรตนีนม (milk protein percentage, %Pro), สดัส่วน

ไขมนัต่อโปรตนีนม (fat to protein ratio of milk; FPR) 

และการให้ผลผลิตน�ำ้นมรวม 305 วัน (aggregated 

305-day milk yield; Milk 305-day) เพื่อตรวจสอบ 

รูปแบบจีโนไทป์ของยีนเครื่องหมายรายตัวจากนั้นน�ำ

ข้อมูลของสัตว์ที่พบจีโนไทป์ในแต่ละยีนไปวิเคราะห์

ความสัมพันธ์ต่อไป

การตรวจสอบรปูแบบจโีนไทป์ของยนีเครือ่งหมาย

สกัดดีเอ็นเอจากตัวอย่างเลือดแม่โคนมตามวิธี

การของ (ทองสา 2555) เพื่อตรวจสอบคุณภาพและ

ปริมาณของดีเอ็นเอด้วยเทคนิค Polymerase Chain 

Reaction-Restriction Fragment Length Polymor-

phism (PCR-RFLP) โดยในการเพิม่ชิน้ส่วนดเีอน็เอใช้

เทคนิค PCR ในแต่ละปฏิกิริยาประกอบด้วยดีเอ็นเอ

ต้นแบบ (DNA template) ที่มีความเข้มข้น 50 ng/µl 

มีปริมาตร 1 µl,10X PCR-buffer มีปริมาตร 1 µl, 

MgCl
2
 มีปริมาตร 0.8 µl, dNTPs (1.0 mM/each)  

มีปริมาตร 1 µl, Primer forward และ Primer reverse 

มีปริมาตร 1 µl, 5 U/µl, Taq DNA Polymerase  

มปีรมิาตร 0.1 µl และปรบัปรมิาตรด้วยน�้ำกลัน่ฆ่าเชือ้

เพือ่ให้มปีรมิาตรรวมทัง้สิน้ 10 µl โดยในขัน้ตอนการท�ำ 

PCR มดีงันี ้1.ขัน้ตอน Initial denaturation ใช้อณุหภมูิ 

94 ºC เป็นเวลา 5 นาที 2. ขั้นตอน Denaturation  

ใช้อุณหภูมิ 94 ºC เป็นเวลา 30 วินาที และ 3. ขั้นตอน 

Annealing ใช้อณุหภมู ิ60 และ 62 ºC แตกต่างกนัตาม

ยีนเครื่องหมายที่ใช้ศึกษาโดยใช้เวลา 30 วินาที และ   

4. ขั้นตอน Final extension ใช้อุณหภูม ิ72 ºC เป็น

เวลา 5 นาท ีจากนัน้น�ำยนีเหล่านีม้าตดัด้วยเอมไซม์ตดั

จ�ำเพาะดังแสดงใน Table 1
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การวิเคราะห์ข้อมูล

รปูแบบจโีนไทป์ในการศกึษาต้องพบความถีไ่ม่ต�่ำ

กว่า 5% ของจ�ำนวนตัวอย่างที่ตรวจวิเคราะห์ทั้งหมด

จึงจะน�ำมาวิเคราะห์หาความสัมพันธ์ระหว่างรูปแบบ

จีโนไทป์กับค่าสังเกต และความสัมพันธ์ระหว่าง 

รูปแบบจีโนไทป์กับค่าการผสมพันธุ ์ (Estimated 

Breeding Value, EBV) ซึ่งค่าการผสมพันธุ ์ถูก

ประมาณด้วยวิธี  Expectation-Maximization  

Restricted Maximum Likelihood (EM-REML) 

ส�ำหรับการวิเคราะห์ความสัมพันธ ์ใช ้โปรแกรม

ส�ำเร็จรูป SAS v 9.2 โดยใช้วิธี Generalized Linear 

Model (PROC GLM) ภายใต้โมเดล [1] ส�ำหรับการ

วิเคราะห์ความสัมพันธ์ระหว่างรูปแบบจีโนไทป์กับค่า

สังเกต และโมเดล [2] ส�ำหรับการวิเคราะห์ความ

สัมพันธ์ระหว่างรูปแบบจีโนไทป์กับค่า EBV โดย 

รูปแบบโมเดลแสดงดังนี้

Table 1 PCR primers and PCR-RFLP conditions to detect genetic variation of LEP ATP1A1 ARL4A HP3 BTN 
and STAT5A genes.

Genes
5’-sequence-3’

Forward / reverse primer
Annealing

Temperatures
PCR sizes

(bp)
Restriction
enzymes

References

LEP F:GTCTGGAGGCAAAGGGCAGAGT
R:CCACCACCTCTGTGGAGTAG

62 ºC 522 BsaAI ศรีนวล (2553)1

LEP F:TGGAGTGGCTTGTTATTTTCTTCT
R:GTCCCCGCTTCTGGCTACCTAACT

62 ºC 400 Sau3AI Liefers et al. 
(2002)

ATP1A1 F:TGAGCAACCAACGCAACACT
R:TGGAACTGCAATCACTGAGGT

62 ºC 330 Rsal Liu et al. (2010)

ARL4A F:TTACTGCGACTTGGACCAGTT
R:GTCCACGACAAACACAATGC

60 ºC 501 Ddel Rincon et al. 
(2009)

HP3 F:GCACCACCTACTCCTGCGTA
R:CTTCATGTCCGACTGCACCA

60 ºC 230 Hpy188I จุฬานีย์ (2553)

BTN F:TGGAGCTCTATGGAAATGGG 
R:TACCCAACAGGAAGAAACAG

60 ºC 501 HaeIII สายใจ และคณะ 
(2553)

STAT5A F:CCAGGGTGCATACAGGACAG 
R:GCAGGTTACGAGGACTCAGG

60 ºC 224 MspA1I He et al. (2011)

1In this study

เมื่อ Yijklm1 และ Yijklm2  = ค่าสังเกตและค่าการ

ผสมพันธุ์ของลักษณะ %Fat, %Pro, FPR และ Milk 

305-day; μ = ค่าเฉลี่ยของค่าสังเกตในแต่ลักษณะที่

ศกึษา; BGi= อทิธพิลคงทีข่องระดบัเลอืด i (1 คอืระดบั

เลือด <80.9%HF, 2 คือระดับเลือด 81.0% ถึง 

93.6%HF, 3 คือระดับเลือด >93.7%HF); agej= 

อิทธิพลคงที่ของอายุเมื่อคลอดลูกที่ j; seasonk= 

อทิธพิลคงทีข่องฤดกูาลเมือ่คลอดที ่k; yearl = อทิธพิล

คงที่ของปีเมื่อคลอดที่ l; 
 
genotypesm = อิทธิพลสุ่ม

เนือ่งจากรปูแบบจโีนไทป์ที ่m โดยพจิารณาแยกแต่ละ

ยนีและพจิารณาการเข้าคูก่นัระหว่าง 2 ยนี (combined 

genotype) (m = ยีน LEP, ARL4A, ATP1A1, HP3, 

BTN and STAT5A) และ εijklm = อทิธพิลสุม่เนือ่งจาก

ความคลาดเคลื่อน 

ผลการศึกษาและวิจารณ์

ข้อมลูค่าสงัเกตของลกัษณะทีศ่กึษา ได้แก่ %Fat, 

%Pro, FPR และMilk 305-day (Table 2) พบว่า %Fat 

และ %Pro มีค่าเฉลี่ยอยู่ในช่วงใกล้เคียงกับรายงาน

4 
 

R:GTCCCCGCTTCTGGCTACCTAACT (2002) 

ATP1A1 F:TGAGCAACCAACGCAACACT 

R:TGGAACTGCAATCACTGAGGT 

62 ºC  330 Rsal Liu et al. (2010) 

ARL4A F:TTACTGCGACTTGGACCAGTT 

R:GTCCACGACAAACACAATGC 

60 ºC  501 Ddel Rincon et al. 

(2009) 

HP3 F:GCACCACCTACTCCTGCGTA 

R:CTTCATGTCCGACTGCACCA 

60 ºC  230 Hpy188I จุฬานีย์ (2553) 

BTN F:TGGAGCTCTATGGAAATGGG 

R:TACCCAACAGGAAGAAACAG 

60 ºC  501 HaeIII สายใจ และคณะ 

(2553) 

STAT5A F:CCAGGGTGCATACAGGACAG 

R:GCAGGTTACGAGGACTCAGG 

60 ºC  224 MspA1I He et al. (2011) 

1In this study 

การวิเคราะห์ข้อมูล 

รูปแบบจีโนไทป์ในการศึกษาต้องพบความถี�ไม่ตํ�ากว่า 5% ของจํานวนตัวอย่างที�ตรวจวิเคราะห์ทั �งหมดจึงจะ

นํามาวิเคราะห์หาความสมัพนัธ์ระหว่างรูปแบบจีโนไทป์กบัค่าสงัเกต และความสมัพันธ์ระหว่างรูปแบบจีโนไทป์กับค่าการ

ผสมพันธุ์  (Estimated Breeding Value, EBV) ซึ�งค่าการผสมพันธุ์ถูกประมาณด้วยวิธี Expectation-Maximization 

Restricted Maximum Likelihood (EM-REML) สําหรับการวิเคราะห์ความสมัพันธ์ใช้โปรแกรมสําเร็จรูป SAS v 9.2 โดย

ใช้วิธี Generalized Linear Model (PROC GLM) ภายใต้โมเดล [1] สําหรับการวิเคราะห์ความสมัพันธ์ระหว่างรูปแบบจี

โนไทป์กับค่าสงัเกต และโมเดล [2] สําหรับการวิเคราะห์ความสมัพันธ์ระหว่างรูปแบบจีโนไทป์กับค่า EBV โดยรูปแบบ

โมเดลแสดงดงันี � 

𝑌������ = 	𝜇 + 𝐵𝐺� + 𝑎𝑔𝑒� + 𝑠𝑒𝑎𝑠𝑜𝑛� + 𝑦𝑒𝑎𝑟� + 𝑔𝑒𝑛𝑜𝑡𝑦𝑝𝑒𝑠� + 𝜀�����         [Model 1] 

	𝑌������ = 𝜇 + 𝑔𝑒𝑛𝑜𝑡𝑦𝑝𝑒𝑠� + 𝜀�����                                                                                 [Model 2] 

เมื�อ 𝑌������และ	𝑌������  = ค่าสงัเกตและค่าการผสมพันธุ์ของลกัษณะ %Fat, %Pro, FPR และ Milk 305-day; 𝜇 = 

ค่าเฉลี�ยของค่าสงัเกตในแต่ลกัษณะที�ศึกษา;	𝐵𝐺� = อิทธิพลคงที�ของระดับเลือด i (1 คือระดับเลือด <80.9%HF, 2 คือ

ระดับเลือด 81.0% ถึง 93.6%HF, 3 คือระดับเลือด >93.7%HF );	𝑎𝑔𝑒� = อิทธิพลคงที�ของอายุเมื�อคลอดลูกที� j; 

𝑠𝑒𝑎𝑠𝑜𝑛�  = อิทธิพลคงที�ของฤดูกาลเมื�อคลอดที� k; 𝑦𝑒𝑎𝑟� = อิทธิพลคงที�ของปีเมื�อคลอดที� l; 𝑔𝑒𝑛𝑜𝑡𝑦𝑝𝑒𝑠�   = 

อิทธิพลสุม่เนื�องจากรูปแบบจีโนไทป์ที� m โดยพิจารณาแยกแต่ละยีนและพิจารณาการเข้าคู่กันระหว่าง 2 ยีน  (combined 

genotype) (m = ยีน LEP, ARL4A, ATP1A1, HP3, BTN and STAT5A) และ 𝜀�����= อิทธิพลสุ่มเนื�องจากความ

คลาดเคลื�อน  

ผลการศึกษาและวิจารณ์ 

ข้อมูลค่าสงัเกตของลกัษณะที�ศึกษา ได้แก่ %Fat, %Pro, FPR และMilk 305-day (Table 2) พบว่า%Fat 

และ%Pro มีค่าเฉลี�ยอยู่ในช่วงใกล้เคียงกับรายงานของ ธีระ (2553) ในขณะที�ลกัษณะ FPR พบว่าค่าเฉลี�ยของข้อมูลโค

นมลกูผสมไทยโฮลสไตน์มีค่าอยู่ในช่วง 0.68 ถงึ 2.48 (ค่ามาตรฐานของลกัษณะ FPR มีค่า 1-2) ซึ�งชี �ให้เห็นว่ามีโคนมส่วน

หนึ�งที�ประสบปัญหาขาดสมดุลพลงังาน (Toni et al., 2011) สําหรับค่า Milk 305-day พบว่ามีค่าสงูกว่ารายงานของ จุรี

รัตน์ และสายณัห์ (2546); จรีุรัตน์ และคณะ (2553)  
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ของ ธรีะ (2553) ในขณะทีล่กัษณะ FPR พบว่าค่าเฉลีย่

ของข้อมูลโคนมลูกผสมไทยโฮลสไตน์มีค่าอยู่ในช่วง 

0.68 ถึง 2.48 (ค่ามาตรฐานของลักษณะ FPR มีค่า 

1-2) ซึง่ชีใ้ห้เหน็ว่ามโีคนมส่วนหนึง่ทีป่ระสบปัญหาขาด

สมดุลพลังงาน (Toni et al., 2011) ส�ำหรับค่า Milk 

305-day พบว่ามีค่าสูงกว่ารายงานของ จุรีรัตน์ และ

สายัณห์ (2546); จุรีรัตน์ และคณะ (2553) 

Table 2 	 Data of 145 dairy cows description, milk fat percentage (%Fat), milk protein percentage (%Pro),  
fat to protein ratio of milk (FPR) and aggregated 305-day milk yield (Milk 305-day).

Traits Mean Standard Deviation Min Max
%Fat 4.38 2.39 0.72 8.88
%Pro 3.14 0.62 2.05 6.89
FPR 1.58 0.90 0.30 3.83
Milk 305-day (kg) 4,674 1,054 2,525 7,699

รูปแบบความถี่จีโนไทป์และความถี่อัลลีล

ผลการตรวจสอบรปูแบบจโีนไทป์ ความถีจ่โีนไทป์

และความถีอ่ลัลลีของยนี LEP/Bsa1AI, LEP/Sau3AI, 

ARL4A, ATP1A1, HP3, BTN และ STAT5A แสดงใน 

Figure 1 และ Table 3 โดยพบว่าจโีนไทป์บางรปูแบบ

มีความถี่ต�่ำกว่า 5%  ซึ่งอาจเกิดจากความถี่ของกลุ่ม

ตัวอย่างที่ศึกษาได้รับผลกระทบจากการคัดเลือกซึ่ง

สอดคล้องกับงานวิจัยของ Clempson et al. (2011) 

โดยพบว่าการแสดงออกของยีน LEP เกี่ยวข้องกับการ

ให้ผลผลติน�ำ้นมทีต่�ำแหน่ง A59V โดยรปูแบบจโีนไทป์ 

TT มีความสัมพันธ์กับการลดลงของผลผลิตน�้ำนม

ตลอดระยะการให้นม หรือแม้แต่ในงานวิจัยของ  

Javanmard et al. (2010) พบว่ารูปแบบจีโนไทป์ AB  

มีความสัมพันธ์กับการให้ผลผลิตไขมันสูง ด้วยเหตุผล

เหล่านี้จึงมีความเป็นไปได้ที่จีโนไทป์ของบางยีนอาจ

สูญหายไปหรือถูกคัดออกจากฝูงโคนม ผลจากการ

ศึกษายีน ATP1A1 ของ Liu et al. (2010) พบรูปแบบ 

AB เป็นรปูแบบทีส่ามารถทนต่อความเครยีดเนือ่งจาก

ความร้อนได้ดี รองลงมาคือ BB  ในขณะที่รูปแบบ

จีโนไทป์ AA ไม่ปรากฏในกลุ่มตัวอย่างนี้อาจเป็นกลุ่ม

โคที่มีความสามารถในการทนร้อนได้น้อยกว่ารูปแบบ

จโีนไทป์อืน่นัน่เอง ซึง่เหตผุลทีก่ล่าวมาสามารถใช้สรปุ

ในยีน HP3 (ไม่พบรูปแบบจีโนไทป์ BB) (จุฬานีย์ 

2553) และยีน  BTN (ไม่พบรูปแบบจีโนไทป์ BB) 

(สายใจ และคณะ, 2553) ตามล�ำดับ 

Figure 1 	The PCR-RFLP pattern of LEP/BsaAI, LEP/Sau3AI, ARL4A, ATP1A1, HP3, BTN, and STAT5A genes.
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Table 3 	The genotype and allele frequencies of  various genes in Thai-Holstein crossbred. 

Genes  n1 Genotypic frequencies Allelic frequencies
AA (n) AB (n) BB (n) A B

LEP/Bsa1AI 142 0.10 (15) 0.37 (52) 0.53 (75) 0.29 0.71
LEP/Sau3AI 145 0.51 (74) 0.40 (58) 0.09 (13) 0.71 0.29
ARL4A 145 0.65 (94) 0.28 (41) 0.07 (10) 0.79 0.21
ATP1A1 145 0 0.59 (86) 0.41 (59) 0.30 0.70
HP3 143 0.58 (83) 0.42 (60) 0 0.79 0.21
BTN 128 0.85 (109) 0.15 (19) 0 0.93 0.07

AA (n) AG (n) GG (n) A G
STAT5A 133 0.34 (45) 0.40 (53) 0.26 (35) 0.54 0.46

1n is number of animal

การพจิารณาความสมัพนัธ์ระหว่างยนีแต่ละยนีกบั

ค่าสังเกตต่างๆ

ความสัมพันธ์กับลักษณะเปอร์เซ็นต์ไขมันนม 

(%Fat)

ผลการศกึษาในครัง้นีไ้ม่พบความสมัพนัธ์ระหว่าง

ยีน LEP, ARL4A, HP3, BTN, และ STAT5A กับค่า 

%Fat ดังแสดงใน Table 4 และความสัมพันธ์กับค่า

การผสมพันธุ์ของ %Fat ดังแสดงใน Table 5 (สายใจ 

และคณะ, 2553; Liefers et al., 2002; Chebel et al., 

2008; He et al., 2011) อย่างไรก็ตามยีน ATP1A1  

พบว่ามีแนวโน้มความสัมพันธ์ระหว่างยีนดังกล่าวกับ

ลักษณะ %Fat (P=0.09) โดยรูปแบบจีโนไทป์ AB  

มีแนวโน้มท�ำให้ %Fat สูงกว่ารูปแบบจีโนไทป์ BB 

อย่างไรก็ตามเมื่อพิจารณาความสัมพันธ์ระหว่างยีน 

ดังกล่าวกับค่าการผสมพันธุ์กลับไม่พบความแตกต่าง

ทางสถติ ิ(P>0.05) ในทัง้ 2 รปูแบบจโีนไทป์ (Table 5) 

ซึ่งผลดังกล่าวเป็นไปในทิศทางเดียวกันกับยีนอื่นๆ

ความสัมพันธ์กับลักษณะเปอร์เซ็นต์โปรตีน 

(%Pro)

ไม่พบความสัมพันธ์ระหว่างรูปแบบจีโนไทป์ใดๆ

ในยีนเครื่องหมายที่ศึกษากับค่า %Pro (P>0.05)  

(Table 4) แต่เมื่อพิจารณาความสัมพันธ์ระหว่าง 

รูปแบบจีโนไทป์กับค่าการผสมพันธุ์ (Table 5) พบว่า

ยนี ATP1A1 ทีม่รีปูแบบจโีนไทป์ AB มผีลท�ำให้ค่าการ

ผสมพนัธุข์องลกัษณะ %Pro สงูขึน้ได้อย่างมนียัส�ำคญั

ทางสถิติ (P<0.05) ดังนั้นในการประยุกต์ใช้สามารถ

น�ำยีน ATP1A1 ไปใช้ในการคัดเลือกโคนมเพื่อให้มี

พันธุกรรมของการให้ %Pro สูงขึ้นได้

ความสัมพันธ์กับลักษณะสัดส่วนไขมันต่อโปรตีน

นม (FPR)

ผลการศึกษาครั้งนี้ไม่พบความสัมพันธ์ที่ชัดเจน

ระหว่างรปูแบบจโีนไทป์กบัค่าสงัเกตลกัษณะ FPR ใน

ยนีเครือ่งหมายต่างๆ อย่างไรกต็ามพบว่ายนี ATP1A1 

(P<0.13) และ HP3 (P<0.14) มีแนวโน้มสัมพันธ์กับ

ลักษณะ FPR (Table 4) โดยรูปแบบจีโนไทป์ AB ของ

ยีน ATP1A1 มีแนวโน้มท�ำให้ค่า FPR สูงกว่ารูปแบบ

จีโนไทป์ BB และผลเป็นไปในทิศทางเดียวกันกับยีน 

HP3 ส�ำหรบัความสมัพนัธ์ระหว่างรปูแบบจโีนไทป์ของ

ยีนเครื่องหมายต่างๆ กับค่าการผสมพันธุ์ (Table 5) 

พบว่ารูปแบบจีโนไทป์ BB ของยีน ATP1A1 (P=0.08) 

มีแนวโน้มท�ำให้ค่า FPR สูงกว่ารูปแบบจีโนไทป์ AB 

ส�ำหรบัการประยกุต์ใช้จะเหน็ว่ารปูแบบจโีนไทป์ทัง้ AB 

(FPR_EBV = -0.01+0.01) และ BB (FPR_EBV = 

0.02+0.01) ในส่วนของความสัมพันธ์กับค่าการผสม

พันธุ์ไม่แตกต่างกันมากนัก แต่จะเห็นว่าอัลลีล B อาจ

มีผลต่อค่า FPR ดังนั้นในการคัดเลือกปรับปรุง

พันธุกรรมของลักษณะดังกล่าวสามารถเลือกใช้ได้ 

ทั้ง AB และ BB 
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ความสัมพันธ์กับลักษณะผลผลิตน�้ำนม 305 วัน 

(Milk 305-day)

ไม่พบความสัมพันธ์ที่ชัดเจนระหว่างรูปแบบ

จีโนไทป์ในยีนเครื่องหมายต่างๆ กับค่า Milk 305-day 

แต่พบแนวโน้มความสมัพนัธ์ของยนี ARL4A (P=0.07) 

และ HP3 (P=0.07)(Table 4) ในขณะเดียวกันพบ

ความสัมพันธ์ระหว่างรูปแบบจีโนไทป์กับค่าการผสม

พันธุ ์ของยีน ARL4A (P<0.05) กล่าวคือรูปแบบ

จโีนไทป์ AB มผีลท�ำให้ผลผลติน�ำ้นมรวมที ่305 วนัสงู

ขึ้นได้ นอกจากนี้ยังพบแนวโน้มความสัมพันธ์กับยีน 

HP3 (P=0.12) (Table 5) ดังนั้นในการประยุกต์ใช้ยีน

เครื่องหมาย ARL4A น่าจะเหมาะสมต่อการน�ำไปใช้

ในการคัดเลือกการพันธุกรรม 

Table 4 	 Association analysis for %Fat, %Pro, FPR, and Milk 305-day with genotype of various genes.

Genes Genotype
Lease square means ± Standard error 

%Fat %Pro FPR Milk 305-day (kg)
LEP/BsaAI AA 4.15±1.04 3.17±0.29 1.68±0.43 4833.96±345.63

AB 4.63±0.57 3.05±0.16 1.73±0.26 4943.55±264.26
BB 4.11±0.50 3.07±0.15 1.40±0.23 4805.50±240.81

P-value1/ 0.57 0.90 0.30 0.80
LEP/Sau3AI AA 4.42±0.52 3.03±0.15 1.53±0.24 4687.27±259.35

AB 4.70±0.57 3.05±0.16 1.73±0.26 4765.38±262.22
BB 4.38±1.06 3.14±0.29 1.76±0.44 4865.08±368.59

P-value 0.82 0.91 0.60 0.84
ARL4A AA 4.68±0.50 3.04±0.15 1.64±0.23 4772.93±244.25

AB 4.09±0.60 3.04±0.17 1.55±0.27 4713.00±265.89
BB 4.51±1.06 2.74±0.29 1.66±0.47 3956.54±411.03

P-value 0.49 0.51 0.90 0.07
ATP1A1 AB 4.81±0.50 3.08±0.15 1.71±0.23 4731.21±242.90

BB 4.05±0.55 2.96±0.16 1.41±0.25 4762.49±272.63
P-value 0.09 0.30 0.13 0.86

HP3 AA 4.678±0.51 3.00±0.15 1.72±0.23 4635.37±243.72
AB 4.248±0.56 3.10±0.17 1.41±0.26 4958.54±259.52

P-value 0.35 0.43 0.14 0.07
BTN AA 4.38±0.58 3.06±0.17 1.48±0.26 4815.97±254.03

AB 4.44±0.75 2.89±0.22 1.85±0.33 4893.91±293.70
P-value 0.92 0.36 0.19 0.79

STAT5A AA 4.66±0.63 3.06±0.18 1.73±0.28 4804.06±270.32
AG 4.03±0.61 3.02±0.18 1.43±0.27 4803.81±261.78
GG 4.78±0.69 2.97±0.21 1.72±0.33 4956.30±268.89

P-value 0.37 0.87 0.39 0.79
1/P-value for significant within a column in each gene 
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Table 5 	 Association analysis for %Fat_EBV, %Pro_EBV, FPR_EBV, and Milk 305-day_EBV with genotype of 
various genes.

Genes Genotype
Lease square means ± Standard error

%Fat_EBV %Pro_EBV FPR_EBV Milk 305-day_EBV
LEP/BsaAI AA -0.34±0.19 -0.08±0.05 -0.02±0.02 98.72±76.09

AB 0.06±0.07 -0.02±0.02 0.01±0.01 235.69±39.62
BB 0.04±0.07 0.01±0.02 0.00±0.01 176.27±34.24

P-value 0.16 0.24 0.39 0.23
LEP/Sau3AI AA 0.05±0.06 0.00±0.02 0.00±0.01 178.95±34.37

AB 0.02±0.07 -0.01±0.02 0.01±0.01 226.60±37.65
BB -0.34±0.19 -0.08±0.05 -0.02±0.02 121.04±81.14

P-value 0.17 0.30 0.50 0.42
ARL4A AA 0.06±0.06 -0.00±0.02 0.00±0.01 182.28ab±29.76

AB -0.05±0.09 -0.01±0.02 0.01±0.01 259.69b±44.10
BB -0.12±0.20 -0.08±0.05 0.01±0.02 2.58a±94.58

P-value 0.47 0.30 0.83 0.04
ATP1A1 AB -0.02±0.06 0.01a±0.02 -0.01±0.01 215.21±31.10

BB 0.07±0.07 -0.04b±0.02 0.02±0.01 160.26±38.49
P-value 0.38 0.03 0.08 0.27

HP3 AA 0.05±0.06 -0.01±0.02 0.01±0.01 158.56±32.18
AB -0.01±0.08 0.01±0.020 -0.01±0.01 236.16±36.88

P-value 0.52 0.54 0.15 0.12
BTN AA 0.00±0.06 -0.01±0.014 -0.00±0.01 196.52±28.49

AB 0.00±0.13 -0.02±0.03 0.01±0.01 252.25±69.20
P-value 0.99 0.70 0.72 0.46

STAT5A AA 0.07±0.09 -0.02±0.02 -0.00±0.01 245.70±44.05
AG 0.04±0.08 0.01±0.02 0.01±0.01 184.93±40.49
GG -0.06±0.10 -0.02±0.03 0.01±0.01 179.34±50.69

P-value 0.57 0.61 0.85 0.51
a,b/within a column in each gene with no common superscript are significant difference (P<0.05) 

การพิจารณาความสัมพันธ์โดยการรวมยีนกับค่า

สังเกตและค่าการผสมพันธุ์ของลักษณะที่ศึกษา

ความสมัพนัธ์ของรปูแบบจโีนไทป์โดยการรวมยนี

เครื่องหมายเข้าด้วยกัน (combined genes) กับค่า

สังเกตและค่าการผสมพันธุ์ในลักษณะที่ศึกษาต่างๆ 

(Table 6) พบว่าความสมัพนัธ์ของรปูแบบจโีนไทป์โดย

การรวมยีน  LEP/BsaAIxBTN (P=0.02 and 0.21), 

LEP/Sau3AIxBTN (P=0.04 and 0.33) และ AT-

P1A1xBTN  (P=0.06 and 0.07) กับลักษณะ FPR ใน

ทางตรงกนัข้ามแมจ้ะรวมยนีเครือ่งหมายเข้าด้วยกนัก็

ยงัไม่พบความสมัพนัธ์ทัง้กบัค่าสงัเกตและค่าการผสม

พนัธุข์องรปูแบบจโีนไทป์กบัลกัษณะ %Fat และ %Pro 

ตามล�ำดบั ในการประยกุต์ใช้จะเหน็ว่าการเลอืกใช้ยนี

เครื่องหมาย ATP1A1xBTN น่าจะเหมาะสมมากกว่า

ยีนเครื่องหมายอื่นๆ
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Table 6	 Association analysis for %Fat, %Fat_EBV, %Pro , %Pro_EBV, FPR , and FPR_EBV, with genotype 
combine of various genes.

Genes Genotype
Lease square means ± Standard error

%Fat %Fat_EBV %Pro %Pro_EBV FPR FPR_EBV
LEP/BsaAI x BTN ABAA 5.15±0.70 0.05±0.09 3.02±0.21 -0.02±0.02 1.90b±0.30 0.01±0.01

BBAA 3.96±0.64 -0.01±0.08 3.09±0.20 0.01±0.02 1.20a±0.28 -0.01±0.01
BBAB 4.55±0.86 0.10±0.16 2.94±0.27 -0.02±0.03 1.88ab±0.37 0.03±0.02

P-value 0.16 0.78 0.84 0.53 0.02 0.21
LEP/Sau3AIx

BTN

AAAA 4.01±0.63 0.01±0.08 3.08±0.20 0.01±0.02 1.24a±0.28 -0.01±0.01
AAAB 4.68±0.83 0.10±0.15 2.93±0.26 -0.03±0.03 1.92b±0.36 0.02±0.02

ABAA 5.07±0.70 0.03±0.08 3.03±0.21 -0.02±0.02 1.85ab±0.30 0.01±0.01
P-value 0.20 0.88 0.83 0.59 0.04 0.33

ATP1A1x

BTN

ABAA 4.47±0.63 -0.08±0.07 3.13±0.19 0.01±0.01 1.46a±0.27 -0.01a±0.01
ABAB 5.05±0.93 0.04±0.17 2.86±0.26 -0.01±0.03 2.30b±0.38 0.02b±0.02

BBAA 3.98±0.67 0.12±0.09 2.96±0.20 -0.04±0.02 1.28a±0.30 0.02b±0.01
BBAB 3.63±1.06 -0.04±0.18 2.92±0.31 -0.03±0.04 1.11a±0.45 -0.01a±0.02

P-value 0.56 0.38 0.56 0.40 0.06 0.07
a,b/within a column in each gene with no common superscript are significant difference (P<0.05) 

สรุป

แม้ว่าการศกึษาความสมัพนัธ์ของยนีเครือ่งหมาย

ต่างๆกับค่าสังเกต และค่าการผสมพันธุ์จะไม่สามารถ

สรุปได้ชัดเจนถึงความสัมพันธ์ อย่างไรก็ตามผลจาก

การศึกษาสามารถแสดงถึงแนวโน้มความสัมพันธ์ 

พอสมควร นอกจากนีก้ารพจิารณาร่วมกนัโดยการรวม

ยีนเครื่องหมาย ATP1A1xBTN  น่าจะเป็นทางเลือกที่

ดีกว่าการพิจารณาแยกในแต่ละยีนโดยเฉพาะกับ

ลักษณะสมดุลพลังงาน แต่ในลักษณะอื่นๆ อาจ

ต้องการข้อมูลสนับสนุนเพิ่มเติมในอนาคต

ค�ำขอบคุณ

คณะผูว้จิยัขอขอบคณุส�ำนกังานกองทนุสนบัสนนุ

การวจิยั และฟาร์มโชคชยั จ�ำกดัทีส่นบัสนนุทนุวจิยัใน

ครั้งนี้ ภายใต้โครงการการพัฒนานักวิจัยและงานวิจัย

เพื่ออุตสาหกรรม-พวอ. ระดับปริญญาโท และ 

ขอขอบคุณมหาวิทยาลัยขอนแก่นที่สนับสนุนทุนวิจัย

ภายใต้โครงการพัฒนานักวิจัยทุนบ่มเพาะนักวิจัย
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