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การเปรียบเทียบโมเดลระหว่าง traditional genetic evaluation model 
และ single-step genomic evaluation models  

ส�ำหรับลักษณะการสืบพันธุ์ในสุกร

Comparison between traditional genetic evaluation model and  
single-step genomic evaluation models for reproductive traits in pigs
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บทคัดย่อ: วัตถุประสงค์การศึกษาครั้งนี้เพื่อเปรียบเทียบโมเดล 2 รูปแบบ คือ traditional genetic evaluation และ  
single-step genomic evaluation model โดยพิจารณาจากค่าพารามิเตอร์ทางพันธุกรรม ค่าความแม่นย�ำ (R2) และ
แนวโน้มทางพันธุกรรมของลักษณะจ�ำนวนลูกเกิดมีชีวิต, ลักษณะน�้ำหนักครอกแรกเกิด และลักษณะจ�ำนวนลูกตาย
แรกเกิดในสุกรพันธุ์แลนด์เรซ และสุกรพันธุ์ลาร์จไวท์ ซึ่งมีข้อมูลเท่ากับ 28,556 และ 46,196 บันทึก ตามล�ำดับ ข้อมูล
พันธุกรรมทั้งจีโนมที่ได้จาก Illumina Porcine SNP 60 BeadChip จ�ำนวนสุกร 248 บันทึก (ใช้ส�ำหรับวิเคราะห์  
single-step genomic evaluation model) ข้อมูลที่ใช้ในการศึกษาครั้งนี้ ถูกเก็บบันทึกอยู่ในโปรแกรมฐานข้อมูลสุกรแม่
พันธุ์ Sow Tracker®(Version 3.4.2) ของฟาร์มบริษัทเอกชนแห่งหนึ่งในประเทศไทย ช่วงปี พ.ศ.2548 ถึง พ.ศ.2553 จาก 
การศึกษาโมเดลทั้งสองรูปแบบพบว่า ค่าอัตราพันธุกรรมของลักษณะจ�ำนวนลูกเกิดมีชีวิต, ลักษณะน�้ำหนักครอก 
แรกเกิด และลักษณะจ�ำนวนลูกตายแรกเกิด มีค่าอยู่ในช่วง 0.02 ถึง 0.05, 0.02 ถึง 0.09 และ 0.01 ถึง 0.06 ตามล�ำดับ 
เมื่อพิจารณาค่าความแม่นย�ำพบว่า ค่าการผสมพันธุ์จากจีโนม (genomically enhanced breeding value; GEBV) ที่ได้
จากการประเมินด้วย single-step genomic evaluation model มีค่าความแม่นย�ำที่สูงกว่าค่าการผสมพันธุ์ (estimated 
breeding value; EBV) ที่ได้จากการประเมินด้วย traditional genetic evaluation model (R2 = 30%) และมีแนวโน้มทาง
พันธุกรรมของลักษณะทั้งสามในทิศทางที่ดีกว่า
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บทน�ำ

ทิศทางการขยายตัวของธุรกิจการเลี้ยงสุกรของ

โลกทั้งในด้านการผลิตและการบริโภคในปี พ.ศ.2556 

พบว่ามีปริมาณเพิ่มขึ้นร ้อยละ 1.76 และ 2.02  

ตามล�ำดับ (สมาคมผู้ผลิตและแปรรูปสุกรเพื่อการ 

ส่งออก, 2557) ส�ำหรบัประเทศไทยมกีารขยายตวัด้าน

ปริมาณการผลิตในปี พ.ศ.2557 เพิ่มขึ้นจากปี พ.ศ.

2556 คดิเป็นร้อยละ 0.008 (ศนูย์สารสนเทศการเกษตร 

สํานักงานเศรษฐกิจการเกษตร, 2557) ตัวเลขเหล่านี ้

ชีใ้ห้เหน็ว่าสกุรยงัคงเป็นสตัว์เศรษฐกจิทีส่�ำคญัของโลก

และของประเทศไทย อย่างไรก็ตาม การเพิ่มจ�ำนวน 

ลกูสกุรเพือ่รองรบัความต้องการทีม่ากขึน้อย่างต่อเนือ่ง

เป็นเรื่องท้าทายส�ำหรับผู้ที่เกี่ยวข้องกับธุรกิจสุกรเป็น

อย่างยิ่ง เนื่องจากมีปัจจัยเกี่ยวข้องและสัมพันธ์กับ

ลักษณะจ�ำนวนลูกสุกรหย่านมมากมายหลายปัจจัย  

ดังนั้นเพื่อที่จะบรรลุเป้าหมายตามที่ต้องการจ�ำเป็น

ต้องค�ำนึงถึงลักษณะทางเศรษฐกิจอื่นๆ ประกอบและ

ควรพฒันาลกัษณะเหล่านีค้วบคูไ่ปด้วยกนั 1) ลกัษณะ

จ�ำนวนลูกแรกเกิดมีชีวิต (number born alive; NBA) 

เป็นลักษณะที่มีความเกี่ยวข้องโดยตรงกับต้นทุน  

รายได้ และผลก�ำไรทีจ่ะเกดิขึน้ในอนาคตของเกษตรกร 

2) ลักษณะน�้ำหนักครอกแรกเกิด (litter birth weight; 

LBW) เป็นลกัษณะทีส่มัพนัธ์กบัลกัษณะจ�ำนวนลกูแรก

เกิดมีชีวิต ซึ่งนอกจากจะให้ความส�ำคัญกับจ�ำนวนลูก

แรกเกิดมีชีวิตแล้วน�้ำหนักตัวของลูกสุกรก็มีความ

ส�ำคัญเช่นกัน ทั้งนี้เนื่องจากลูกสุกรที่มีน�้ำหนักตัวแรก

เกดิสงูมคีวามสมัพนัธ์กบัการเจรญิเตบิโตทีด่ใีนอนาคต 

(ประภสัรา, 2551) ซึง่จะช่วยให้เกษตรกรร่นระยะเวลา

ในการขุนขายให้สั้นลงได้ และ 3) ลักษณะจ�ำนวนลูก

ตายแรกเกดิ (number born dead; NBD) เป็นลกัษณะ

ทีส่มัพนัธ์กบัต้นทนุการผลติ ทัง้นีห้ากเกษตรกรสามารถ

ลดความสูญเสียจากการตายของลูกสุกรลงได้ย่อม 

ส่งผลให้เกษตรกรลดต้นทุนการผลิต ขณะเดียวกันจะ

เป็นการเพิ่มจ�ำนวนลูกแรกเกิดมีชีวิตให้มากขึ้น 

(ศรญัญา, 2555) ซึง่หมายถงึรายได้ทีจ่ะได้รบัเพิม่มาก

ขึ้นนั่นเอง

ส�ำหรับแนวทางการพัฒนาประสิทธิภาพการ

สืบพันธุ ์ของแม่สุกรในปัจจุบันเน้นพัฒนาด้านการ

จัดการเป็นส�ำคัญ ได้แก่ การพัฒนาระบบการเลี้ยงดู

ให้ได้มาตรฐานและสามารถควบคุมได้ทั้งระบบแบบ

โรงเรือนปิด (evaporative cooling system) (Nichols 

et al., 1979) การพฒันาด้านอาหารทีช่่วยให้การเจรญิ

เติบโตเป็นไปได้อย่างรวดเร็ว (King and Williams, 

1984) และแม้ว่าแนวทางดงักล่าวจะมคีวามส�ำคญัต่อ

ธุรกิจการเลี้ยงสุกร แต่มิอาจกล่าวได้ว่าแนวทางอื่น 

ไม่ส�ำคญัหรอืไม่จ�ำเป็นแต่ควรหาแนวทางอืน่ทีส่ามารถ

สนับสนุนและส่งเสริมให้การพัฒนาประสิทธิภาพการ

สบืพนัธุข์องแม่สกุรให้เป็นไปอย่างรวดเรว็และมคีวาม

ยั่งยืนมากขึ้นซึ่งหนึ่งในแนวทางที่ส�ำคัญนั่นคือการ

ศกึษาด้านการปรบัปรงุพนัธกุรรม โดยปัจจบุนัแนวทาง

ที่เป็นที่ยอมรับในระดับสากลและนิยมใช้คือการ

ประเมินพันธุกรรมเพื่อคัดเลือกสุกรที่มีประสิทธิภาพ

การสืบพันธุ์ที่ดี (ภานุวัฒน์ และคณะ, 2552; นวรัตน์ 

ABSTRACT: The objective of this study was to compare traditional genetic evaluation model with single-step 
genomic evaluation models by estimating related genetic parameters in reproductive traits, including accuracy (R2) 
and genetic trend for 1) number born alive (NBA), 2) litter birth weight (LBW) and 3) number born dead (NBD) 
traits in 2 breeds of pigs (Large White = 28,556 and Land Race = 46,196). The Illumina Porcine SNP 60 Bead chip 
platform was used to detect genotype of 248 pigs (for single-step genomic evaluation model analysis) from program 
Sow Tracker®(Version 3.4.2) of swine commercial herd in Thailand during 2005 to 2010. Both model demonstrated 
that the heritability ranges for number born alive, litter birth weight and number born dead ranged from 0.02 to 0.05, 
0.02 to 0.09 and 0.01 to 0.06, respectively. The R2 for genomically enhanced breeding value (GEBV) estimated from 
single-step genomic evaluation model was higher ( by 30%) than that of estimated breeding value (EBV) estimated 
from traditional genetic evaluation model and the GEBV genetic trends of all traits were better.
Keywords: number born alive, litter birth weight, number born dead, traditional genetic evaluation models,  
single-step genomic evaluation models
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และคณะ, 2557) หรือเรียกว่า การประเมินพันธุกรรม

แบบดั้งเดิม (conventional evaluation) โดยค่า

พันธุกรรมที่ประเมินได้เรียกว ่าค ่าการผสมพันธุ ์  

(estimated breeding value; EBV) และจากการศกึษา

จนถึงปัจจุบันแนวทางการปรับปรุงพันธุ์ได้ก้าวหน้า

อย่างรวดเร็ว โดยมีการบูรณาการความรู้ทั้งเรื่องของ

เทคโนโลยีชีวภาพ (biotechnology) ชีวสารสนเทศ

ศาสตร์ (bioinformatics) โมเดลทางคณิตศาสตร์ 

(mathematical model) และองค์ความรูเ้รือ่งพนัธกุรรม

เชงิลกึเข้าด้วยกนั จนกระทัง่สามารถได้แนวทางการคดั

เลอืกสกุรเพือ่ให้มพีนัธกุรรมของลกัษณะประสทิธภิาพ

การสืบพันธุ์ที่ดีเก็บไว้ขยายพันธุ์ต่อไป และคัดทิ้งสุกร

ทีม่พีนัธกุรรมของลกัษณะประสทิธภิาพการสบืพนัธุต์�่ำ

ออกจากฝงูหรอืฟาร์มได้เป็นผลส�ำเรจ็ ดงัจะเหน็ได้จาก

การศึกษาของ Forni et al. (2011) และ Jafarikia  

et al. (2012) ซึ่งได้น�ำเสนอแนวทางการใช้ข้อมูล  

single nucleotide polymorphisms (SNPs) ร่วม

พิจารณาในสมการประเมินพันธุกรรม ซึ่งวิธีการใหม่นี้

ถกูเรยีกว่า การคดัเลอืกด้วยจโีนม (genome selection 

or genomic selection) และเรยีกค่าทีแ่สดงออกมาว่า

ค่าการผสมพันธุ์จากจีโนม (genomically enhanced 

breeding value; GEBV) เปรียบเทียบกับการประเมิน

พันธุกรรมแบบดั้งเดิม ในลักษณะลูกเกิดทั้งหมด มีค่า

ความแม่นย�ำเท่ากับ 0.55 และ 0.97 ตามล�ำดับ และ

ขนาดครอกแรกเกดิมค่ีาความแม่นย�ำเท่ากบั 0.21 และ 

0.62 ตามล�ำดบั จะเหน็ได้ว่า การคดัเลอืกโดยใช้ข้อมลู

สนิปส์เพื่อประเมินค่าการผสมพันธุ์มีค่าความแม่นย�ำ

สูงกว่า

อย่างไรก็ตาม การศึกษาพันธุกรรมโดยการ

พิจารณาข้อมูลสนิปส์เพื่อใช้ในการคัดเลือกสัตว์

ส�ำหรับประเทศไทยนั้นถือเป็นเรื่องใหม่โดยเฉพาะใน

สุกร ด้วยเหตุนี้จึงจ�ำเป็นต้องมีการเปรียบเทียบถึงวิธีการ

ดงักล่าวกบัวธิกีารประเมนิพนัธกุรรมทีใ่ช้อยูใ่นปัจจบุนั

ว่ามีความแตกต่างกันอย่างไร เพื่อให้มั่นใจว่าวิธีการ

คดัเลอืกสกุรจากพนัธกุรรมด้วยวธิกีารใหม่จะให้ผลทีด่ี

และไม่กระทบต่อแนวทางการพัฒนาพันธุกรรมสุกร

ของประเทศ โดยการพิจารณาเปรียบเทียบจากค่า

ความแม่นย�ำของค่าพนัธกุรรมทีป่ระเมนิได้จากทัง้สอง

วธิกีาร รวมถงึพจิารณาจากค่าพารามเิตอร์ทีป่ระมาณ

ได้ และผลตอบสนองทางพันธุกรรมในรูปแบบของ 

แนวโน้มทางพันธุกรรม

วิธีการศึกษา

การเตรียมข้อมูลและการวิเคราะห์ค่าพันธุกรรม

ข้อมูลลักษณะจ�ำนวนลูกแรกเกิดมีชีวิต, น�ำ้หนัก

ครอกแรกเกดิ และจ�ำนวนลกูตายแรกเกดิ จากโปรแกรม

ฐานข้อมลูสกุรแม่พนัธุ ์SowTracker®  (Version 3.4.2) 

ของฟาร์มของบรษิทัเอกชนแห่งหนึง่ในช่วงปี พ.ศ.2548 

ถงึ พ.ศ.2553 โดยแบ่งข้อมลูเป็น 2 ชดุ คอื 1) ชดุข้อมลู

ของสุกรพันธุ์ลาร์จไวท์มีจ�ำนวนข้อมูล 28,556 บันทึก, 

จ�ำนวนสัตว์ในพันธุ์ประวัติเท่ากับ 6,793 และจ�ำนวน

พ่อพันธุ์ในพันธุ์ประวัติเท่ากับ 1,216 ตัว 2) ชุดข้อมูล

ของสุกรพันธุ์แลนเรซ มีจ�ำนวนข้อมูล 46,196 บันทึก, 

จ�ำนวนสตัว์ในพนัธุป์ระวตัเิท่ากบั 10,618 และจ�ำนวน

พ่อพนัธุใ์นพนัธุป์ระวตัเิท่ากบั 1,300 ตวั ข้อมลูทัง้หมด

ถูกตรวจสอบความถูกต ้องด ้วยชุดค�ำสั่ ง  Proc  

Univariate โดยใช้โปรแกรมส�ำเร็จรูป SAS v. 9.0  

ก่อนน�ำไปวิเคราะห์หาค่าพารามิเตอร์ทางพันธุกรรม

และค่าการผสมพันธุ์ ด้วยโมเดล traditional genetic 

evaluation model และ single-step genomic  

evaluation model (Aguilar et al., 2010)

สถิติพื้นฐาน

การวิเคราะห์ข้อมูลทางสถิติของลักษณะ NBA, 

LBW และ NBD ในสกุรพนัธุแ์ลนเรซ มค่ีาเฉลีย่เท่ากบั 

10.04 ตัว, 15.44 กิโลกรัม และ 0.78 ตัวตามล�ำดับ 

และสุกรพันธุ์ลาร์จไวท์ มีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 10.23 ตัว, 

15.23 กิโลกรัม 1.83 ตัว ตามล�ำดับ จากรายงานของ 

Schneider et al. (2012) พบว่าในสกุรพนัธุแ์ลนเรซ ค่า

เฉลีย่ของลกัษณะ NBA, LBW และ NBD เท่ากบั 9.34 

ตวั, 15.03 กโิลกรมั และ 1.12 ตวั ตามล�ำดบั สอดคล้อง

กับรายงานของ Wolf and Wolfov (2012) ที่ศึกษาใน

สกุรพนัธุเ์ชก็ลาร์จไวท์และพนัธุแ์ลนเรซ โดยมค่ีาเฉลีย่
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ของลักษณะ NBA เท่ากับ 11.24 และ 11.43 ตัว  

ตามล�ำดับ 

ข้อมูลสนิปส์ (single nucleotide polymorphisms: 

SNPs)

สุกรพันธุ์ลาร์จไวท์จ�ำนวน 129 ตัว แบ่งเป็นเพศ

เมียจ�ำนวน 65 ตัว และเพศผู้จ�ำนวน 64 ตัวตามล�ำดับ 

และสกุรพนัธุแ์ลนเรซ จ�ำนวน 119 ตวั แบ่งเป็นเพศเมยี

จ�ำนวน 66 ตวั และเพศผูจ้�ำนวน 53 ตวั ตรวจหาสนปิส์

ด้วย Illumina Porcine SNP 60 BeadChip จ�ำนวน 

62,163 ต�ำแหน่ง ข้อมลู SNPs ทีใ่ช้ในการวเิคราะห์ต้อง

ผ่านการตรวจสอบตามเงื่อนไข Quality control(QC) 

ดังนี้ 1) Minor allele frequency (MAF) < 0.05; 2) 

SNP with call rate < 0.90; 3) Individuals with call 

rate < 0.90 หลังจากการท�ำ QC แล้ว คงเหลือจ�ำนวน

ข้อมูล SNP ที่น�ำไปวิเคราะห์เท่ากับ 52,073 ต�ำแหน่ง 

จากทั้งหมด 62,163 ต�ำแหน่ง

4 
 

เท่ากับ 9.34 ตวั, 15.03 กิโลกรัม และ 1.12 ตวั ตามลําดบั สอดคล้องกบัรายงานของ Wolf and Wolfov (2012) ที�ศึกษาในสุกร

พนัธ์ุเช็กลาร์จไวท์และพนัธ์ุแลนเรซ โดยมีค่าเฉลี�ยของลักษณะ NBA เท่ากับ 11.24 และ 11.43 ตวั ตามลําดบั  

ข้อมลูสนิปส์ (single nucleotide polymorphisms: SNPs) 

สกุรพันธ์ุลาร์จไวท์จํานวน 129 ตวั แบ่งเป็นเพศเมียจํานวน 65 ตวั และเพศผู้ จํานวน 64 ตวัตามลําดบั และสุกรพันธ์ุ

แลนเรซ จํานวน 119 ตวั แบ่งเป็นเพศเมียจํานวน 66 ตวั และเพศผู้ จํานวน 53 ตวั ตรวจหาสนิปส์ด้วย Illumina Porcine SNP 

60 BeadChip จํานวน 62,163 ตําแหน่ง ข้อมูล SNPs ที�ใช้ในการวิเคราะห์ต้องผ่านการตรวจสอบตามเงื�อนไข Quality 

control(QC) ดงันี � 1) Minor allele frequency (MAF) < 0.05; 2) SNP with call rate < 0.90; 3) Individuals with call rate < 

0.90 หลังจากการทํา QC แล้ว คงเหลือจํานวนข้อมูล SNP ที�นําไปวิเคราะห์เท่ากับ 52,073 ตําแหน่ง จากทั �งหมด 62,163 
ตาํแหน่ง 

โมเดลทางพนัธุกรรมที�ใช้ศึกษา 

1. Traditional genetic evaluation model 
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 2. Single-step genomic evaluation model 
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สําหรับข้อมลู genomic information ในเมทริกซ์ 	𝐴��	ถกูแทนที�ด้วยเมทริกซ์  𝐻�� ดงันี � 

 𝐻�� = 𝐴�� + �0 0
0 𝐺�� − 𝐴����

� 

เมื�อ  

  𝑦 เป็นเวคเตอร์ของลักษณะทางเศรษฐกิจที�สนใจ ได้แก่ จํานวนลูกแรกเกิดมีชีวิต, นํ �าหนักครอกแรกเกิด และจํานวน

ลกูตายแรกเกิดทั �งหมด; 𝛽 เป็นเวคเตอร์ของอิทธิพลคงที�ที�ส่งผลกระทบต่อค่าสังเกต ได้แก่ ฟาร์ม, ลําดบัครอก, เดือนที�คลอด

และปีที�คลอด; 𝑎	เป็นเวคเตอร์ของอิทธิพลสุ่มเนื�องจากตวัสตัว์หรือพันธุกรรมแบบบวกสะสม (additive genetic effect); 𝑝 =
เป็นเวกเตอร์ของอิทธิพลสุ่มเนื�องจากสภาพแวดล้อมถาวร; 	𝜀 เป็นเวคเตอร์สุ่มของความคลาดเคลื�อน; 𝑋, 𝑍,𝑊 เป็น 

incidence matrix ที�สัมพนัธ์ระหว่างคา่สงัเกตกบัอิทธิพลต่างๆในโมเดล; 𝐴�� = เมทริกซ์ความสัมพันธ์ระหว่างตวัสัตว์; 𝐺�� 

= เมทริกซ์ความสัมพนัธ์ที�รวมข้อมลูพันธุกรรม; 𝐴���� = เมทริกซ์ความสัมพันธ์ของสัตว์ที�มี genomic information; 𝐻��= เมท

ริกซ์ความสมัพนัธ์ระหว่างตวัสัตว์ที�มีทั �งข้อมลูพนัธ์ุประวตัิและข้อมลูจีโนมร่วมกัน 
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โมเดลทางพันธุกรรมที่ใช้ศึกษา

y เป็นเวคเตอร์ของลักษณะทางเศรษฐกิจที่สนใจ 

ได้แก่ จ�ำนวนลูกแรกเกิดมีชีวิต, น�้ำหนักครอกแรกเกิด 

และจ�ำนวนลูกตายแรกเกิดทั้งหมด; β เป็นเวคเตอร์

ของอิทธิพลคงที่ที่ส่งผลกระทบต่อค่าสังเกต ได้แก่ 

ฟาร์ม, ล�ำดบัครอก, เดอืนทีค่ลอดและปีทีค่ลอด; a เป็น

เวคเตอร์ของอทิธพิลสุม่เนือ่งจากตวัสตัว์หรอืพนัธกุรรม

แบบบวกสะสม (additive genetic effect); p เป็นเวก

เตอร์ของอิทธิพลสุ่มเนื่องจากสภาพแวดล้อมถาวร;  ε 

เป็นเวคเตอร์สุม่ของความคลาดเคลือ่น; X, Z, W เป็น 

incidence matrix ที่สัมพันธ์ระหว่างค่าสังเกตกับ

อิทธิพลต่างๆ ในโมเดล; A-1 = เมทริกซ์ความสัมพันธ์

ระหว่างตัวสัตว์; G-1 = เมทริกซ์ความสัมพันธ์ที่รวม

ข้อมลูพนัธกุรรม; A  = เมทรกิซ์ความสมัพนัธ์ของสตัว์

ที่มี genomic information; H-1 = เมทริกซ์ความ

สัมพันธ์ระหว่างตัวสัตว์ที่มีทั้งข้อมูลพันธุ์ประวัติและ

ข้อมูลจีโนมร่วมกัน
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การประมาณค่าพารามิเตอร์ทางพันธุกรรมและ

แนวโน้มทางพันธุกรรม

การวเิคราะห์องค์ประกอบความแปรปรวนและค่า

พารามิเตอร์ทางพันธุกรรมด้วยการวิเคราะห์ลักษณะ

เดียวภายใต้โมเดลตัวสัตว์ (univariate linear animal 

model) และการวิเคราะห์ร่วมหลายลักษณะภายใต้

โมเดลตัวสัตว์ (multivariate linear animal model) 

โดยใช้กลวิธี average information restricted  

maximum likelihood (AI-REML) การประเมินค่าการ

ผสมพันธุ์และแนวโน้มทางพันธุกรรมแบบ traditional 

genetic evaluation model โดยใช้โปรแกรมส�ำเร็จรูป 

BLUPF90-PigPAK v 2.5 (Duangjinda et al., 2005) 

และแบบ single-step genomic evaluation model 

โดยใช้โปรแกรมส�ำเร็จรูป BLUP package (Misztal  

et al., 2002) ค�ำนวณค่าความแม่นย�ำของการคดัเลอืก 

(accuracy of selection) เพื่อเปรียบเทียบความ

แม่นย�ำในการท�ำนายค่าการผสมพันธุ ์ของทั้งสอง

โมเดล โดยค�ำนวณได้จากสูตร �1 − se2/σa (Mujibi 

et al., 2011)

ผลการศึกษาและวิจารณ์

ค่าอัตราพันธุกรรม

ค่าอัตราพันธุกรรมใน Table 1 พบว่า traditional 

genetic evaluation model และ single-step  

genomic evaluation model ในลักษณะ NBA, LBW 

และ NBD ของสุกรพันธุ์แลนเรซและพันธุ์ลาร์จไวท์ 

สอดคล้องกับรายงานที่ผ่านมาของ ศรัญญา (2555) 

และ Schneider et al. (2012) แต่มีค่าต�่ำกว่างานวิจัย

ของ ภานุวัฒน์ และคณะ (2552) เล็กน้อย ค่าอัตรา

พันธุกรรมที่ได้จากการประเมินทั้งสองโมเดลแตกต่าง

กนัเลก็น้อย เนือ่งจากงานทดลองนีเ้ป็นงานเริม่ต้นของ

การน�ำข้อมูลสนิปส์มาใช้ในการวิเคราะห์ซึ่งอาจจะยัง

ไม่เห็นความแตกต่างที่ชัดเจน อย่างไรก็ตาม การเพิ่ม

ขึ้นของค่าอัตราพันธุกรรมจาก single-step genomic 

evaluation model สามารถอธบิายได้ว่าการเพิม่ข้อมลู

สนปิส์ท�ำให้อทิธพิลบวกสะสมของยนี (additive gene) 

Table 1	 Heritability of traditional genetic evaluation model and single-step genomic evaluation model for 
number born alive, litter birth weight and number born dead between in Large White (LW) and Land 
Race (LR) pigs.

Breed/Traits NBA1 LBW1 NBD1

Traditional2 Genomic2 Traditional Genomic Traditional Genomic

LR

Univariate3 0.02±0.02 0.02±0.02 0.08±0.03 0.08±0.03 0.01±0.02 0.01±0.02

Multivariate3 0.02±0.01 0.02±0.01 0.08±0.01 0.08±0.01 0.03±0.12 0.03±0.11

LW

Univariate 0.03±0.04 0.03±0.04 0.04±0.03 0.05±0.03 0.01±0.02 0.01±0.02

Multivariate 0.03±0.01 0.03±0.01 0.05±0.01 0.05±0.01 0.03±0.14 0.03±0.14
1NBA = number born alive; LBW = litter birth weight; NBD = number born dead 
2 Traditional = traditional genetic evaluation model; Genomic = single-step genomic evaluation model
3Univariate = univariate analysis; Multivariate = multivariate analysis
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ของ single-step genomic evaluation model เพิม่ขึน้ 

ส่งผลให้อัตราพันธุกรรมเพิ่มขึ้นด้วย หากมีการเพิ่ม

จ�ำนวนข้อมลูสนปิส์อาจส่งผลท�ำให้ค่าอตัราพนัธกุรรม

เพิ่มขึ้นได้อีกในอนาคต (Cleveland et al., 2010) 

อย่างไรก็ตาม ค่าอัตราพันธุกรรมของ single-step 

genomic evaluation model ที่ไม่เพิ่มขึ้นแต่ก็ไม่ได้ 
ลดลง ย่อมแสดงให้เห็นว่าการคัดเลือกด้วยจีโนม
สามารถในประชากรสุกรฝูงนี้สามารถท�ำได้

ความแม่นย�ำของการคัดเลือก
Table 2 การวเิคราะห์ด้วยวธิ ีunivarate แสดงให้

เหน็ว่า single-step genomic evaluation model มค่ีา
ความแม่นย�ำสูงกว่า traditional genetic evaluation 
model 10-30 เปอร์เซ็นต์ สอดคล้องกับงานของ Forni 
et al. (2010) และ Jafarikia et al. (2012) ที่ศึกษา
เปรียบเทียบโมเดลที่มีการเพิ่มข้อมูลสนิปส์และไม่มี
การเพิ่มข้อมูลสนิปส์ พบว่าโมเดลที่มีการเพิ่มข้อมูล
สนปิส์ในทกุชดุข้อมลูทีท่�ำการศกึษามค่ีาความแม่นย�ำ
ของการคัดเลือกสูงขึ้นประมาณ 30 เปอร์เซ็นต์ 
เนื่องจากวิเคราะห์ข้อมูลได้มีการน�ำเอาเครื่องหมาย
พันธุกรรมตลอดทั่วทั้งจีโนมของสุกรในระดับ single 
nucleotide polymorphisms (SNPs) ซึง่ส่วนใหญ่ คอื 
high density SNPs ที่มีความจ�ำเพาะบนโครโมโซม
ต่างๆ ท�ำให้ทราบต�ำแหน่งทีแ่น่นอนของการเปลีย่นแปลง
ในระดับโมเลกุลของยีน น�ำมาใช้ร่วมกับการประเมิน
ค่าการผสมพันธุ ์ส ่งผลให้มีความแม่นย�ำในการ
วิเคราะห์ข้อมูลเพิ่มขึ้น เมื่อเทียบกับโมเดลที่ไม่มีการ

เพิ่มข้อมูลสนิปส์ และเมื่อพิจารณาค่าความแม่นย�ำที่
วิเคราะห์จาก single-step genomic evaluation 
model โดยใช้วธิกีาร multivariate analysis จะมค่ีาสงู
กว่า univariate analysis เนื่องด้วยคุณสมบัติของการ
วิเคราะห์หลายลักษณะที่ค่าการผสมพันธุ์จะถูกปรับ
ด้วยค่า genetic correlation และ phenotypic  
correlation ระหว่างลักษณะ (มนต์ชัย, 2548) รวมถึง
การประมาณค่าการผสมพันธุ์ที่ได้จากวิธี univarirate 
analysis และ multivariate analysis ส่งผลต่อค่าความ
เชื่อมั่น (reliability) ซึ่งมีความเกี่ยวข้องกับค่าความ
แปรปรวนของคลาดเคลือ่นของค่าประมาณ (prediction 
error variance) ที่ใช้ในการค�ำนวณค่าความแม่นย�ำ 
(Jia and Jannink, 2012; Guo et al., 2014)

การวิ เคราะห์ด ้วย single-step genomic  
evaluation model ของลกัษณะ NBA, LBW และ NBD 
มค่ีาความแม่นย�ำสงูกว่าการวเิคราะห์แบบ traditional 
genetic evaluation model (Cleveland et al., 2010) 
และสามารถคัดเลือกสัตว์ได้ตั้งแต่อายุน้อย เนื่องจาก
สามารถประเมนิพนัธกุรรมของสตัว์ได้โดยไม่ต้องรอให้
สัตว์ให้ผลผลิตก่อน โดยใช้ข้อมูลสนิปส์จากการเก็บ
ตวัอย่างเลอืดสตัว์ได้ตัง้แต่แรกเกดิ อกีทัง้การวเิคราะห์
แบบ single-step genomic evaluation model  
มขีัน้ตอนการวเิคราะห์ไม่ซบัซ้อนสามารถท�ำได้สะดวก
กว่าวธิกีารประมาณค่าการผสมพนัธุจ์ากจโีนมแบบอืน่ 
และสามารถน�ำไปใช้ในการคัดเลือกภายในฟาร์มได้

เป็นอย่างดี
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แนวโน้มทางพันธุกรรม 

เมื่อพิจารณาจาก Figure 1 พบว่าแนวโน้มทาง

พันธุกรรมของลักษณะ NBA ในสุกรทั้งสองพันธุ ์  

เส้นกราฟที่วิเคราะห์ได้จากทั้งสองโมเดลมีแนวโน้ม

เพิ่มสูงขึ้นโดย single-step genomic evaluation 

model เพิ่มขึ้นมากกว ่า tradit ional genetic  

evaluation model ในทกุปีทีท่�ำการศกึษา แสดงให้เหน็

ว่าเมื่อท�ำการคัดเลือกลักษณะ NBA ร่วมกับการ

พจิารณาข้อมลูสนปิส์ ส่งผลให้แนวโน้มทางพนัธกุรรม

ของลักษณะ NBA ในสุกรพันธุ์ LR และ LW เพิ่มขึ้น 

ส ่วนแนวโน ้มทางพันธุกรรมของลักษณะ LBW 

สอดคล้องกันกับลักษณะ NBA เนื่องจากทั้งสอง

ลักษณะนี้มีความสัมพันธ์กันในเชิงบวก (positive 

genetic correlation) อยู่แล้ว เมื่อลักษณะ NBA  

เพิ่มขึ้น ย่อมส่งผลท�ำให้ลักษณะ LBW เพิ่มขึ้นตาม 

(ศรัญญา, 2555; นวรัตน์ และคณะ, 2556; 2557, 

Schneider et al., 2012) และเมือ่พจิารณาเส้นทัง้สอง 

จะเห็นได้ว่าเส้นกราฟที่ได้จากการวิเคราะห์ด้วย  

single-step genomic evaluation model มค่ีาสงูกว่า 

traditional genetic evaluation model หมายความว่า

หากคัดเลือกลักษณะ LBW จากสุกรทั้งสองสายพันธุ์

ด้วยการพจิารณาข้อมลูสนปิส์ จะส่งผลให้การคดัเลอืก

ลักษณะ LBW เพิ่มสูงขึ้นได้ แต่เมื่อพิจารณาลักษณะ 

NBD จะเหน็ว่าแนวโน้มทางพนัธกุรรมค่อยๆ ลดลง เข้า

ใกล้ศูนย์ใน traditional genetic evaluation model 

และมีค่าต�่ำกว่าศูนย์ใน single-step genomic  

evaluation model นัน่หมายความว่า สามารถคดัเลอืก

ลักษณะ NBD ให้ลดลงได้ ซึ่งเป็นไปในทิศทางที่พึง

ปรารถนา ซึง่สอดคล้องกบั Figure 2 พจิารณาคดัเลอืก

ลักษณะทั้งสามร่วมกัน (multivariate analysis) ชี้ชัด

ได้ว่าสามารถคัดเลือกลักษณะ NBA, LBW เพิ่มสูงขึ้น 

และลดลกัษณะ NBD ลงได้ ซึง่เป็นผลมาจากธรรมชาติ

ของลักษณะที่ท�ำการศึกษา รวมถึงการปรับค่าความ

แปรปรวนร่วมระหว่างลกัษณะด้วย อย่างไรกต็าม การ

วิเคราะห์แบบ single-step genomic evaluation 

model ก็ยังให้แนวโน้มทางพันธุกรรมที่ดีมากกว่า 

traditional genetic evaluation model โดยเฉพาะใน

สุกรพันธุ์ LR

Table 2 	Accuracy of EBV and GEBV for number born alive, litter birth weight and number born dead between 
traditional genetic evaluation model and single-step genomic evaluation model in Large White (LW) 
and Land Race (LR) pigs.

Breed/Traits NBA1 LBW1 NBD1

EBV2 (%) GEBV2 (%) EBV (%) GEBV (%) EBV (%) GEBV (%)

LR

Univariate3 31.6 41.1 30.9 58.2 26.4 50.3

Multivariate3 31.6 62.0 31.6 86.9 31.6 88.4

LW

Univariate 29.6 43.2 29.5 51.7 24.0 27.3

Multivariate 29.7 72.8 29.7 65.0 29.7 87.4
1NBA = number born alive; LBW = litter birth weight; NBD = number born dead 
2EBV = estimated breeding value came from traditional genetic evaluation model; GEBV = Genomic breeding 

value came from single-step genomic evaluation model
3Univariate = univariate analysis; Multivariate = multivariate analysis
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Figure 1	 Genetic trend of number bore alive, litter birth weight and number born dead in Large White pig  

using traditional genetic evaluation model and single-step genomic evaluation model by univariate analysis 

and multivariate analysis.
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Figure 2	 Genetic trend of number bore alive, litter birth weight and number born dead in Land Race pigs  

using traditional genetic evaluation model and single-step genomic evaluation model by univariate analysis 

and multivariate analysis.

สรุป

การวิจัยครั้งนี้พบว่าค่าลักษณะ NBA, LBW และ 

NBD มค่ีาอตัราพนัธกุรรมต�ำ่ (0.01 ถงึ 0.09) ค่าความ

แม่นย�ำที่วิเคราะห์ได้จาก single-step genomic 

evaluation model มีค่าสูงกว่า traditional genetic 

evaluation model ประมาณ 30 เปอร์เซ็นต์ และเพิ่ม

สูงขึ้นเมื่อใช้วิธีการแบบ multivariate analysis ส่วน

แนวโน้มทางพันธุกรรมในทั้งสามลักษณะเป็นไปใน

ทิศทางที่ดีและมีความเป็นไปได้ที่จะสามารถคัดเลือก

ให้ลกัษณะ NBA และ LBW เพิม่ขึน้และลกัษณะ NBD 

ลดลงได้ 

ค�ำขอบคุณ

คณะผูว้จิยัขอขอบคณุทนุพฒันาศกัยภาพบคุลากร

เพื่อการวิจัยและพัฒนาส�ำหรับภาคอุตสาหกรรม 

ส�ำนกังานพฒันาวทิยาศาสตร์และเทคโนโลยแีห่งชาติ 

(สวทช.) และมหาวทิยาลยัขอนแก่น ทีใ่ห้การสนบัสนนุ

ทุนวิจัย และสถานที่ท�ำงานจนประสบผลส�ำเร็จตาม

วัตถุประสงค์ที่วางไว้
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