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การประมาณค่าพารามิเตอร์ทางพันธุกรรมของลักษณะขนาดครอก 
ในล�ำดับครอกที่ต่างกันในแม่สุกรลูกผสมลาร์จไวท์และแลนด์เรซ

Estimates  of  genetic parameter for litter size at different parities in 
crossbred large white and landrace sows
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บทคัดย่อ: วัตถุประสงค์ในการศึกษาครั้งนี้เพื่อประมาณค่าพารามิเตอร์ทางพันธุกรรมของลักษณะจ�ำนวนลูกแรกเกิด 
มีชีวิต (number of born alive; NBA) ในล�ำดับครอกที่ต่างกันและศึกษาความเหมาะสมของโมเดลด้วยการเปรียบเทียบ 
ค่าพารามเิตอร์ทางพนัธกุรรมทีป่ระมาณได้จากโมเดลในแบบต่างๆ โมเดลทีใ่ช้ในการศกึษาครัง้นีม้ดีงันี ้Model I) วเิคราะห์
ทีละลักษณะ (single-trait model) โดยพิจารณาให้แต่ละล�ำดับครอกเป็นลักษณะที่ต่างกัน  Model II) ล�ำดับครอก 
ที่ต่างกันเป็นการวัดซ�ำ้ภายในลักษณะเดียวกัน โดยใช้โมเดลประเมินลักษณะที่มีการวัดซ�ำ้ (repeatability model) และ 
Model III) วเิคราะห์ร่วมกนัหลายลกัษณะ (multiple-trait model) โดยพจิารณาว่าแต่ละล�ำดบัครอกเป็นลกัษณะทีต่่างกนั  
โดยใช้ข้อมูลลักษณะจ�ำนวนลูกแรกเกิดมีชีวิต จ�ำนวน 6,375 บันทึก ของแม่สุกรลูกผสมที่เกิดระหว่างปี พ.ศ. 2546 ถึง 
พ.ศ. 2552 จากฟาร์มเอกชนที่อยู่ในเขตภาคกลางของประเทศไทย ประมาณค่าความแปรปรวนและความแปรปรวนร่วม
ประมาณด้วยวธิ ีRestricted Maximum Likelihood (REML) และประมาณค่าการผสมพนัธุด้์วยวธิ ีBest Linear Unbiased 
Prediction (BLUP) ผลจากการศึกษา พบว่า ค่าอัตราพันธุกรรม (h2) ของลักษณะ NBA ที่ได้จาก Model I, II, และ III  
มีค่าต�่ำอยู่ในช่วง 0.01-0.05 ค่าสหสัมพันธ์ทางพันธุกรรม (rg) ระหว่างล�ำดับครอกมีค่าต�่ำอยู่ในช่วง 0.03-0.66  
การเปรียบเทียบโมเดลที่เหมาะสมด้วยค่า -2LogL แสดงให้เห็นว่า Model I มีความเหมาะสมมากที่สุด และเมื่อพิจารณา
ค่าความแม่นย�ำของค่าการผสมพันธุ์พบว่า Model II ให้ค่าความแม่นย�ำของค่าการผสมพันธุ์สูงที่สุด จากการศึกษา 
ค่าสหสมัพนัธ์ระหว่างค่าการผสมพนัธุ ์25 อนัดบัแรก พบว่า ค่าการผสมพนัธุจ์ากทัง้สามโมเดลมกีารจดัล�ำดบัทีแ่ตกต่างกนั  
(<0.65) ดังนั้นเพื่อเพิ่มผลตอบสนองจากการคัดเลือก Model II จึงเป็นโมเดลที่เหมาะสมในการประมาณค่าการผสมพันธุ์
ในประชากรสุกรที่ได้ศึกษาในครั้งนี้
ค�ำส�ำคัญ:  ค่าพารามิเตอร์ทางพันธุกรรม, ขนาดครอก, ล�ำดับครอกที่แตกต่างกัน

ABSTRACT: The objectives of this study were to estimate genetic parameters of number of born alive (NBA) in  
different parities and to examine the appropriateness of the 3 models. The genetic parameters in all models were evaluated.  
In model I, single-trait animal model, each parity was considered as a different trait. In model II, repeatability model, 
each trait of different paritys was measured repeatedly. In model I, multiple-trait model, each parity was treated as  
a different trait. The 6,375 records of NBA from sows that born between 2546 to 2552 were analysed. They were 
grew by private farms in the central part of Thailand. (Co)variance components and breeding value were estimated by  
Restricted Maximum Likelihood (REML) and Best Linear Unbiased Prediction (BLUP) method, respectively. The results 
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บทน�ำ

	 การปรับปรุงพันธุ ์เพื่อเพิ่มลักษณะขนาดครอก 

(Litter size) เช่น จ�ำนวนลกูแรกเกดิมชีวีติ (number of 

born alive; NBA) เป็นเป้าหมายที่ส�ำคัญในโปรแกรม

การปรับปรุงพันธุ์สุกร (Olliver et al., 1990; Roehe 

and Kennedy, 1995) เนื่องจากเป็นสิ่งส�ำคัญที่แสดง

ให้เห็นถึงประสิทธิภาพการสืบพันธุ์ของแม่สุกร (sow 

productivity) เมือ่พจิารณาจากจ�ำนวนลกูสกุรหย่านม

ต่อแม่ต่อปี (เกียรติศักดิ์, 2553; Hanenberg et al., 

2001) ลกัษณะจ�ำนวนลกูแรกเกดิมชีวีติจงึเป็นลกัษณะ

ที่มีส�ำคัญทางเศรษฐกิจและมีผลกระทบโดยตรงต่อ

ต้นทุนและรายได้ของผู้ผลิตสุกร (มนต์ชัย, 2548;  

Irgang et al., 1994) อย่างไรก็ตามผลตอบสนอง

ต่อการคัดเลือกลักษณะจ�ำนวนลูกแรกเกิดมีชีวิตนั้น

ค่อนข้างต�่ำ (ภานุวัฒน์, 2552; Southwood and 
Kennedy, 1990; Alfonso et al., 1997) เนือ่งจากมค่ีา

อัตราพันธุกรรมต�่ำ ดังนั้นการประมาณค่าพารามิเตอร ์

ทางพนัธกุรรม (genetic parameter) ทีม่คีวามแม่นย�ำ

เพื่อใช้ในการประมาณค่าการผสมพันธุ์จะส่งผลให้

ความแตกต่างเนื่องมาจากการคัดเลือก (selection 

differential) เพิ่มมากขึ้น (Piles et al., 2006)

	 การประเมินพันธุกรรมของลักษณะขนาดครอก

ในสุกรนิยมใช้โมเดลประเมินลักษณะที่มีการวัดซ�้ำ  

(repeatability model) เนือ่งจากมกีารวดัซ�้ำในลกัษณะ

เดยีวกนั (Ehlers et al., 2005; Mekkawy et al., 2010) 

จากงานวิจัยที่ผ่านมาบ่งชี้ว่าการใช้โมเดลที่ประเมิน

ลักษณะที่มีการวัดซ�้ำอาจไม่ถูกต้อง (Alfonso et al., 

1997; Fernandez et al., 2008) จากข้อก�ำหนดของ

โมเดลซึ่งระบุว่า ค่าสหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมระหว่าง

ล�ำดบัครอก (parity order) ต้องเท่ากบั 1 (Henderson,  

1988) ข้อก�ำหนดดังกล่าวจึงมีความเป็นไปได้ที่เป็น

สาเหตุท�ำให้ผลตอบสนองเนื่องจากการคัดเลือกไม่ดี

เท่าที่ควร (Irgang et al., 1994) ดังนั้นจึงมีหลายงาน

วิจัยที่ผ่านมาแนะน�ำให้ประเมินพันธุกรรมลักษณะ

ขนาดครอกในล�ำดับครอกที่ต่างกัน (different parity)  

ถือเป็นลักษณะที่ต่างกันโดยใช้การวิเคราะห์ร่วมกัน 

หลายลกัษณะ (multiple-trait analysis) ในการประมาณ

ค่าการผสมพันธุ์ (breeding value) (Roehe and  

Kennedy, 1995; Noguera et al., 2002) จุดประสงค์

ในการศึกษาครั้งนี้เพื่อประมาณค่าพารามิเตอร์ทาง

พันธุกรรมของลักษณะจ�ำนวนลูกแรกเกิดมีชีวิตใน

ล�ำดับครอกที่ต่างกันและศึกษาความเหมาะสมของ

โมเดลที่ใช้ในการประเมินพันธุกรรมในประชากรสุกร

ลูกผสมลาร์จไวท์และแลนด์เรซที่ได้ศึกษาในครั้งนี้ 

วิธีการศึกษา

ข้อมูลที่ใช้ในการศึกษา

	 การศึกษาครั้งนี้ใช้ข้อมูลจ�ำนวนลูกสุกรแรกเกิด

มีชีวิตในสุกรลูกผสม 2 สายพันธุ์ระหว่าง ลาร์จไวท์ x 

แลนซ์เรซ (YL) และ แลนซ์เรซ x ลาร์จไวท์ (LY) ที่ผลิต

ขึ้นเองภายในฟาร์มโดยหลีกเลี่ยงการผสมเลือดชิด ใน

ส่วนของพ่อแม่พนัธุแ์ท้น�ำเข้ามาจากประเทศเดนมาร์ก 

การผลิตสุกรขุน 3 สายพันธุ์ ใช้พ่อสุดท้ายเป็นพันธุ ์

ดูรอค และใช้การผสมเทียม (artificial insemination)  

ทั้งหมด เก็บรวบรวมข้อมูลจากฟาร์มเอกชน 2 แห่งที่

อยู่ในเขตภาคกลางของประเทศไทย ระหว่างปี พ.ศ. 

2546 ถึง ปี พ.ศ. 2552 รวม 7 ปี ข้อมูลที่รวบรวมแบ่ง

ได้เป็น 2 ส่วนดังนี้ 1) ข้อมูลพันธุ์ประวัติ (pedigree 

file) ประกอบด้วย หมายเลขประจ�ำตัวสุกร (swine 

Identification number; ID), หมายเลขพ่อพันธุ ์  

revealed that heritabilities of NBA from Model I, II, and III were less which ranged from 0.01-0.05. Genetic correlation 
(rg) between parity were less which ranged from 0.03-0.66. Model comparison by -2LogL values indicate that Model I 
is the most appropriate model. For the accuracy of estimated breeding values (EBV), Model II had the highest accuracy. 
The top 25 dams of all three models that were analyzed by the rank correlation between EBV have different ranking.  
Therefore, Model II was selected as an appropriate model to estimate the population of breeding values pigs for  
maximizing the response in this study.
Keywords:  genetic parameter, litter size, different parities
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(Sire’s ID), หมายเลขแม่พันธุ์ (Dam’s ID), ปีเกิด 

(Year of Birth; YB) และ 2) แฟ้มข้อมูล (data file)  

ประกอบด้วย หมายเลขประจ�ำตัวสุกร (swine  

Identification number; ID), กลุ่มระดับสายเลือดของ

สุกร (group genetic effect) แบ่งเป็น 2 กลุ่มได้แก่ 

½ ลาร์จไวท์ x ½ แลนซ์เรซ (50%Y x 50%L) และ 

½ แลนซ์เรซ x ½ ลาร์จไวท์ (50%L x 50%Y) ล�ำดับ

ครอกทีส่กุรคลอด (parity) วนั-เดอืน-ปี ทีส่กุรคลอดลกู  

(farrowing date) น�ำมาจัดเป็นกลุ ่มการจัดการ  

(contemporary group) โดยพิจารณาจากฝูง-ปี-

ฤดูกาล ที่สุกรคลอดลูก มีรายละเอียดดังนี้ ฟาร์มหรือ

หน่วยการผลติ (farm or unit), แบ่งได้เป็น 2 กลุม่ได้แก่ 

CHF และ CSF, ปี ทีส่กุรคลอดลกูคอื ปี พ.ศ. 2546 ถงึ 

ปี พ.ศ. 2552, และ ฤดูกาล (season) ที่สุกรคลอดลูก 

แบ่งได้เป็น 3 ฤดูกาล คือ ฤดูหนาว (พฤษจิกายน ถึง 

กมุภาพนัธ์) ฤดรู้อน (มนีาคม ถงึ พฤศภาคม) และ ฤดฝูน  

(มถินุายน ถงึ ตลุาคม) โดยพจิารณาตามปรมิาณน�ำ้ฝน 

อณุภมู ิและความชืน้สมัพทัธ์ (อารยา และคณะ, 2551) 

อายแุม่สกุรเมือ่คลอดลกู (age at farrowing) แบ่งออก

เป็น 4 กลุ่ม โดยจ�ำกัดตามล�ำดับครอก คือ AGEF1 

= 230 ถึง 540 วัน, AGEFF2 = 350 ถึง 750 วัน,  

AGEFF3 = 500 ถึง 1,000 วัน, และ AGEFF4 = 600 

ถึง 1,200 วัน ตามล�ำดับ พ่อพันธุ์ที่ใช้ในการผสมพันธุ์ 

(service boar) ในแต่ละล�ำดับครอก รายละเอียดของ

โครงสร้างข้อมูลดังแสดงใน Table 1

การวิเคราะห์ข้อมูลทางสถิติ

	 วิเคราะห์โครงสร้างข้อมูลและตรวจสอบการ

แจกแจงแบบปกต ิ(normal distribution) โดยพจิารณา

จากค่าความเบ้ (skewness) และกราฟ normality plot 

ตรวจสอบข้อมูลที่มีค่าสูงต�่ำกว่าปกติ (outlier) แก้ไข

ข้อมูลเบื้องต้นโดยตัดข้อมูลที่ไม่สมบรูณ์ เช่น ข้อมูลที่

ไม่มีหมายเลขประจ�ำตัวสัตว์ ข้อมูลของสัตว์ที่ไม่มีวัน

เดือนปีเกิด และตัดข้อมูลที่มากกว่าล�ำดับครอกที่ 4 

ออกจากแฟ้มข้อมูลโดยไม่น�ำเข้ามารวมในการศึกษา

ครั้งนี้ ทดสอบปัจจัยคงที่ (fixed effect) ได้แก่ กลุ่ม

ระดับสายเลือดของสุกร ฝูง-ปี-ฤดูกาล ที่สุกรคลอดลูก 

พ่อพนัธุท์ีใ่ช้ในการผสมพนัธุใ์นแต่ละล�ำดบัครอก และ

ปัจจยัทีก่�ำหนดให้เป็นความแปรปรวนร่วม (covariate) 

ได้แก่ อายแุม่สกุรเมือ่คลอดลกู ทดสอบปัจจยัดงักล่าว

ด้วยวิธี Ordinary least square (OLS) ด้วยโปรแกรม 

R 2.13.1 (Development Core Team, 2006)

	 ประมาณค่าองค์ประกอบความแปรปรวนด้วยวิธี 

Restricted Maximum Likelihood (REML) (Patterson 

and Thompson, 1971) ด้วยโปรแกรม WOMBAT 1.0  

(Meyer, 2010) จากนั้นประมาณค่าการผสมพันธุ์

ด้วยวิธี Best Linear Unbiased Prediction (BLUP) 

และประมาณค่าความแปรปรวนของค่าความคลาด

เคลื่อนจากการประมาณค่าการผสมพันธุ์ (prediction  

error variance, PEV) ด้วยโปรแกรม PEST 4.2.3 

(Groeneveld et al., 1990) หาค่าความแม่นย�ำของ

ค่าการผสมพันธุ์ (accuracy of estimated breeding 

value) ดงัแสดงในสมการ (Csato et al., 2004; Mrode 

and Thompson, 2005)

	 เมือ่ PEV = ค่าความแปรปรวนของค่าความคลาด

เลื่อนจากการประมาณค่าการผสมพันธุ์,  = ความ

แปรปรวนเนื่องจากอิทธิพลแบบบวกสะสมของยีน,  

R = reliability พิจารณาโมเดลที่เหมาะสมด้วยค่า 

Log Likelihood (-2LogL) ค่าความแม่นย�ำของค่าการ 

ผสมพันธุ์ วิเคราะห์ค่าสหสัมพันธ์ด้วยวิธี Pearson 

correlation และวิเคราะห์ค่าสหสัมพันธ์เชิงล�ำดับ 

(Spearman rank correlation) เพื่อพิจารณาล�ำดับ

ครอกและโมเดลที่เหมาะสมเพื่อน�ำไปใช้ประโยชน์

ในการคัดเลือกสุกรต่อไป โมเดลที่ใช้ในการศึกษา

ครั้งนี้มีดังนี้ ได้แก่ Model 1) วิเคราะห์ทีละลักษณะ 

(single-trait analysis) โดยแยกวิเคราะห์ตามล�ำดับ

ครอก Model 2) วิเคราะห์ข้อมูลในทุกล�ำดับครอกโดย

ใช้โมเดลประเมนิลกัษณะทีม่กีารวดัซ�้ำ (repeatability 

model) และ Model 3) วเิคราะห์ร่วมกนัหลายลกัษณะ 

(multiple-trait analysis) โดยให้แต่ละล�ำดบัครอกเป็น

ลักษณะที่ต่างกันโดยมีรูปแบบของโมเดลดังนี้
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	 เมือ่ Y = เวคเตอร์ของค่าสงัเกต, b = เวคเตอร์ของ

อทิธพิลคงที ่ได้แก่ กลุม่ระดบัสายเลอืดของสกุร ฝงูการ

จัดการ-ปี-ฤดูกาลที่สุกรคลอด อายุแม่สุกรเมื่อคลอด

ลูก พ่อพันธุ์ที่ใช้ในการผสมพันธุ์, a = เวคเตอร์ของ

อิทธิพลสุ่มเนื่องจากตัวสัตว์, c = เวคเตอร์ของอิทธิพล

สุ่มเนื่องจากสภาพแวดล้อมถาวร, A = เมตริกซ์ของ

ความสัมพันธุ์ระหว่างตัวสัตว์ (animal relationship 

matrix), I = identity matrix, e = เวคเตอร์ของอิทธิพล

สุม่เนือ่งจากความคลาดเคลือ่น,  = ความแปรปรวน

เนื่องจากอิทธิพลแบบบวกสะสม (additive genetic 

variance), = ความแปรปรวนเนื่องจากอิทธิพล

ของสภาพแวดล้อมถาวร (permanent environment 

variance), = (ความแปรปรวนเนื่องจากอิทธิพล

ของความคลาดเคลื่อน (residual error variance), 

X, Z, W = เมตริกซ์ของเหตุการณ์ (incident matrix) 

ที่สัมพันธ์กับเวคเตอร์ b, a และ c ตามล�ำดับ

	 เมื่อ Y1, Y2, Y3, Y4= เวคเตอร์ของค่าสังเกตของ

ลักษณะที่ 1-4,  b1, b2, b3, b4 = เวคเตอร์ของอิทธิพล

คงที ่ได้แก่ กลุม่ระดบัสายเลอืดของสกุร ฝงูการจดัการ-

ปี-ฤดูกาลที่สุกรคลอด อายุสุกรเมื่อคลอดลูก พ่อพันธุ์

ที่ใช้ในการผสมพันธุ์ของลักษณะที่ 1-4, ai = เวคเตอร์

ของอิทธิพลสุ่มเนื่องจากตัวสัตว์ของลักษณะที่ 1-4, 

A = เมตริกซ์ของความสัมพันธุ์ระหว่างตัวสัตว์, I = 

identity matrix, ei = เวคเตอร์ของอทิธพิลสุม่เนือ่งจาก

ความคลาดเคลือ่นของลกัษณะที ่1-4, Xi, Zi = เมตรกิซ์ 

ของเหตุการณ์ที่สัมพันธ์กับเวคเตอร์ b และ a ของ

ลักษณะที่ 1-4 ตามล�ำดับ, G = เมตริกซ์ของความ

แปรปรวน และความแปรปรวนร่วมของอิทธิพลสุ่ม

เนือ่งจากอทิธพิลของยนีแบบบวกสะสมของลกัษณะที่  

1-4, R = เมตริกซ์ของความแปรปรวน และความ

แปรปรวนร่วมของอิทธิพลสุ่มเนื่องจากความคลาด

เคลื่อนของลักษณะที่ 1-4, ⊗ = kronecker product

ผลการศึกษาและวิจารณ์

	 ค่าเฉลี่ยของลักษณะจ�ำนวนลูกแรกเกิดมีชีวิต 

(number of born alive; NBA) ของแม่สุกรลูกผสม

ทั้งสองสายพันธุ์มีค่าเฉลี่ยอยู่ระหว่าง 10.68±2.90 ตัว  
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และ 12.03±2.96 ตัว ตามล�ำดับ (Table 1) โดยใน

ล�ำดับครอกแรกมีค่าเฉลี่ยต�่ำที่สุดสาเหตุเนื่องจาก

สุกรสาวมีการพัฒนาความสมบูรณ์ของร่างกายยังไม่

สมบูรณ์เต็มที่ (Pluske et al., 1998) การเปรียบเทียบ 

ความแตกต่างค่าเฉลีย่ลสีสแควร์ (least square mean)  

ของลักษณะ NBA ระหว่างสายพันธุ์พบว่าแตกต่าง

อย่างไม่มีนัยส�ำคัญทางสถิติ (p>0.05) (ไม่ได้แสดง

ผลการวิเคราะห์)

การวิเคราะห์ทีละลักษณะ (univariate analysis)

	 การประมาณค่าอตัราพนัธกุรรม (h2) โดยใช้โมเดล

วิเคราะห์ทีละลักษณะ (single-trait model; Model I) 

ในล�ำดับครอกที่ต่างกันของลักษณะ NBA แสดงใน  

Table 2 มีค่าต่างกันในทุกล�ำดับครอกที่มีการศึกษา

โดยมค่ีาอยูร่ะหว่าง 0.01-0.05 ซึง่มค่ีาต�ำ่กว่าการศกึษา 

ของ Roehe and Kennedy (1995) และ Alfonso 

et al. (1997) รายงานว่า h2 ของลักษณะ NBA ที่ใช้

โมเดลวิเคราะห์ทีละลักษณะแยกล�ำดับครอกมีค่าอยู่

ระหว่าง 0.08-0.14 อาจเป็นผลมาจากความเหมาะสม 

ของโมเดลที่ใช้ในการศึกษาและไม่สามารถจ�ำแนก

ปัจจัยที่ส ่งผลกระทบต่อลักษณะที่ศึกษาได้อย่าง

ถูกต้อง อย่างไรก็ตาม Piles et al. (2006) กล่าวว่า 

การวิเคราะห์ทีละลักษณะส�ำหรับลักษณะขนาดครอก

เกินกว่าล�ำดับครอกที่ 1 นั้นไม่เหมาะสมเนื่องจากไม่มี

การเชื่อมโยงกันของข้อมูลระหว่างบันทึก h2 ที่ได้จาก

โมเดลที่ประเมินลักษณะที่มีการวัดซ�้ำ (repeatability 

model; Model II) พบว่ามีค่าเท่ากับ 0.03 ต�่ำกว่า 

การศึกษาของ เกียรติศักดิ์ (2552) ซึ่งพบว่า h2 ของ

ลักษณะ NBA ในล�ำดับครอกที่ 1 ถึง 6 มีค่าอยู่ใน

ช่วง 0.14-0.22 และค่าสัดส่วนของความแปรปรวน

เนื่องจากสภาพแวดล้อมถาวร (c2) มีค่าเท่ากับ 0.15 

ซึ่งมีค่าสูงกว่าค่าอัตราพันธุกรรม แตกต่างจากการ

ศึกษาของ ภานุวัฒน์ (2552) รายงานว่า c2 มีค่าอยู่

ในช่วง 0.03-0.04 และมีค่าต�่ำกว่าค่าอัตราพันธุกรรม 

เนื่องจากการศึกษาครั้งนี้ได้ใช้ข้อมูลสุกรลูกผสม 

จงึเป็นไปได้ c2 ทีส่งูขึน้เป็นผลมาจากอทิธพิลเนือ่งจาก

พันธุกรรมของยีนแบบไม่บวกสะสม (non-additive  

genetic effect) สอดคล้องกบั Mekkawy et al. (2010) 

ซึ่งกล่าวว่าโดยปกติ c2 สามารถเพิ่มสูงขึ้นได้จาก

อิทธิพลเนื่องจากพันธุกรรมของยีนแบบไม่บวกสะสม

ของประชากรลูกผสม (crossbred population)

Table 1	 Data structure for the analysis.

Breed1/ and 
Parity

Item2/

No. of 
records

No. of 
animal

CG BOAR
AGEF NBA

Mean SD CV Mean SD CV
LY
1 832 1,913 40 286 382.11 38.90 10.18 10.68 2.90 27.15
2 829 1,908 41 287 525.96 45.90 8.73 11.22 3.02 26.92
3 717 1,644 38 286 672.63 49.96 7.43 11.94 2.96 24.79
4 591 1,347 35 286 813.76 54.09 6.65 12.03 2.96 24.61

YL
1 982 2,262 29 286 380.68 42.05 11.05 10.68 2.95 27.62
2 981 2,261 32 288 525.53 48.68 9.26 11.26 2.83 25.13
3 805 1,892 31 286 672.47 51.66 7.68 11.84 2.84 23.99
4 638 1,519 25 286 812.41 53.50 6.59 11.92 2.80 23.49

1/ LY = 50%Landrace x 50%Large White and YL = 50%Large White x 50%Landrace
2/ CG = contemporary groups (herd-year-season at farrowing), BOAR = service boar, AGEF = age at farrowing, 
NBA = number of born alive
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การวิเคราะห์ร่วมหลายลักษณะ (multivariate 

analysis)

	 ค่าอัตราพันธุกรรมที่ประมาณได้จากโมเดลที่

วิเคราะห์ร่วมหลายลักษณะ (multiple-trait model; 

Model III) ของลักษณะ NBA มีค่าอยู่ในช่วง 0.01-

0.03 แสดงใน Table 3 ซึ่งมีค่าต�่ำกว่าการศึกษาของ 

Roehe and Kennedy (1995) และ Fernandez et al.  

(2008) รายงานว่าค่าอัตราพันธุกรรมของลักษณะ 

NBA ในล�ำดับครอกที่ต่างกันมีค่าอยู่ในช่วง 0.06-0.13 

ค่าอัตราพันธุกรรมจากการศึกษาในครั้งนี้มีค่าต�่ำ ทั้งนี้

อาจเนื่องมาจากในการประมาณค่าองค์ประกอบความ

แปรปรวนไม่สามารถจ�ำแนกแหล่งความแปรปรวน

ได้อย่างครบถ้วน ซึ่งส ่งผลให้ความแปรปรวนจาก

ความคลาดเคลือ่นมค่ีามากขึน้ท�ำให้ลกัษณะทีศ่กึษามค่ีา

อัตราพันธุกรรมที่ต�่ำ (เกียรติศักดิ์, 2552) ความแตกต่าง 

ของค่าอัตราพันธุกรรมในแต่ละล�ำดับครอก แสดง

ให้เห็นถึงความแตกต่างเนื่องจากความแปรปรวนทาง

พันธุกรรมที่ได้จากการถ่ายทอดระหว่างล�ำดับครอก

ในช่วงของอายุการสืบพันธุ์ (reproductive lifespan) 

ของแม่สุกร (Noguera et al., 2002) สหสัมพันธ ์

ทางพนัธกุรรมของลกัษณะ NBA ในล�ำดบัครอกที ่1 ถงึ 

4 มีค่าอยู่ในช่วง 0.03-0.66 (Table 3) ผลการศึกษา

แสดงให้เห็นว่าสหสัมพันธ์ระหว่างล�ำดับครอกมีค่า

แตกต่างกันสอดคล้องกับการศึกษาของ Piles et al.  

(2005), Fernandez et al. (2008) และ Mekkawy et al.  

(2010) การทีค่วามแปรปรวนของลกัษณะขนาดครอก

ในช่วงชีวิตของการให้ผลผลิตของแม่สุกรมีความ

แตกต่างกันอาจเนื่องมาจากยีนที่เกี่ยวข้องกับการ

แสดงออกของลกัษณะขนาดครอกมคีวามแตกต่างกนั  

(different gene) หรือมีการแสดงออกของยีนร่วมกัน 

Table 2	 Parameter estimations for number of born alive in different parities under univariate analysis.

Trait and parity Models1/ Parameter estimates2/

σ 2
a σ 2

c  σ 2
e σ 2

p
h2 c2 -2LogL

1 I 0.16 - 8.25 8.41 0.02 - 5,663.29
2 I 0.42 - 8.12 8.54 0.05 - 5,692.42
3 I 0.08 - 6.90 6.98 0.01 - 5,338.78
4 I 0.22 - 5.73 5.95 0.04 - 5,067.13
all II 0.23 1.14 6.17 7.55 0.03 0.15 21,665.51

1/ Model I = single-trait model and Model II = repeatability model
2/ σ 2

a  = additive genetic variance, σ 2
c  = permanent environmental variance, σ 2

c  = residual variance, h2 = heritability,  
c2 = permanent environmental ratios and -2LogL = Log Likelihood

Table 3 	 Parameter estimations of heritabilities (on the diagonal), genetic correlations (above the diagonal), 
and phenotypic correlations (below the diagonal) for number of born alive in crossbred sows using 
a multiple-trait animal model. 

Trait and 
parity

Parameter estimates1/

1 2 3 4 σ 2
a σ 2

p σ 2
e -2LogL

1 0.01 0.38 0.27 0.34 0.10 8.61 8.51 15,064.44
2 0.17 0.02 0.25 0.66 0.16 8.75 8.59 -
3 0.19 0.20 0.01 0.03 0.08 8.00 7.92 -
4 0.16 0.17 0.25 0.03 0.22 8.18 7.97 -

1/ See explanation in Table 2
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(different combinations of genes) ในแต่ละล�ำดับ

ครอก ซึ่งอาจส่งผลต่อฮอร์โมน (hormonal) และ

สรีรวิทยาการโตเต็มวัย (physiological maturation) 

ของแม่สุกร (Noguera et al., 2002) นอกจากนี้อาจ

เป็นผลมาจากโครงสร้างของข้อมูล ความสมบูรณ์

ของพันธุ์ประวัติ และจ�ำนวนข้อมูลที่ใช้ในการศึกษา

ไม่เพียงพอ (ธิดา, 2545; Mekkawy et al., 2010) 

เนือ่งจากการคดัทิง้แม่สกุรในช่วงต้นของการให้ผลผลติ

จากปัญหาด้านระบบสบืพนัธุ ์และสขุภาพของแม่สกุร

การเปรียบเทียบระหว่างโมเดล

	 การเปรียบเทียบระหว่างโมเดลโดยการพิจารณา

ค่า -2LogL ที่มีค่าต�่ำที่สุด (Irgang et al., 1994) ซึ่ง

ได้จากการประมาณค่าองค์ประกอบความแปรปรวน

ทั้งสามโมเดล พบว่ามีค่า -2LogL แตกต่างกันทั้งสาม 

โมเดลโดยที่ Model I ในล�ำดับครอกที่ 4 มีค่าต�่ำที่สุด

แต่เนื่องจากการใช้ข้อมูลในล�ำดับครอกที่ 4 ไม่มี 

การเชือ่มโยงกนัของข้อมลูระหว่างล�ำดบัครอกอนัเนือ่ง

มาจากรูปแบบของโมเดลที่ใช้ในการวิเคราะห์ ดังนั้น

การใช้ข้อมูลในล�ำดับครอกที่ 1 โดยใช้ Model I จึงมี

ความเหมาะสมทีส่ดุเมือ่เปรยีบเทยีบกบั Model II และ 

Model III โมเดลที่เหมาะสมรองลงมาคือ Model III 

และ Model II ตามล�ำดับ แสดงให้เห็นว่าการประเมิน

พันธุกรรมของลักษณะ NBA โดยใช้โมเดลที่ต่างกัน 

ส่งผลกระทบต่อค่า -2LogL

สหสัมพันธ์ระหวา่งค่าการผสมพันธุ์โดยใช้โมเดล

ต่างๆ

	 การวิ เคราะห ์สหสัมพันธ ์ด ้วยวิธี  Pearson  

correlation และวิธี Spearman rank correlation 

ระหว่างค่าการผสมพันธุ ์ที่ได้จากโมเดลต่างๆของ

แม่พันธุ์ 25 อันดับแรก ของลักษณะ NBA ในล�ำดับ

ครอกที่ต่างกัน (Table 4) พบว่าสหสัมพันธ์ที่ได้จาก

การวิเคราะห์ด้วยวิธี Pearson correlation มีค่าสูง

อยู่ในช่วง 0.79-0.92 แสดงให้เห็นว่าค่าการผสมพันธุ์

ที่ประเมินได้จากทั้งสามโมเดลมีความคล้ายคลึงกัน  

ส่วนสหสัมพันธ์ที่วิเคราะห์ด้วยวิธี Spearman rank 

correlation พบว่า Model I กับ Model II มีค่า 

ปานกลางอยู ่ในช่วง 0.60-0.65 แต่ทั้งสองโมเดล 

มคีวามสมัพนัธ์กบั Model III ต�ำ่มาก (0.05-0.10) และ

มแีนวโน้มเหมอืนกนัในทกุล�ำดบัครอก ซึง่แสดงให้เหน็

ว่าการประเมนิค่าการผสมพนัธุท์ีไ่ด้จากทัง้สามโมเดลมี

ความแตกต่างกนัในการจดัล�ำดบัของค่าการผสมพนัธุ์

Table 4	 Pearson correlation (above the diagonal) and spearman rank correlation (below the diagonal) between 
predicted breeding values in the top 25 Dams using model I, model II, and model III for number of 
born alive in crossbred sows.

Model1/ parity 1 parity 2
I II III I II III

I - 0.91 0.90 - 0.92 0.88
II 0.60 - 0.81 0.65 - 0.82
III 0.08 0.07 - 0.05 0.07 -

parity 3 parity 4
I II III I II III

I - 0.90 0.91 - 0.84 0.92
II 0.64 - 0.83 0.60 - 0.79
III 0.07 0.06 - 0.10 0.05 -

1/ Model I = single-trait model, Model II = repeatability model, and Model III = multiple-trait model
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การเปรียบเทียบความแม่นย�ำของค่าการผสม

พันธุ์ที่ได้จากโมเดลต่างๆ 

	 การเปรียบเทียบระหว่างโมเดลโดยพิจาณาจาก

ค่าความแม่นย�ำ (accuracy) ของค่าการผสมพันธุ์

ของลักษณะ NBA (Table 5) พบว่าโมเดลที่ประเมิน

ลักษณะที่มีการวัดซ�้ำ (Model II) ให้ค่าความแม่นย�ำ

สูงสุดเมื่อเปรียบเทียบกับโมเดลอื่นๆ เนื่องมาจาก

ข้อมูลในล�ำดับครอกที่ต่างกันถือว่าเป็นการวัดซ�้ำ

ภายในลกัษณะเดยีวกนัซึง่เป็นผลให้จ�ำนวนข้อมลูทีน่�ำ

เข้าร่วมในการประมาณค่าพารามิเตอร์ทางพันธุกรรม

มีปริมาณมาก (Mekkawy et al., 2010) อีกทั้ง 

การก�ำหนดค่าสหสมัพนัธ์ทางพนัธกุรรมระหว่างล�ำดบั

ครอกอาจส่งผลกระทบต่อค่าความแม่นย�ำที่เพิ่ม 

สูงขึ้น ส่วนโมเดลวิเคราะห์ทีละลักษณะ (Model I)  

ในล�ำดับครอกที่ 1 มีค่าความแม่นย�ำใกล้เคียงกับ

โมเดลที่วิเคราะห์ร่วมหลายลักษณะ (Model III) 

อย่างไรก็ตามการใช้ข้อมูลในล�ำดับครอกถัดมาจาก

ครอกที่ 1 เพื่อประมาณค่าพารามิเตอร์ทางพันธุกรรม

โดยใช้ Model I ไม่แนะน�ำเพราะอาจเกิดคติเนื่องจาก

ไม่มีการเชื่อมโยงกันของข้อมูลระหว่างล�ำดับครอก 

อย่างไรก็ตาม Model III อาจจะเป็นโมเดลที่มีความ

เหมาะสมทีจ่ะใช้ในการประเมนิพนัธกุรรมของลกัษณะ

ขนาดครอกตามหลายงานวิจัยที่ผ่านมา (เกียรติศักดิ์, 

2552; Irgang et al., 1994; Noguera et al., 2002; 

Fernandez et al., 2008) ถ้าประชากรที่ศึกษามีความ

สมัพนัธ์ทางพนัธกุรรมต่อกนั (full- and half sibs) และ

ข้อมูลที่ใช้ในการประเมินพันธุกรรมมีทั้งข้อมูลในส่วน

ของตัวสัตว์เอง (individual data) ข้อมูลบรรพบุรุษ 

(ancestor data) ในปริมาณที่เพียงพอ (Piles et al., 

2006) ซึ่งอาจน�ำไปประยุกต์ใช้ในกรณีที่จะประเมิน

พนัธกุรรมของลกัษณะขนาดครอก (litter trait) ร่วมกบั

ลักษณะการให้ผลผลิต (productive trait) เพื่อใช้ใน

การคดัเลอืกเนือ่งจากทัง้สองลกัษณะมสีหสมัพนัธ์ทาง

พนัธกุรรมต่อกนั แต่การศกึษาครัง้นีค้วามสมัพนัธ์ทาง

พันธุกรรมของสัตว์ภายในประชากรมีน้อยเนื่องจาก

ข้อมลูทีใ่ช้เป็นข้อมลูของสกุรลกูผสมเท่านัน้ไม่มข้ีอมลู

ในรุน่พ่อแม่ทีเ่ป็นพนัธุแ์ท้ จงึอาจเป็นสาเหตใุห้ผลการ

ศึกษาในครั้งนี้ขัดแย้งกับหลายงานวิจัยที่ผ่านมา

สรุป

	 การประมาณค่าพารามิเตอร์ทางพันธุกรรมของ

ลักษณะจ�ำนวนลูกแรกเกิดมีชีวิตในล�ำดับครอกที่ 

ต ่างกัน พบว ่ามีค ่าต�่ำและแตกต่างกัน การใช ้

โมเดลแบบต่างๆ แต่มีผลต่อการจัดล�ำดับและ 

ค่าความแม่นย�ำในการประมาณค่าการผสมพันธุ์ เมื่อ

พิจารณาจากค่าความแม่นย�ำ พบว่า Model II ให้ค่า 

ความแม่นย�ำสูงสุด อย่างไรก็ตามค่าสหสัมพันธ์

ทางพันธุกรรมระหว่างล�ำดับครอกมีค่าต�่ำและความ 

แตกต่างกันมาก (0.03-0.66) ซึ่งแสดงให้เห็นถึงความ

แตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างล�ำดับครอก ในการ

ศึกษาครั้งนี้ไม่เหมาะสมที่จะสรุปว่าโมเดลใดมีความ

เหมาะสมเมื่อพิจารณาจากค่า -2LogL และค่าความ

แม่นย�ำในการประมาณค่าการผสมพันธุ์ซึ่งอาจเป็น

ผลมาจากข้อจ�ำกดัในเรือ่งของข้อมลูทีใ่ช้ในการศกึษา

และรูปแบบของสมการที่ใช้ในการวิเคราะห์มีความ 

Table 5	 Accuracy of predicted breeding values in the top 25 Dams using model I, model II, and model III  
for number of born alive in crossbred sows. (standard deviation in parentheses)

model1/ Trait and parity
1 2 3 4 all

I 0.14 (0.07) 0.17 (0.04) 0.09 (0.03) 0.13 (0.03) -
II - - - - 0.28 (0.05)
III 0.12 (0.06) 0.12 (0.05) 0.11 (0.05) 0.18 (0.07) -

1/ Model I = single-trait model, Model II = repeatability model, and Model III = multiple-trait model
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แตกต่างกันมาก แต่เนื่องจาก Model II ให้ค่าความ

แม่นย�ำสูงสุดในการประมาณค่าการผสมพันธุ์ ดังนั้น 

Model II จึงเป็นโมเดลที่เหมาะสมในการประมาณ 

ค่าการผสมพันธุ์ในประชากรสุกรที่ได้ศึกษาในครั้งนี้

ค�ำขอบคุณ

	 ผู้วิจัยขอขอบคุณ บัณฑิตวิทยาลัย มหาวิทยาลัย

เกษตรศาสตร์ทีไ่ด้สนบัสนนุทนุการท�ำวทิยานพินธ์ เพือ่

การตพีมิพ์ในวารสารวชิาการระดบัชาตหิรอืนานาชาติ 

ขอขอบคณุภาควชิาสตัวบาล คณะเกษตร ก�ำแพงแสน 

และฟาร์มเอกชนที่สนับสนุนข้อมูลที่ใช้ในการศึกษา
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