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บทน�ำ

	 ประเทศไทยมกีารวจิยัเพือ่ปรบัปรงุพนัธกุรรมโคนม
ในลักษณะส�ำคัญทางเศรษฐกิจต่างๆ อย่างต่อเนื่อง 
ตั้งแต่ ปี พ.ศ. 2528 โดยเริ่มจากกองผสมเทียม  
กรมปศสุตัว์ (ส�ำนกัเทคโนโลยชีวีภาพการผลติปศสุตัว์ 
กรมปศุสัตว์ในปัจจุบัน) ได้ประเมินพันธุกรรมพ่อพันธุ์
โดยใช้วิธีทดสอบความสามารถการให้ผลผลิตน�้ำนม
ของลูกสาว (progeny test) เพื่อคัดเลือกพ่อพันธุ์ที่
มีพันธุกรรมดีส�ำหรับผลิตน�้ำเชื้อแช่แข็งเพื่อกระจาย 
สู่เกษตรกร (จุรีรัตน์ และคณะ, 2529) ต่อมาในปี พ.ศ. 
2539 องค์การส่งเสริมกิจการโคนมแห่งประเทศไทย 
(อสค.) ได้เริ่มประเมินพันธุกรรมโคนมโดยมีเป้าหมาย
เพือ่ยกระดบัความสามารถทางพนัธกุรรมให้ดยีิง่ขึน้ใน
แต่ละชั่วรุ่น และหลังจากนั้นเป็นต้นมาการวิจัยโคนม
ของประเทศไทยได้ครอบคลุมในอีกหลายลักษณะ
ส�ำคัญ ได้แก่ ลักษณะการให้ผลผลิตน�้ำนมและ 
องค์ประกอบน�้ำนม (สายัณห์, 2543; วริษา, 2545;  
วรางคณา, 2545; วุฒิไกร, 2546; ปิยะนันท์, 2551; 
ภาคภูมิ, 2552) ลักษณะโครงร่างของร่างกาย (วิโรจ, 
2550) ลักษณะความสมบูรณ์พันธุ ์ (วิชัย, 2547; 
Boonkum et al., 2011b) และลักษณะการต้านทาน
โรคไข้เห็บและเต้านมอักเสบ (ดวงนภา, 2547; จักริน, 

2551; Duangjinda et al., 2009) เป็นต้น ขณะเดยีวกนั
ในฟาร์มโคนมขนาดใหญ่บางแห่งมีการประเมิน
พันธุกรรมเพื่อใช้คัดเลือกโคนมของตนเอง (มนต์ชัย 
และคณะ, 2543) ซึ่งผลที่กล่าวมาสามารถสะท้อนให้
เห็นถึงความก้าวหน้าในด้านการปรับปรุงพันธุกรรม
โคนมของประเทศไทยมาอย่างต่อเนื่อง
	 การปรับปรุงพันธุกรรมโคนมปัจจุบันนิยมใช้
เทคนิค BLUP (best linear unbiased prediction) 
ภายใต้โมเดลตัวสัตว์ (animal model) (Henderson, 
1973) ส�ำหรับวิเคราะห์และประมาณค่าการผสมพันธุ์  
(estimated breeding value; EBV) ซึ่งเป็นค่าที่
แสดงความสามารถในการถ่ายทอดพันธุกรรมจาก
รุ่นพ่อแม่ไปสู่รุ่นลูก เพื่อใช้ในการพิจารณาคัดเลือก 
(selected or culled) นอกจากนี้เทคนิค BLUP  

ยังได้รับการยอมรับอย่างกว้างขวางว่ามีความถูกต้อง 
และมีประสิทธิภาพในการประเมินพันธุกรรมสูง 
เนื่องจากสามารถปรับอิทธิพลของปัจจัยคงที่ และ
ปัจจัยสุ่มได้พร้อมกัน (adjust fixed and random 
effects) ทั้งยังใช้ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมระหว่าง
ตัวสัตว์ (animal genetic relationship) เข้าร่วม 
ในการประเมินจึงท�ำให้ค่าพารามิเตอร์ทางพันธุกรรม
ที่ประมาณได้มีความไม่อคติ (unbiased) และมีความ
แปรปรวนของความคลาดเคลื่อนในการประเมินตํ่า  



แก่นเกษตร 39 : 181-190 (2554).182

(minimum prediction error variances) ส่งผล

ให้ค่าประมาณค่าการผสมพันธุ ์มีความใกล้เคียง 

กับค่าพันธุกรรมที่แท้จริงของตัวสัตว์ (true genetic) 

(มนต์ชยั, 2548; Ptak and Schaeffer, 1993) สิง่ส�ำคญั 

อีกประการหนึ่งที่มีผลโดยตรงต่อความแม่นย�ำใน 

การประเมินพันธุกรรมโคนมคือการเลือกโมเดล 

ทางสถิติให้เหมาะสมส�ำหรับใช้ประเมินพันธุกรรม 

โมเดลทางสถิติที่ใช้ในปัจจุบันมีด้วยกันหลายโมเดล 

โดยมีหลักในการเลือกใช้ดังนี้ 1) ขึ้นอยู่กับวัตถุประสงค์ 

ของการประเมินพันธุกรรม 2) ขึ้นอยู ่กับลักษณะ

ข้อมูลที่ต้องการประเมินและวิธีการเก็บบันทึกข้อมูล 

และ 3) ขึ้นอยู่กับความพร้อมขององค์ความรู ้และ

เครื่องมือส�ำหรับใช้ประเมินพันธุกรรม หนึ่งในโมเดล

ที่มีความส�ำคัญและก�ำลังเป็นที่นิยมใช้ในขณะนี้คือ

โมเดลวันทดสอบรีเกรซชั่นสุ ่ม ดังนั้นบทความฉบับ

นี้จึงมีวัตถุประสงค์เพื่อน�ำเสนอแนวทางการพัฒนา

และการประยุกต์ใช้โมเดลดังกล่าวในการประเมิน

พันธุกรรมโคนมของประเทศไทยเพื่อให้สามารถใช้

โมเดลวันทดสอบรีเกรซชั่นสุ ่มได้อย่างถูกต้องและ 

เกิดประโยชน์สูงสุด

โมเดลวันทดสอบรีเกรซชั่นสุ่ม

	 โม เดลวันทดสอบรี เกรซชั่ นสุ ่ ม  ( random  

regression test-day model; RRTDM) ถกูพฒันาโดย 

Schaeffer and Dekkers (1994) เพื่อช่วยแก้ปัญหา

ซึ่งเกิดจากการประเมินพันธุกรรมโคนมภายใต้โมเดล

ระยะการให้นมที ่305 วนั (305-day lactation model; 

305DLM) ซึ่งเป็นโมเดลเริ่มต้น โดยทั่วไป RRTDM  

จะใช้ร่วมกับข้อมูลที่เก็บบันทึกต่อเนื่องหรือเรียกว่า

บันทึกข้อมูลในวันทดสอบ (longitudinal data or  

test-day data) เช่น ผลผลิตน�้ำนมรายเดือน โมเดล 

ดังกล่าวจะพิจารณาข้อมูลในแต่ละวันทดสอบแยก

เป็นแต่ละลกัษณะท�ำให้การประเมนิพนัธกุรรมมคีวาม

แม่นย�ำสงูเนือ่งจากมจี�ำนวนข้อมลูมากขึน้ ประกอบกบั

ข้อมูลทั้งหมดเป็นข้อมูลปริมาณน�้ำนมจริงของโคนม 

รายตัวจึงไม่ต้องใช้วิธีการทางสถิติใดๆ เพื่อปรับขยาย

ข้อมูลในกรณีที่โคนมมีจ�ำนวนวันให้น�้ำนมแตกต่าง

กันหรือให้น�้ำนมไม่ครบ 305 วันดังเช่น 305DLM  

(Jamrozik et al., 1997b; Mrode et al., 2002) อีกทั้ง  

RRTDM สามารถอธิบายการเปลี่ยนแปลงทาง

พันธุกรรมในแต่ละวันทดสอบซึ่งถูกกระทบด้วย 

สภาพแวดล้อมได้ดีกว่าการใช้ 305DLM โดยมี 

การพจิารณาปรบัแยกอทิธพิลเนือ่งจากสภาพแวดล้อม 
ตามวนัทีท่ดสอบจงึส่งผลให้ค่าพารามเิตอร์ทางพนัธกุรรม 

มีความละเอียดและถูกต้องมากขึ้น (Jamrozik et al.,  

1997a; Schaeffer et al., 2000; Swalve, 2000) 

สอดคล้องกับการศึกษาของ Kistemaker (1997)  

ซึ่งพบว่าการใช้ RRTDM มีความแม่นย�ำมากกว่า 

การใช้ 305DLM โดยพิจารณาจากค่าสหสัมพันธ์

ระหว่างค่าการผสมพันธุ์จริง (true breeding value) 

กบัค่าประมาณค่าการผสมพนัธุ ์(estimated breeding 

value) โดยมีค่าความแม่นย�ำเพิ่มขึ้น 2-3% ส�ำหรับ 

พ่อพนัธุ ์และ 6-8% ส�ำหรบัแม่พนัธุใ์นลกัษณะปรมิาณ

น�ำ้นมในระยะการให้นมครัง้แรก นอกจากนัน้ RRTDM 

ยังสามารถประเมินพันธุกรรมโคนมได้ตั้งแต่ระยะแรก 

ของการให้น�้ำนมซึ่งจะช่วยย่นระยะเวลาการคัดเลือก

โคนมให้เร็วขึ้นโดยไม่ต้องรอให้แม่โคหยุดรีดนม 

ประกอบกับสามารถใช้ร่วมกับฟังก์ชันการให้น�้ำนม 

(milk function or covariance function) ในการสร้าง 

กราฟพันธุกรรมของการให้น�้ำนมซึ่งจะช่วยเพิ่ม

แนวทางในการตัดสินใจคัดเลือกโคนมรายตัวตาม

ความต้องการเพิ่มมากขึ้น เช่น สามารถคัดเลือกโคนม

ที่มีความคงทนของการให้น�้ำนมสูง (persistency) 

หรือจะคัดเลือกโคนมที่ให้ผลผลิตสูงในระยะเวลาสั้น 

(peak) ทั้งยังเป็นข้อมูลเพื่อช่วยในการวางแผนด้าน

การจัดการต่างๆ ได้เป็นอย่างดี (วุฒิไกร และคณะ, 

2549) ซึ่งรายละเอียดเพิ่มเติมแสดงใน (Table 1) 

	 การใช้ RRTDM ได้แพร่หลายในหลายประเทศ 

เช่น ประเทศสหรัฐอเมริกา แคนาดา โปแลนด์  อิตาลี 

เดนมาร์ก สเปน ออสเตรเลยี นวิซแีลนด์ ฟินแลนด์ และ

ญี่ปุ่น เป็นต้น (Interbull, 2010) ส�ำหรับประเทศไทย

มีการศึกษาวิจัยโดยใช้ RRTDM ตั้งแต่ปี พ.ศ. 2543 

(Figure 1) ซึ่งในอนาคตหากสามารถปรับเปลี่ยน

จากการใช้ 305DLM มาเป็น RRTDM ครอบคลุมทั่ว 
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ทั้งประเทศจะช่วยให้การประเมินพันธุกรรมโคนมของ
ประเทศไทยมีประสิทธิภาพและก้าวหน้ามากยิ่งขึ้น  
ในส่วนของรูปแบบสมการของ RRTDM พบว่า 
ไม่ซับซ้อนและง่ายต่อการน�ำไปประยุกต์ใช้กับข้อมูล
อืน่ๆ ทีม่กีารเกบ็บนัทกึอย่างต่อเนือ่งเช่นเดยีวกบับนัทกึ
ผลผลิตน�้ำนมในวันทดสอบ เช่น ผลผลิตไข่รายเดือน
ของไก่ไข่ น�้ำหนักตัวสุกรที่วัดรายเดือน ข้อมูลลักษณะ
โครงร่างของร่างกายในโคเนือ้ เป็นต้น จงึท�ำให้มกีารใช้
โมเดลดังกล่าวแพร่หลายโดยรายละเอียดของโมเดล 

วันทดสอบรีเกรซชั่นสุ่มมีดังนี้

	 		

	 เมื่อ 		

	
	 y = บันทึกปริมาณน�้ำนมในวันทดสอบ, b =  
เวคเตอร์ของอิทธิพลคงที่ซึ่งโดยทั่วไปประกอบด้วย 
อิทธิพลเนื่องจากฝูง-วันที่ทดสอบ (herd-test date), 
กลุม่พนัธุ ์(breed group), วนัให้น�ำ้นม (days in milk),  
อายเุมือ่คลอดลกูครัง้แรก (age at first calving), ภมูภิาค
หรือพื้นที่ (region or area) และสัมประสิทธิ์รีเกรซชั่น 
ของอทิธพิลคงที ่(fixed regression coefficient), a และ 
p = สัมประสิทธิ์รีเกรซชั่นของอิทธิพลสุ่มเนื่องจากยีน
แบบบวกสะสมและสภาพแวดล้อมถาวร ตามล�ำดับ,  
e

 
= อทิธพิลสุม่เนือ่งจากความคลาดเคลือ่น, X, Z, W = 

เมทรกิซ์ทีแ่สดงการปรากฏของอทิธพิล b, a และ p, G 
และ P = เมทรกิซ์ความแปรปรวนและความแปรปรวน
ร่วมของสมัประสทิธิร์เีกรซชัน่สุม่ของยนีแบบบวกสะสม
และสภาพแวดล้อมถาวรในสตัว์แต่ละตวั, R = เมทรกิซ์

ความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อน (diagonal  
matrix) ซึง่อยูใ่นรปูของ ,  A

 
= เมทรกิซ์ความสมัพนัธ์ 

ระหว่างตัวสัตว์ และ I = เมทริกซ์เอกลักษณ์

การพฒันาการของโมเดลวนัทดสอบรเีกรซชัน่สุม่
	 ระยะแรกของการใช้โมเดลวนัทดสอบรเีกรซชัน่สุม่ 
(RRTDM) เพือ่ประเมนิพนัธกุรรมโคนมในประเทศไทย
จะยึดรูปแบบสมการซึ่งประกอบด้วยปัจจัยคงที่และ
ปัจจัยสุ่มตามที่ Schaeffer and Dekkers (1994) 
ได้น�ำเสนอเป็นครั้งแรก และแม้ว่าผลการประเมิน
พันธุกรรมภายใต้ RRTDM จะมีความเหมาะสม 
มากที่สุด (best fit) เมื่อเปรียบเทียบกับโมเดลอื่นๆ ที่มี 
การศึกษาร่วมกัน เช่น Fixed regression model และ 
Multiple trait model โดยใช้ข้อมูลปริมาณน�้ำนม 
ในโคนมบางฟาร์มของประเทศไทยเป็นข้อมูลพื้นฐาน
ในการวิเคราะห์ (สายัณห์, 2543) อย่างไรก็ตามยังมี 
ข้อสงัเกตทีว่่า RRTDM สามารถใช้ได้ดกีบัข้อมลูขนาด
ใหญ่หรือข้อมูลระดับชาติหรือไม่ เนื่องจากข้อมูล
ขนาดใหญ่ซึ่งรวบรวมมาจากหลายแหล่งย่อมมีปัจจัย
ที่มีผลต่อปริมาณน�้ำนมแตกต่างกันมาก (Ugarte  
et al., 1992) อีกทั้งการใช้ RRTDM ในการศึกษาของ 
สายัณห์ (2543) ได้ใช้ร่วมกับฟังก์ชันการให้น�้ำนมของ 
Wilmink (Wilmink, 1987) เพียงฟังก์ชันเดียวเท่านั้น
ซึ่งมีความเป็นไปได้ที่อาจมีฟังก์ชันการให้น�้ำนมอื่นที่
เหมาะสมกบัข้อมลูขนาดใหญ่หรอืข้อมลูระดบัชาตขิอง
ประเทศไทยมากกว่า ดงันัน้จากข้อสงัเกตดงักล่าวจงึได้
มกีารวจิยัในเชงิลกึเพือ่น�ำไปสูก่ารประยกุต์ใช้ RRTDM 

ได้อย่างถูกต้องดังแสดงใน (Figure 2) 

Table 1 	 Comparison between 305-day lactation model and random regression test-day model.

305-day lactation model Random regression test-day model

1.

2.

3.

4.

Adjust environmental effects by herd-year-
season of calving
Analyze by 305d-milk records, therefore, 
incomplete records need to be adjusted to 
305- day
Select animal from total milk EBV

1 record per cows

1.

2.

3.

4.

Adjust environmental effects by herd-test date of 
test day milk records
Analyze by test-day milk records which more 
efficient and more closely defines the true 
biology of a dairy cows 
Select animal from several strategies such as for 
peak, persistency or total milk EBV
1 to 10 records per cows
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	 การวิจัยเชิงลึกของ RRTDM ได้เริ่มต้นโดยการ

ศึกษาปัจจัยคงที่ที่จ�ำเป็นต้องน�ำมาปรับเพื่อให้ได้ 

ค่าประมาณพารามิเตอร์ทางพันธุกรรมและค่าการ

ผสมพนัธุใ์กล้เคยีงกบัค่าทีแ่ท้จรงิของตวัสตัว์มากทีส่ดุ  

ซึ่งการวิจัยดังกล่าวได้ถูกรายงานไว ้ในงานวิจัย 

หลายฉบบั (สายณัห์, 2543; วฒุไิกร, 2546; ปิยะนนัท์, 

2551; Strabel and Szwaczkowski, 1995; Pool  

et al., 2000) ในขณะเดียวกันการวิจัยเพื่อหาฟังก์ชัน

การให้น�้ำนมที่เหมาะสมได้เริ่มต้นขึ้นโดย วุฒิไกร 

(2546) พบว่าฟังก์ชันการให้น�้ำนมของทั้ง Wilmink  

และ Legendre polynomials อาจเป็นฟังก์ชันที่

เหมาะสมซึ่งผลการวิจัยสอดคล้องกับงานวิจัยของ 

ปิยะนันท์ (2551) และภาคภูมิ (2552) อย่างไรก็ตาม 

เมือ่พจิารณาถงึความสามารถในการประเมนิในข้อมลู 

ขนาดใหญ่แล้วนัน้ฟังก์ชนัของ Legendre polynomials  

จะมปีระสทิธภิาพดกีว่าฟังก์ชนัของ Wilmink เนือ่งจาก

โครงสร้างของฟังก์ชัน Legendre polynomials มีการ

แปลงให้อยู่ในรูป orthogonal polynomials ซึ่งจะไม่

กระทบต่อรปูร่างของกราฟการให้น�ำ้นมและจะช่วยลด 

ความอคติและมีความยืดหยุ ่น (flexible) ของ 

การวิเคราะห์โดยที่ยังคงไว้ซึ่งความแม่นย�ำของค่า

ประมาณทางพันธุกรรม (Kirkpatrick et al., 1990;  

Pool and Meuwissen, 1999)  นอกจากนีโ้ครงสร้างของ

ความแปรปรวนและความแปรปรวนร่วม (variance  

and covariance structure) มีขนาดเล็กเนื่องจากมี

การแปลงให้อยู่ในรูปค่ามาตรฐาน (standardized 

unit of time, from -1 to +1) ซึ่งจะลดปัญหาของระยะ

เวลาและความผิดพลาดของการวิเคราะห์ (rounding 

errors) (Schaeffer, 2004) อีกทั้งในการเพิ่มจ�ำนวน

พารามเิตอร์ในฟังก์ชนัมกัจะให้ผลดใีนด้านความแม่นย�ำ 

ของค ่าประมาณค่าพารามิ เตอร ์ทางพันธุกรรม  

(improved convergence in iterative algorithms)

(Pool and Meuwissen, 1999) จากจดุเด่นของฟังก์ชนั 

Legendre polynomials ปัจจบุนังานวจิยัทัง้ในประเทศ

และต่างประเทศจึงนิยมใช้ RRTDM ร่วมกับฟังก์ชัน 

Legendre polynomials มากทีส่ดุ ส�ำหรบัประเทศไทย 

Duangjinda et al. (2007) ยังได้พัฒนาโปรแกรม

ส�ำเร็จรูป BLUPF90 Dairy Pack เพื่อให้สะดวกต่อ 

การใช้งานซึง่จะช่วยลดขัน้ตอนในการเตรยีมข้อมลูและ

การวิเคราะห์ได้เป็นอย่างดี 

	 การวิจัยระยะต่อมาได้ให้ความสนใจในด้าน 

ความเหมาะสมของการใช้ RRTDM ร่วมกับฟังก์ชัน 

Legendre polynomials โดยเฉพาะความเหมาะสมของ 

จ�ำนวนพารามเิตอร์ของฟังก์ชนั  Legendre  polynomials  

	 Figure 1 	 The estimated heritabilities for test-day milk yield along days in milk using random  
		  regression test-day model from several studies in Thailand; a = วรษิา (2545), b = วฒุไิกร (2546),  
		  c = สายัณห์ (2543), d = ภาคภูมิ (2552), e = วรางคณา (2545), f = ปิยะนันท์ (2551)

a

b

c

d

e
f
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(order of fit) ซึ่งจากงานวิจัยของ Saowaphak et al. 

(2010) ชี้ให้เห็นว่าการประมาณค่าพารามิเตอร์ทาง

พันธุกรรมและค่าการผสมพันธุ์มีความแม่นย�ำสูงสุด

หากใช้ RRTDM ร่วมกบัฟังก์ชนั Legendre polynomials  

ซึ่งก�ำหนดให้มีจ�ำนวนพารามิเตอร์ในส่วนของความ

แปรปรวนของอิทธิพลสุ ่มเนื่องจากพันธุกรรมและ

สภาพแวดล้อมถาวรมีจ�ำนวนก�ำลังเท่ากับ 3 และ 5 

ตามล�ำดับ ซึ่งสอดคล้องกับรายงานวิจัยหลายฉบับใน

ต่างประเทศ (Rekaya et al., 2000; López-Romero  

and Carabaño, 2003) อย่างไรก็ตามฟังก์ชัน  

Legendre polynomials ยงัมข้ีอจ�ำกดัด้านการค�ำนวณ

โดยเฉพาะกับข้อมูลที่มีขนาดใหญ่ท�ำให้ต้องใช้เวลา

ในการค�ำนวณนาน ในทางตรงกันข้ามหากใช้ร่วมกับ

ข้อมูลขนาดเล็กอาจท�ำให้ค่าประมาณต่างๆ ผิดพลาด

ซึ่งเรียกว่า “artifact” ในขณะที่การแปลงค่าปริมาณ

น�้ำนมให้อยู่ในรูป polynomial โดยไม่ค�ำนึงถึงสภาพ

ความเป็นจริงของการให้น�้ำนมของโคนมแต่ละตัวนั้น

อาจไม่ถูกต้อง (Misztal, 2006) ดังนั้น White et al. 

(1999) จงึได้พฒันาฟังก์ชนัวนัให้น�ำ้นมขึน้ใหม่เรยีกว่า 

spline function โดยฟังก์ชนัดงักล่าวมคีวามยดืหยุน่ใน

การวิเคราะห์มากกว่าฟังก์ชัน Legendre polynomial  

อีกทั้ง spline ไม่ต้องการพารามิเตอร์จ�ำนวนมาก

ท�ำให้ลดระยะเวลาในการค�ำนวณโดยเฉพาะกบัข้อมลู

ขนาดใหญ่ สอดคล้องกับงานวิจัยในประเทศไทยของ 

Boonkum et al. (2010) ซึ่งเปรียบเทียบระหว่างการ

ใช้ฟังก์ชัน spline กับ Legendre polynomials พบว่า 

การใช้ฟังก์ชัน spline มีความแม่นย�ำในการประมาณ

ค่าพารามิเตอร ์ทางพันธุกรรมมากกว ่าฟ ังก ์ชัน  

Legendre polynomials โดยพิจารณาจากตัวสถิติ

ต่างๆ ได้แก่ The values of deviance information 

criterion (DIC), percentage of squared bias (PSB), 

correlation between observed and predicted 

record (COR) and residual variance (RV) (Table 2)  

ปัจจุบันมีการพัฒนาฟังก์ชัน spline ในหลายรูปแบบ  

เช่น B-splines (Torres and Quaas, 2001), linear  

spline (Misztal, 2006) เพื่อใช้ในการประเมิน

พันธุกรรมโคนมและสัตว์ชนิดอื่นๆ ด้วยเช่นกัน 

	 การพัฒนา RRTDM ดังที่กล่าวมาข้างต้นพบว่า 

จะเน้นการประมาณในส่วนของความแปรปรวน

เนื่องจากพันธุกรรมและสภาพแวดล้อมถาวรเป็นหลัก  

ในขณะทีค่วามแปรปรวนเนือ่งจากความคลาดเคลือ่น  
(residual variance) ถกูก�ำหนดให้คงทีห่รอืก�ำหนดให้ถกู 

กระทบในปริมาณเท่ากันในสัตว์ทุกตัว (homogeneous  

residual variances) ทั้งนี้เนื่องจากยังขาดเครื่องมือที่

ใช้วิเคราะห์และขาดองค์ความรู้ ทั้งที่ในความเป็นจริง

โคแต่ละตัวย่อมมีความคลาดเคลื่อนไม่เท่ากัน (not 

constant) และควรวิเคราะห์แบบ heterogeneous 

residual variances ซึ่งมีสาเหตุมาจากโคแต่ละตัว

ที่น�ำเข้ามาประเมินพันธุกรรมมีความแตกต่างกันทั้ง

ส่วนของระยะการให้น�ำ้นม (state of lactation) รวมทัง้ 

ปัจจยัอืน่ๆ ทีผู่ป้ระเมนิไม่ได้เกบ็ข้อมลูและไม่ได้น�ำมา

พจิารณา เช่น จ�ำนวนวนัท้องว่าง (days open), สถานะ 

ของการตั้งท้อง (pregnancy status), รูปร่างของโค  

(body score)) ซึง่ถอืเป็นปัจจยัเนือ่งจากสภาพแวดล้อม 

ชัว่คราว (temporary environment) ทัง้สิน้แต่กลบัพบว่า 

ปัจจัยดังกล่าวมีผลกระทบอย่างมากต่อการประมาณ

ค่าพารามิเตอร์ทางพันธุกรรมและค่าการผสมพันธุ์ 

(under and/or over estimated) ซึง่พบมากในช่วงต้น

และช่วงปลายของระยะการให้น�้ำนม โดยทั่วไปเรียก

ปรากฏการณ์นี้ว่า “the extremes of the lactation”  

(Olori et al. 1999; Rekaya et al. (2000) อย่างไรกต็าม 

ปัจจบุนัมกีารพฒันาวธิกีารวเิคราะห์ค่าความคลาดเคลือ่น 

ที่มีประสิทธิภาพหลายวิธีด้วยกัน เช่น วิธี Change-

point technique (Rekaya et al., 2000), A continuous  

function of time (Jaffrezic et al., 2000; Druet et al.,  

2003), และ Classified by Days in milk intervals 

(Jamrozik and Schaeffer, 1997; Lopez-Romeno 

et al., 2003) 
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	 Figure 2	 Diagram of the random regression test-day model development in dairy cattle

Table 2 	 The values of deviance information criterion (DIC), percentage of squared bias (PSB), correlation 
between observed and predicted record (COR) and residual variance (RV) from random regression 
model with Legendre polynomials 4 order (LEG) and linear splines with 4 to 7 knots (SPL4, SPL5, 
SPL6, SPL7).

Model DIC PSB COR RV
LEG
SPL4
SPL5
SPL6
SPL7

300,565
300,791
300,672
300,546
300,589

7.65
7.78
7.74
7.64
7.68

0.75
0.70
0.73
0.76
0.75

3.06
3.12
3.07
3.05
3.05

Source: Boonkum et al. (2010)

การประยุกต์ใช้โมเดลวันทดสอบรีเกรซชั่นสุ่ม
	 การประยกุต์ใช้กบัลกัษณะด้านการให้ผลผลติ
	 โมเดลวันทดสอบรีเกรซชั่นสุ ่มถูกน�ำมาใช้ใน
การประเมินพันธุกรรมโคนมของประเทศไทยตั้งแต่
ฟาร์มขนาดปานกลาง ไปจนกระทั่งฟาร์มขนาดใหญ่  
และปัจจุบันได้ถูกใช้ประเมินพันธุกรรมระดับชาติเป็น
ครัง้แรก (national genetic evaluation) ดงังานวจิยัของ  
จรุรีตัน์ และคณะ (2553) ซึง่ใช้โมเดลดงักล่าวประมาณ

ค่าพารามเิตอร์ทางพนัธกุรรมและค่าการผสมพนัธุแ์ยก
ตามภมูภิาคของประเทศไทย ซึง่ผลการวจิยัชีใ้ห้เหน็ว่า 
การเลือกใช้พ่อพันธุ ์และแม่พันธุ ์ในแต่ละภูมิภาค 
มีความส�ำคัญต่อการเปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรม
ของลักษณะการให้น�้ำนม ดังนั้นการจับคู่ผสมพันธุ์ที่
จ�ำเพาะในแต่ละภมูภิาคจะส่งผลต่อความก้าวหน้าทาง
พันธุกรรม (genetic progress) และได้ผลผลิตน�้ำนม
ที่ดีกว่าการใช้แหล่งพันธุกรรมเพียงแหล่งเดียวหรือ
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พ่อพันธุ์เพียงตัวเดียวกับทุกภูมิภาค ผลจากงานวิจัย 
ครัง้นัน้ได้ถกูต่อยอดโดยงานวจิยัของ Boonkum et al.,  
(2011a, b) (Figure 3) โดยมีการประยุกต์ใช้ดัชนี
อุณหภูมิความชื้นสัมพัทธ์ (temperature humidity  
index; THI) ร ่วมกับข้อมูลผลผลิตเพื่อศึกษาถึง 
การเปลี่ยนแปลงของสภาพแวดล้อมในความหมาย
ของความเครียดเนื่องจากความร้อน (heat stress) 
ที่กระทบต่อพันธุกรรมของลักษณะปริมาณผลผลิต
น�ำ้นมและลกัษณะความสมบรูณ์พนัธุใ์นโคนม ผลจาก 
งานวิจัยแสดงให้เห็นว่าโคนมลูกผสมโฮลสไตน์ของ
ประเทศไทยจะแสดงการเกิดความเครียดเนื่องจาก
ความร้อนเมือ่ค่า THI เท่ากบัหรอืสงูกว่า 80 เป็นต้นไป  
ผลผลิตน�้ำนมจะลดลงตามระดับของค่า THI ที่เพิ่ม 
สูงขึ้น ประกอบกับโคที่มีสายเลือดโฮลสไตน์มากขึ้น 
ย่อมส่งผลต่อการลดลงของผลผลิตน�ำ้นมเพิ่มมากขึ้น  
ผลดังกล่าวจะช่วยให้การวางแผนรับมือกับสภาพ
แวดล้อม การปรับรูปแบบการเลี้ยงโคนม รวมถึง
การพัฒนาสายพันธุ ์ โคนมให้มีความทนทานต่อ
ความเครียดเนื่องจากความร้อนต่อไปในอนาคต 
	 การประยกุต์ใช้กบัลกัษณะด้านความสมบรูณ์
พันธุ์
	 ส�ำหรับการศึกษาในลักษณะด้านความสมบูรณ์
พันธุ์ในประเทศไทยได้ถูกเสนอในวิจัยของ Boonkum 
et al., (2011a, b) (Figure 3) ซึ่งใช้ข้อมูลลักษณะ
จ�ำนวนวันท้องว่าง (days open) เป็นข้อมูลพื้นฐานใน
การวเิคราะห์พบว่าฤดรู้อนของประเทศไทยมผีลกระทบ 
ต่อจ�ำนวนวันท้องว่างมากที่สุดในขณะที่ฤดูหนาว
กระทบน้อยที่สุด ส�ำหรับผลกระทบต่อพันธุกรรม 
พบว่าในภาวะเครียดเนื่องจากความร้อนในโคนมจะมี
ความผันแปรทางพันธุกรรมมากกว่าในภาวะที่ไม่เกิด
ความเครียดเนื่องจากความร้อน อย่างไรก็ตามการน�ำ
ผลไปประยุกต์ใช้คัดเลือกโคนมพบว่ามีความเป็นไป
ได้ในการที่จะคัดเลือกโคนมที่มีทั้งความสามารถทาง
พันธุกรรมของการให้ผลผลิตน�้ำนมดี ความสมบูรณ์
พนัธุด์ร่ีวมกบัมคีวามสามารถในการทนต่อความเครยีด
เนื่องจากความร้อนควบคู ่กันไป ซึ่งผลที่ได้น�ำมา 

ซึ่งความยั่งยืนของการปศุสัตว์โดยเฉพาะการเลี้ยง
โคนมของประเทศไทยรวมทั้งประเทศอื่นในเขตที่
มีอุณหภูมิและความชื้นสูงด้วยเช่นกัน ส�ำหรับใน 
ต่างประเทศการประยุกต์ใช้ RRTDM กับลักษณะ 
ความสมบูรณ์พันธุ์ได้น�ำเสนอในหลายรูปแบบ เช่น 
การศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมระหว่างอัตรา
การผสมตดิและปรมิาณน�ำ้นมในรปูของ Longitudinal 
binary data random regression model (Averlll  
et al., 2006), Threshold-Linear random regression 
model (Tsuruta et al., 2009)  
	 การประยุกต์ใช้กับลักษณะอื่นที่สัมพันธ์กับ
ลกัษณะด้านการให้ผลผลติและความสมบรูณ์พนัธุ์
	 โมเดลวันทดสอบรีเกรซชั่นสุ ่มนอกจากจะใช้
ประเมินพันธุกรรมของลักษณะที่ส�ำคัญทางเศรษฐกิจ
แล้วยังพบว่าถูกน�ำมาประยุกต์ใช้กับลักษณะอื่นที่
สัมพันธ์กับลักษณะด้านการให้ผลผลิต เช่น ลักษณะ
คะแนนร่างกาย (body condition score) ซึ่งสัมพันธ์
กับการรักษาสมดุลพลังงานในโคนมซึ่งจะช่วยอธิบาย
ผลในลักษณะความสมบูรณ์พันธุ์ในโคนมได้ (Berry 
et al., 2003) หรือการประเมินลักษณะคะแนนเซลล์ 
โซมาติก (somatic cell score) จะสัมพันธ์กับโรค
เต้านมอักเสบ (Bohmanova et al., 2008) เป็นต้น 
นอกจากนี้ยังมีการประยุกต์ใช้โมเดลดังกล่าวกับ
ลักษณะที่เกี่ยวข้องกับต้นทุนการผลิตซึ่งเรียกว่า 
functional trait เช่น ลักษณะปริมาณของน�ำ้อสุจิใน 
พ่อพนัธุ ์(volume of ejaculate) (Carabano et al., 2007) 
ลักษณะโครงร่างของร่างกายโคนม (conformation)  
(Coffey et al., 2003) และในปัจจุบันการประเมิน
พันธุกรรมภายใต้โมเดลวันทดสอบรีเกรซชั่นสุ ่มได้
ก้าวหน้าไปอีกขั้นหนึ่งนั่นคือมีการประยุกต์ใช้กับ 
หลายลักษณะพร้อมกันเพื่อให้สามารถคัดเลือกโคนม
ได้ตรงกับความต้องการของผู ้เกษตรกรมากที่สุด 
ซึ่งเรียกการประเมินพันธุกรรมในรูปแบบดังกล่าวว่า 
Multiple-trait random regression test-day model 
(Muir et al., 2007) 
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สรุป

	 โมเดลวันทดสอบรีเกรซชั่นสุ่มมีประสิทธิภาพสูง 
ส�ำหรับประเมินพันธุกรรมโคนมของประเทศไทยทั้งใน
ด้านความแม่นย�ำของค่าประมาณค่าการผสมพันธุ์ 
และมีความยืดหยุ ่นต่อการใช้งาน และยังช่วยใน 
การวางแผนคัดเลือกและก�ำหนดทิศทางการปรับปรุง
พันธุกรรมของประเทศได้เป็นอย่างดี ทั้งยังประยุกต์
ใช้ได้ดกีบัข้อมลูอืน่ทีม่กีารเกบ็บนัทกึอย่างต่อเนือ่ง แต่
เนือ่งจากการพฒันาโมเดลดงักล่าวมอีย่างต่อเนือ่งเพือ่
รองรบักบัความต้องการของเกษตรกรในแต่ละประเทศ
หรือแต่ละพื้นที่ และเพื่อเพิ่มความแม่นย�ำและความ
ถูกต้องของค่าประมาณค่าการผสมพันธุ์ให้มากขึ้น  
ดังนั้นการเลือกใช้โมเดลวันทดสอบรีเกรซชั่นสุ่มให้
เหมาะสมส�ำหรบัประเทศไทยจงึควรสอดรบักบัเป้าหมาย 
ของการปรบัปรงุพนัธกุรรมโคนมของประเทศเป็นส�ำคญั  
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