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The study of genetic markers associated with growth traits 
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บทคดัย่อ: การศกึษาในครัง้นีม้วีตัถปุระสงค์เพือ่ศกึษาเครือ่งหมายพนัธกุรรมทีส่มัพนัธ์กบัลกัษณะการเจรญิเตบิโตในโคตาก 
จ�ำนวน 69 ตวั ด้วยเทคนคิ PCR-RFLP วเิคราะห์รปูแบบของยนี GH bGH GHR IGF-I IGF-II IGFBP-3 POU1F1 STAT5A 
LHX4 PRDM16 และ MC4R ด้วยเอนไซม์ตัดจ�ำเพาะ เมื่อวิเคราะห์ความถี่พบว่าความถี่จีโนไทป์และความถี่อัลลีลสูงสุด 
0.93 และ0.96 ตามล�ำดับในยีน LHX4 และความถี่จีโนไทป์ต�่ำสุด 0.03 ในยีน IGFBP-3 และยีน IGF-II มีความถี่อัลลีล
ต�่ำสุด 0.09 หลังวิเคราะห์อิทธิพลของจีโนไทป์กับข้อมูลค่าการผสมพันธุ์ของลักษณะการเจริญเติบโตพบว่าจีโนไทป์ของ
ยีน GH GHR IGF-I IGFBP-3 และ MC4R มีความสัมพันธ์ทางสถิติกับค่าการผสมพันธุ์ของ W200 W400 ADG1 ADG2 
และ ADG3 ในโคตาก
ค�ำส�ำคัญ: โคตาก, เครื่องหมายพันธุกรรม, การเจริญเติบโต

Abstract: The objective of this study was to evaluate genetic markers associated with growth traits in Tak cattle. 
Blood sample collected from 69 Tak cattles. PCR-RFLP was used to detect polymorphism of gene. Specific primers 
for GH, bGH, GHR, IGF-I, IGF-II, IGFBP-3, POU1F1, STAT5A, LHX4, PRDM16 and MC4R were used to amplified  
fragment and digested with specific restriction enzymes. The result showed that the highest genotype frequency 
and allele frequency was 0.93 and 0.96 in LHX4 respectively; the lowest genotype frequency was 0.03 in IGFBP-3; 
and the lowest allele frequency was 0.09 in IGF-II. This study showed that GH, GHR, IGF-I, IGFBP-3 and MC4R 
genotype were associated with breeding value of W200 W400, ADG1, ADG2 and ADG3 in Tak cattle.
Keywords: Tak cattle, Genetic Marker , Growth traits
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บทน�ำ

	 โคพันธุ์ตากเป็นพันธุ์โคเนื้อที่สร้างขึ้นใหม่จาก

การผสมพันธุ ์และปรับปรุงพันธุ ์ของกรมปศุสัตว ์ 

จนได้โคทีม่สีายเลอืดโคพนัธุช์าร์โรเลส์ 62.5% โคพนัธุ์

ไทยบราห์มัน 37.5% เพื่อให้ได้โคที่มีซากขนาดใหญ่ 

เหมาะส�ำหรับตลาดเนื้อโคคุณภาพดี เนื้อนุ ่มและ 

เนื้อสันมีไขมันแทรก และที่ส�ำคัญการเจริญเติบโต

เร็วในสภาพแวดล้อมการเลี้ยงดูของประเทศไทย  

(กรมปศุสัตว์, 2554) ลักษณะการเจริญเติบโตเป็น

ลักษณะที่มีความส�ำคัญทางเศรษฐกิจการคัดเลือก

และปรับปรุงพันธุ์เป็นไปได้ค่อนข้างช้า เนื่องจากยัง
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ขาดการข้อมูลที่ใช้ประเมินพันธุกรรมสัตว์ ส่งผลต่อ

ความแม่นย�ำในการคัดเลือกสัตว ์ปัจจุบันเทคนิคทาง

โมเลกุลสามารถตรวจสอบเครื่องหมายพันธุกรรมหรือ

ยีนที่ควบคุมลักษณะส�ำคัญทางเศรษฐกิจ โดยเฉพาะ

ลักษณะการเจริญเติบโตที่มียีนควบคุมการท�ำงาน

หลายคู่ อาจเป็นยีนหลักที่มีผลกระตุ้นฮอร์โมนช่วยให้

สัตว์มีการเจริญเติบโต เช่นยีน GH (Aruna Pal et al.,  

2004), bGH (Kim et al.,2004),GHR (Curi et al., 

2006), IGF-I (Curi et al., 2005), IGF-II (Zhang and 

Li.,2008) และ IGFBP-3 (Choudhary et al., 2007) 

และยีนอื่นๆที่มีอิทธิพลทางอ้อมที่ช่วยให้สัตว์เจริญ

เติบโต เช่น POU1F1 (Kai et al.,2006), STAT5A 

(Dario et al.,2008), MC4R (Zhang et al.,2009), 

PRDM16 (Wang et al.,2010) และ LHX4 (Ren  

et al., 2010) ซึ่งในประเทศไทยยังมีการศึกษากันน้อย

ในโคตากเพือ่เป็นประโยชน์ในการวางแผนการคดัเลอืก

และปรับปรุงพันธุ์จึงเป็นที่มาของการศึกษาในครั้งนี้

เพือ่ค้นหาเครือ่งหมายพนัธกุรรมทีส่มัพนัธ์กบัลกัษณะ

การเจริญเติบโตในโคตาก

วิธีการศึกษา

สัตว์ทดลองและการตรวจสอบจีโนไทป์ของยีน

	 การศกึษาในครัง้นีใ้ช้ตวัอย่างเลอืดโคตากจ�ำนวน 

69 ตัว จากศูนย์วิจัยและบ�ำรุงพันธุ์สัตว์ตาก ท�ำการ

สกัดจีโนมิกส์ดีเอ็นเอด้วยชุดสกัด Silica gel ตามวิธี

การของ Goodwin et al. (2007) ตรวจสอบคุณภาพ 

จโีนมกิส์ดเีอน็เอทีไ่ด้ จากนัน้ท�ำการเพิม่ชิน้ส่วนยนีโดย

ใช้เทคนิคพีซีอาร์ และตรวจสอบจีโนไทป์ของยีนด้วย

เทคนิค PCR-RFLP โดยยีน GH และ GHR ย่อยด้วย

เอนไซม์ AluI, bGH ย่อยด้วยเอนไซม์ DraI, IGF-I ย่อย

ด้วยเอนไซม์ SnaBI, POU1F1 ย่อยด้วยเอนไซม์ HinfI, 

IGFBP-3, PRDM16 และ LHX4 ย่อยด้วยเอนไซม์ 

HaeIII, ยีน STAT5A ย่อยด้วยเอนไซม์ AvaI และยีน 

MC4R ย่อยด้วยเอนไซม์ HpyCH4IV และยีน IGF-II 

ย่อยด้วยเอนไซม์ BsrI ตรวจรูปแบบจีโนไทป์ของยีน

ทีท่�ำการย่อยด้วยเอนไซม์ตดัจ�ำเพาะด้วย agarose gel 

ท�ำการบันทึกภาพแถบ DNA ที่เกิดขึ้นภายใต้แสง UV 

และวิเคราะห์รูปแบบจีโนไทป์ที่เกิดขึ้น

การเก็บข้อมูลของสัตว์ทดลอง

	 เกบ็ข้อมลูของสตัว์ทดลองเพือ่ใช้ส�ำหรบัวเิคราะห์

ความสัมพันธ์ของยีนกับการเจริญเติบโตในโคตาก  

โดยแบ่งเป็น 1) ข้อมูลพันธุ์ประวัติ ได้แก่ เบอร์สัตว์ 

เบอร์พ่อ เบอร์แม่ ปีเกิดของพ่อ ปีเกิดของแม่ เพศ 

อายุ พันธุ์ วันเดือนปีเกิดของสัตว์ วันเดือนปีที่หย่านม  

อายุเมื่อหย่านม และ 2) ข้อมูลลักษณะปรากฏ ได้แก่ 

น�ำ้หนกัแรกเกดิ (BW) น�ำ้หนกัหย่านม 200 วนั (W200) 

น�้ำหนักเมื่ออายุ 400 วัน (W400) น�้ำหนักเมื่ออายุ  

600 วัน (W600) อัตราการเจริญเติบโตก่อนหย่านม

ช่วงแรกเกิดถึงหย่านม (ADG1)และอัตราการเจริญ

เติบโตหลังหย่านมช่วงอายุที่ 200-400 วัน (ADG2) 

และอัตราการเจริญเติบโตหลังหย่านมช่วงอายุที่  

400-600 วัน(ADG3) 

การวเิคราะห์อทิธพิลของจโีนไทป์กบัข้อมลูค่าการ

ผสมพันธุ์ของลักษณะการเจริญเติบโต

	 การวิเคราะห์ข้อมูลมีขั้นตอนดังนี้ 1) การหา 

ความถี่จีโนไทป์และอัลลีล โดยหาความถี่จีโนไทป์ 

และความถีอ่ลัลลีต่างๆทีพ่บตามวธิกีารของ Falconer 

and Mackay (1996) 2) การตรวจสอบข้อมูลและ

ประเมนิคณุค่าการผสมพนัธุ ์โดยวเิคราะห์การกระจาย

ของข้อมูลและตรวจสอบข้อมูลที่มีความผิดปกติของ

ข้อมูลปรากฏของ BW, W200, W400, W600, ADG1, 

ADG2 และ ADG3 ด้วยโปรแกรม SAS (SAS, 1998) 

จากนั้นประมาณค่าพารามิเตอร์ทางพันธุกรรมและ 

ค ่าการผสมพันธุ ์ ของลักษณะที่ ศึ กษาด ้ วยวิ ธี  

Restricted Maximum Likelihood (REML) ด้วย

โปรแกรมส�ำเร็จรูป BLUPF90 Beef PAK Version 

2.0 (Duangjinda et al., 2004) โดยมีการปรับด้วย

อิทธิพลได้แก่ เพศ ฤดูกาล ปีเกิด อายุหย่านม เป็น

ปัจจัยคงที่ โดย BW, W200 และ ADG1 ใช้ Maternal 

Animal Model และ W400, W600, ADG2 และ ADG3  
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ใช้ Animal Model และ 3) วิเคราะห์อิทธิพลของ

จีโนไทป์กับคุณค่าการผสมพันธุ์ (EBV) ของลักษณะ

การเจริญเติบโตโดยวิธี GLM ด้วยโปรแกรม SAS 

(SAS,1998) มีโมเดลดังนี้

เมื่อ	 	=	ค ่า EBV_BW,EBV_W200,EBV_ 

	 	 	 W400,EBV_W600,EBV_ADG1,EBV_ 

	 	 	 ADG2 และ EBV_ADG3

	 	 =	 overall mean

	 	 =	 อิทธิพลของจีโนไทป์ของยีนที่ i

	 	 =	 อทิธพิลสุม่เนือ่งจากความคลาดเคลือ่น

ผลการศึกษาและวิจารณ์

ความถี่จีโนไทป์และความถี่อัลลีล

	 จากการตรวจสอบรูปแบบจีโนไทป์ของยีนใน 

โคตาก พบยีน LHX4 มีความถี่จีโนไทป์ GG และ 

ความถีอ่ลัลลี G สงูสดุ 0.93 และ 0.96 ตามล�ำดบั และ

ยนี IGFBP-3 พบความถี่จโีนไทป์ AA ต�่ำสดุ 0.03 และ

ยีน IGF-II ความถี่อัลลีล T ต�่ำสุด 0.09 แต่ในยีน bGH 

พบจีโนไทป์ AA เพียงรูปแบบเดียว เมื่อหาค่าความถี่

จีโนไทป์ AA และอัลลีล A เท่ากับ 1.00 สอดคล้องกับ 

Kim et al.(2004) พบว่ายีน bGH ใน Holsteins และ 

Angus พบเพียงจีโนไทป์ AA เท่านั้น แต่ในโคเกาหลี

พบว่ามีความถี่อัลลีล A และ B เท่ากับ 0.821 และ 

0.179 ตามล�ำดับ 

อิทธิพลของจีโนไทป์กับข้อมูลค่าการผสมพันธุ์

ของลักษณะการเจริญเติบโต (EBV)

	 ผลการวิเคราะห์รูปแบบจีโนไทป์กับค่าการผสม

พันธุ์ของลักษณะการเจริญเติบโตในโคตากในครั้งนี้

พบว่าค่าการผสมพันธุ์ของลักษณะน�้ำหนักหย่านม

ปรับที่อายุ 200 วัน ได้รับอิทธิพลจากรูปแบบจีโนไทป์

ของยนี GHR โดยรปูแบบ จโีนไทป์ Alu I(-/-) มอีทิธพิล

ต่อน�้ำหนักหย่านมปรับที่อายุ 200 วัน สูงกว่าจีโนไทป์  

Alu I(+/+)และ Alu I(+/-) ขัดแย้งกับการศึกษาของ 

Curi et al.(2006) รายงานว่าน�้ำหนักตัวและ ADG 

ในโคพันธุ์ Nellore, Canchim, 1/2Simmental และ 

1/2Angus ได้รบัอทิธพิลจากยนี GHR รปูแบบจโีนไทป์ 

Alu I(N/-)และ Alu I(N/+) ซึ่งการศึกษารูปแบบ

จีโนไทป์ในโคตากครั้งนี้ไม่พบอัลลีล N อาจเนื่องมา

จากพนัธกุรรมทีแ่ตกต่างกนั ท�ำให้พบรปูแบบจโีนไทป์

ของยีน GHR แตกต่างจากงานที่ผ่านมา ส�ำหรับ

ค่าการผสมพันธุ์ของลักษณะน�้ำหนักหย่านมปรับที่

อายุ 400 วันพบว่ามีความสัมพันธ์กับยีน MC4R โดย 

โคที่มีรูปแบบจีโนไทป์ AA จะให้น�้ำหนักหย่านมปรับที่

อายุ 400 วัน สูงกว่าโคที่มีจีโนไทป์ AB สอดคล้องกับ  

Zhang et al.(2009) กล่าวว่าการแสดงออกของยีน 

MC4R มีผลต่อกระบวนการเมตาบอลิซึมในโคโดย

ยีน MC4R รูปแบบจีโนไทป์ AA จะมีน�้ำหนักตัวและ 

ADG สูงกว่าโคที่มีรูปแบบจีโนไทป์ BB แต่ไม่ต่างกัน 

ทางสถิติกับรูปแบบจีโนไทป์ AB อย่างไรก็ตาม 

การศึกษาในครั้งนี้พบว่าค่าการผสมพันธุ์ของอัตรา

การเจริญเติบโตก่อนหย่านมได้รับอิทธิพลจากยีน GH  

รปูแบบจโีนไทป์ LV และยนี IGF-I รปูแบบจโีนไทป์ AB 

และ BB สอดคล้องกับการศึกษาของ Ge et al.(2001)

กล่าวว่า การเปลี่ยนแปลงของเบส T (allele A) ไปเป็น

เบส C (allele B) ที่ต�ำแหน่ง regulatory region ของ

ยีน IGF-I ส่งผลต่อการให้ผลผลิตของสัตว์โดยรูปแบบ

จีโนไทป์ AB และ BB มีอิทธิพลต่อน�้ำหนักตัวที่เพิ่มขึ้น

ของโคแองกสัมากกว่ารปูแบบจโีนไทป์ AA เนือ่งมาจาก 

อิทธิพลของโดมิแนนซ์ ของอัลลีล B มากกว่าอัลลีล A 

นอกจากนี้ค่าการผสมพันธุ์ของอัตราการเจริญเติบโต

หลงัหย่านมของโคตากยงัได้รบัอทิธพิลจากยนี MC4R 

รปูแบบจโีนไทป์ AB และยนี IGFBP-3 รปูแบบจโีนไทป์ 

AB ขดัแย้งกบัการศกึษาของ Choudhary et al.(2007) 

รายงานว่าการกลายพันธุ์ของเบส C เป็นเบส A ใน

ยีน IGFBP-3 บริเวณต�ำแหน่ง intron 2 เกิดรูปแบบ

จีโนไทป์ AA AB และ BB ที่สัมพันธ์กับการให้ผลผลิต

ของโค โดยยนี IGFBP-3 รปูแบบจโีนไทป์ AB มอีทิธพิล

ต่อน�้ำหนักแรกเกิด น�้ำหนักที่อายุ12 18 และ 24 เดือน

ของโคลูกผสมมากกว่าจีโนไทป์ AA อย่างไรก็ตามการ

ศกึษาในครัง้นีไ้ม่พบยนีทีม่อีทิธพิลต่อค่าการผสมพนัธุ์
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ของลกัษณะน�ำ้หนกัแรกเกดิ น�ำ้หนกัหย่านมปรบัทีอ่ายุ 
600 วัน (Table 1) แม้ว่าจะพบความสัมพันธ์ของยีน 
IGF-I และยนี MC4R กบัค่าการผสมพนัธุข์องลกัษณะ
การเจริญเติบโตแต่เนื่องจากบางรูปแบบจีโนไทป์
ของยีนพบน้อยในประชากรจึงยังไม่เหมาะสมส�ำหรับ 
น�ำไปใช้ในการคัดเลือกได้ 

สรุป

	 จากการศกึษาในครัง้นีพ้บรปูแบบจโีนไทป์ของยนี 
GH GHR IGF-I IGFBP-3 และ MC4R มคีวามสมัพนัธ์
ทางสถติกิบัข้อมลูค่าการผสมพนัธุข์องน�ำ้หนกัหย่านม
ปรับที่อายุ 200 และ 400 วัน อัตราการเจริญเติบโต
ก่อนและหลังหย่านม ดังนั้นยีน GH รูปแบบจีโนไทป์ 
LV ยีน GHR รูปแบบจีโนไทป์ BB และยีน IGFBP-3  
รูปแบบจี โนไทป ์  AB เหมาะสมในการใช ้ เป ็น
เครื่องหมายพันธุกรรมส�ำหรับคัดเลือกและปรับปรุง
ลักษณะการเจริญเติบโตในโคตากได้
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