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การประมาณค่าพารามิเตอร์ทางพันธุกรรมของลักษณะการให้นมและ
ความคงทนของการให้นมโดยใช้ multi-trait animal model และ  

random regression test day modelในโคนมลูกผสมโฮลสไตน์ฟรีเชี่ยน
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บทคัดย่อ: การวิจัยครั้งนี้มีวัตถุประสงค์เพื่อประมาณค่าพารามิเตอร์ทางพันธุกรรมที่เกี่ยวข้องกับลักษณะการให้ผลผลิต
น�ำ้นมและค้นหาสมการวเิคราะห์ความคงทนของการให้นมทีเ่หมาะสมในโคนมลกูผสมโฮลสไตน์ฟรเีชีย่นโดยใช้ multi-trait 
animal modelและ random regression test-day modelข้อมูลปริมาณน�้ำนมในวันทดสอบจ�ำนวน 26,520 บันทึก ตั้งแต่
ปี พ.ศ. 2537 ถงึพ.ศ.2549 ถกูน�ำมาวเิคราะห์โดยใช้สตัว์ทัง้หมด 3,035 ตวั ในพนัธุป์ระวตั ิค่าองค์ประกอบความแปรปรวน
ถกูประมาณโดยวธิ ีExpectation Maximization Restricted Maximum Likelihood (EM-REML) ในขณะทีค่่าการผสมพนัธุ์
ประมาณด้วยเทคนิค Best Linear Unbiased Prediction (BLUP) ภายใต้โมเดล multi-trait animal model (MTM) และ 
random regression test-day model (RRM) ค่าการผสมพันธุ์ที่ได้จาก RRM น�ำไปวิเคราะห์หาค่าความคงทนของการ
ให้นมโดยใช้สมการความคงทนการให้นม 5 สมการ จากการศึกษาพบว่าค่าประมาณอัตราพันธุกรรมที่ได้จาก MTM และ 
RRM มีค่าอยู่ในระหว่าง 0.20 ถึง 0.35 ค่าสหสัมพันธ์เชิงล�ำดับของค่าการผสมพันธุ์และค่าความคงทนของการให้นมพบ
ว่าการประเมนิพนัธกุรรมของลกัษณะการให้นมโดยใช้โมเดล MTMและ RRMร่วมกบัสมการวเิคราะห์หาค่าความคงทนของ
การให้นมสมการที ่5 ทัง้ในพ่อพนัธุแ์ละแม่พนัธุ ์มค่ีาเท่ากบั 0.95 และ 0.97ตามล�ำดบั ซึง่ชีใ้ห้เหน็ว่าการปรบัปรงุพนัธกุรรม
ลักษณะการให้ผลผลิตน�้ำนมร่วมกับการปรับปรุงพันธุกรรมความคงทนของการให้นมสามารถท�ำได้ 
ค�ำส�ำคัญ: ค่าพารามิเตอร์ทางพันธุกรรม, โมเดลตัวสัตว์แบบพหุตัวแปร, โมเดลวันทดสอบรีเกรซชั่นสุ่ม, โคนมลูกผสม 
โฮลสไตน์ฟรีเชี่ยน

ABSTRACT: The objectives of this study were to estimate genetic parameters of milk production and to investigate  
appropriate persistency equation in crossbred Holstein Friesian. A total of 26,520 test-day records during 1994-2006 were 
analyzed using multi-trait animal model (MTM) and random regression test-day model (RRM) with 3,035 animals in 
pedigree. Expectation Maximization Restricted maximum likelihood (EM-REML) and Best Linear Unbiased Prediction 
(BLUP) were used to estimate variance components and breeding values, respectively. Estimated breeding values were 
used to analysis by five equations of persistency for milk yields. The results were shown that estimated heritability from 
MTM and RRM were between 0.20and 0.35. Rank’s correlations of breeding value of milk yield trait and persistency 
equation found that MTM and RRM with fifth persistency equation in both Sires and Dams were highest at 0.95 and 0.97,  
respectively. The results indicated that genetic improvement of milk yield and persistency can be possible. 
Keywords: Genetic parameter, Multi-trait animal model, Random regression test-day model, Crossbred Holstein Friesian
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บทน�ำ

การวิจัยด้านการปรับปรุงพันธุ์โคนมด้วยวิธีการ

ประเมินพันธุกรรมในระยะแรกนิยมใช้ข้อมูลผลผลิต

น�ำ้นมรวมที ่305 วนัเป็นข้อมลูพืน้ฐานในการวเิคราะห์

ร่วมกับการใช้โมเดลการให้นมรวมที่ 305 วัน (305-d 

lactation model) เป็นโมเดลในการประมาณค่า

พารามเิตอร์ทางพนัธกุรรม (Jamrozik and Schaeffer, 

1997) การใช้ข้อมูลและโมเดลดังกล่าว พบว่ามีข้อ

จ�ำกัดหลายประการ เช่น การปรับอิทธิพลของสภาพ

แวดล้อมที่มีผลกระทบต่อปริมาณน�้ำนมจะท�ำได้

เฉพาะช่วงวันคลอด ซึ่งอาจไม่ถูกต้องเนื่องจากการได้

มาของข้อมูลผลผลิตน�้ำนมรวมที่ 305 วันมาจากการ

สุ่มเก็บน�้ำนมในแต่ละเดือน (Jamrozik and Schaef-

fer, 1997) นอกจากนั้นหากโคให้ผลผลิตน�้ำนมไม่ถึง 

305 วันจะต้องมีวิธีการปรับผลผลิตน�้ำนมให้สามารถ

น�ำมาวิเคราะห์ต่อได้ ซึ่งวิธีการปรับข้อมูลดังกล่าวมี

ด้วยกนัหลายวธิ ีเช่น the test interval method, linear 

interpolation (Wilmilk, 1987; Schaeffer and Jam-

rozik, 1996) ซึ่งในแต่ละวิธีล้วนส่งผลกระทบต่อค่า

ความคลาดเคลื่อน ดังนั้นเพื่อเพิ่มประสิทธิภาพและ

ความถูกต้องแม่นย�ำในการประเมินพันธุกรรมโคนม 

ปัจจุบันรายงานวิจัยหลายฉบับจึงมีการปรับใช้ข้อมูล

ผลผลิตน�้ำนมในวันทดสอบหรือวันที่สุ่มเก็บตัวอย่าง

น�้ำนม (test-day records) แทนการใช้ข้อมูลผลผลิต

น�้ำนมรวมที่ 305 และใช้โมเดลวันทดสอบ (test-day 

model) แทนโมเดลการให้นมรวมที่ 305 วัน (วุฒิไกร, 

2546) โดยการใช้ข้อมลูและโมเดลดงักล่าวช่วยให้การ

ประเมินพันธุกรรมมีความถูกต้องแม่นย�ำโดยจะ

พจิารณาปรบัอทิธพิลเนือ่งจากสภาพแวดล้อมทีม่ผีลก

ระทบต่อปริมาณน�้ำนมในแต่ละวันทดสอบภายใน

ระยะการให้นมเดียวกันได้ละเอียดมากขึ้น (Ptak and 

Schaeffer, 1993) อีกทั้งสามารถประเมินพันธุกรรม

โคนมได้ตัง้แต่ระยะแรกของการให้นมจงึท�ำให้สามารถ

คัดเลือกโคนมได้เร็วยิ่งขึ้นโดยไม่ต้องรอให้แม่โคหยุด

รีดนม (Sherchand et al., 1995) นอกจากนั้นข้อมูลที่

ใช้เป็นข้อมูลผลผลิตน�้ำนมจริงไม่จ�ำเป็นต้องใช้วิธีการ

ปรบัผลผลติน�ำ้นมไปที ่305 วนัแต่อย่างใด (Schaeffer 

et al., 2000) อย่างไรกต็ามการใช้โมเดลวนัทดสอบใน

การประเมินพันธุกรรมโคนมพบว่ามีวิธีการค�ำนวณยุ่ง

ยากซับซ้อนและต้องวิเคราะห์ค่าพารามิเตอร์เป็น

จ�ำนวนมาก ดังนั้นเพื่อลดจ�ำนวนพารามิเตอร์ทาง

พนัธกุรรมทีต้่องวเิคราะห์แต่ยงัสามารถใช้ข้อมลูในวนั

ทดสอบได้เช่นเดิม ปัจจุบันจึงมีการประยุกต์ใช้ Multi-

trait animal model (Jensen et al., 1997) ซึ่งโมเดล

ดงักล่าวจะพจิารณาผลผลติน�้ำนมในแต่ละวนัทดสอบ

เป็นลักษณะแยกกันและไม่มีโครงสร้างของค่าความ

แปรปรวน (no structure (co)variance) แต่พิจารณา

ความสัมพันธ์ของแต่ละลักษณะในรูปของสหสัมพันธ์

แทน จึงท�ำให้ลดจ�ำนวนของพารามิเตอร ์ที่ต ้อง

วเิคราะห์ได้มาก ดงันัน้การวจิยัครัง้นีจ้งึมวีตัถปุระสงค์

เพื่อประมาณค่าพารามิเตอร ์ทางพันธุกรรมของ

ลักษณะการให้ผลผลิตน�้ำนมและค้นหาสมการ

วเิคราะห์ความคงทนการให้นมทีเ่หมาะสมในโคนมลกู

ผสมโฮลสไตน์ฟรีเชี่ยนโดยใช้ multi-trait animal 

model และ random regression test-day model เพือ่

หาแนวทางการประเมินพันธุกรรมโคนมให ้มี

ประสิทธิภาพมากยิ่งขึ้น

วิธีการศึกษา

ข้อมูลส�ำหรับใช้วิเคราะห์

ข้อมลูผลผลติน�ำ้นมรายตวัของแม่โคนมจากฟาร์ม

โคนมของบรษิทัเอกชนแห่งหนึง่ ซึง่ตัง้อยูใ่นเขตจงัหวดั

นครราชสีมา ช่วงระหว่างปี พ.ศ. 2537 ถึงพ.ศ. 2549 

จ�ำนวน 26,520 บันทึก จากแม่โครีดจ�ำนวน 2,478 ตัว

โดยมีสัตว์ทั้งหมด 3,035 ตัว ในพันธุ์ประวัติถูกใช้ใน

การวิจัยครั้งนี้ ข้อมูลดังกล่าวเก็บบันทึกได้จากการสุ่ม

ตวัอย่างน�ำ้นมรายเดอืน เดอืนละหนึง่ครัง้ตดิต่อกนัจน

กระทัง่แม่โคหยดุรดีนมโดยโคนมทีใ่ช้วจิยัเป็นโคนมลกู

ผสมโฮลสไตน์ฟรเีชีย่นทีม่รีะดบัสายเลอืดโฮลสไตน์ฟรี

เชี่ยนมากกว่า 50 เปอร์เซ็นต์ขึ้นไป และท�ำการรีดนม

วันละ 2 ครั้ง ด้วยเครื่องรีดนมอัตโนมัติ 
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การวิเคราะห์องค์ประกอบความแปรปรวน

การวิเคราะห์ค่าองค์ประกอบความแปรปรวนใช้

วธิ ีExpectation Maximization Restricted Maximum 

Likelihood (EM-REML) เพือ่น�ำค่าทีไ่ด้ไปประมาณค่า

พารามเิตอร์ได้แก่ค่าอตัราพนัธกุรรม ค่าสหสมัพนัธ์ทาง

พันธุกรรม และค่าการผสมพันธุ์ด้วยวิธีBest Linear 

Unbiased Prediction (BLUP) โดยใช้โปรแกรม

ส�ำเรจ็รปู BLUPF90 PC-PAK 2.5 (Duangjinda et al., 

2006)

โมเดลทางพันธุกรรมในการวิเคราะห์

Multi-trait animal model (MTM) และ Random 

regression test-day model (RRM) เป็นโมเดลซึ่งถูก

ใช้ในการประมาณค่าพารามเิตอร์ทางพนัธกุรรมโดยมี

รูปแบบสมการตามที่ก�ำหนดด้านล่าง ส�ำหรับโมเดล 

MTM จะแบ่งข้อมลูออกเป็น 10 ลกัษณะตามวนัให้นม

ได้แก่ (วันที่ 30, 60, 90, 120, 150, 180, 210, 240, 

270 และ 305 ตามล�ำดับ)

3 

 

ประยุกตใช Multi-trait animal model (Jensen et al., 1997) ซ่ึงโมเดลดังกลาวจะพิจารณาผลผลิตนํ้านมในแตละวันทดสอบเปน58 

ลักษณะแยกกันและไมมีโครงสรางของคาความแปรปรวน (no structure (co)variance) แตพิจารณาความสัมพันธของแตละ59 

ลักษณะในรูปของสหสัมพันธแทน จึงทําใหลดจํานวนของพารามิเตอรที่ตองวิเคราะหไดมาก ดังน้ันการวิจัยครั้งน้ีจึงมีวัตถุประสงค60 

เพ่ือประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุกรรมของลักษณะการใหผลผลิตน้ํานมและคนหาสมการวิเคราะหความคงทนการใหนมท่ี61 

เหมาะสมในโคนมลูกผสมโฮลสไตนฟรีเชี่ยนโดยใช multi-trait animal model และ random regression test-day model เพ่ือหา62 

แนวทางการประเมินพันธุกรรมโคนมใหมีประสิทธิภาพมากย่ิงข้ึน 63 

 64 

วิธีการศึกษา 65 

ขอมูลสําหรับใชวิเคราะห 66 

ขอมูลผลผลิตน้ํานมรายตัวของแมโคนมจากฟารมโคนมของบริษัทเอกชนแหงหน่ึง ซึ่งตั้งอยูในเขตจังหวัดนครราชสีมา ชวง67 

ระหวางป พ.ศ. 2537 ถึงพ.ศ. 2549 จํานวน 26,520 บันทึก จากแมโครีดจํานวน 2,478 ตัวโดยมีสัตวทั้งหมด 3,035 ตัว ในพันธุ68 

ประวัติถูกใชในการวิจัยคร้ังน้ี ขอมูลดังกลาวเก็บบันทึกไดจากการสุมตัวอยางน้ํานมรายเดือน เดือนละหน่ึงครั้งติดตอกันจนกระทั่ง69 

แมโคหยุดรีดนมโดยโคนมที่ใชวิจัยเปนโคนมลูกผสมโฮลสไตนฟรีเชี่ยนท่ีมีระดับสายเลือดโฮลสไตนฟรีเช่ียนมากกวา 50 เปอรเซ็นต70 

ข้ึนไป และทําการรีดนมวันละ 2 ครั้ง ดวยเครื่องรีดนมอัตโนมัติ  71 

 72 

การวิเคราะหองคประกอบความแปรปรวน 73 

การวิเคราะหคาองคประกอบความแปรปรวนใชวิธี Expectation Maximization Restricted Maximum Likelihood (EM-74 

REML) เพื่อนําคาท่ีไดไปประมาณคาพารามิเตอรไดแกคาอัตราพันธุกรรม คาสหสัมพันธทางพันธุกรรม และคาการผสมพันธุดวยวิธี75 

Best Linear Unbiased Prediction (BLUP) โดยใชโปรแกรมสําเร็จรูป BLUPF90 PC-PAK 2.5 (Duangjinda et al., 2006) 76 

 77 

โมเดลทางพันธุกรรมในการวิเคราะห 78 

  Multi-trait animal model (MTM) และ Random regression test-day model (RRM) เปนโมเดลซึ่งถูกใชในการประมาณ79 

คาพารามิเตอรทางพันธุกรรมโดยมีรูปแบบสมการตามที่กําหนดดานลาง สําหรับโมเดล MTM จะแบงขอมูลออกเปน 10 ลักษณะ80 

ตามวันใหนมไดแก (วันท่ี 30, 60, 90, 120, 150, 180, 210, 240, 270 และ 305 ตามลําดับ) 81 
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เม่ือ 84 

 ijklY = บันทึกผลผลิตนํ้านมในแตละวันทดสอบ, iHTD = อิทธิพลคงท่ีเน่ืองจากฝูง – วันทดสอบ, jBG = อิทธิพลคงท่ี85 

เน่ืองจากระดับสายเลือด, ijkAG = สัมประสิทธิ์ถดถอยเชิงเสนตรงของอายุ ณ วันทดสอบ (เดือน), 2

ijkAG = สัมประสิทธิ์ถดถอยเชิง86 

เสนโคงของอายุ ณ วันทดสอบ (เดือน), ijkDIM = สัมประสิทธ์ิถดถอยเชิงเสนตรงของจํานวนวันใหนมในแตละวันทดสอบ, mb = 87 

อิทธิพลคงที่เนื่องจากระดับสายและอายุ ณ วันท่ีทดสอบ, mk aa , = อิทธิพลสุมเน่ืองจากตัวสัตว, mp = อิทธิพลสุมเน่ืองจาก88 

สภาพแวดลอมถาวร, ijkle = อิทธิพลสุมเน่ืองจากความคลาดเคลื่อน,
ijkmX = ฟงกชันวันใหนมซึ่งซอนอยูในอิทธิพลคงที่,

ijkmZ = 89 

ฟงกชันวันใหนม(second order of Legendre polynomial function)ซึ่งซอนอยูในอิทธิคงท่ี อิทธิพลสุมเน่ืองจากพันธุกรรมและ90 

สภาพแวดลอมถาวรของตัวสัตวตามลําดับ 91 

ijklkijkijkijkjiijkl eaDIMAGAGBGHTDY  2

Y ijk l  =  บันทึกผลผลิตน�้ ำนมในแต ่ละวัน

ทดสอบ,HTDi= อิทธิพลคงที่เนื่องจากฝูง – วัน

ทดสอบ, BGj= อทิธพิลคงทีเ่นือ่งจากระดบัสายเลอืด, 

AGijk= สมัประสทิธิถ์ดถอยเชงิเส้นตรงของอาย ุณ วนั

ทดสอบ (เดือน), AG2
ijk= สัมประสิทธิ์ถดถอยเชิงเส้น

โค้งของอายุ ณ วันทดสอบ (เดือน), DIMijk= 

สมัประสทิธิถ์ดถอยเชงิเส้นตรงของจ�ำนวนวนัให้นมใน

แต่ละวนัทดสอบ, bm= อทิธพิลคงทีเ่นือ่งจากระดบัสาย

และอายุ ณ วันที่ทดสอบ, ak ,am = อิทธิพลสุ ่ม

เนื่องจากตัวสัตว์, pm= อิทธิพลสุ่มเนื่องจากสภาพ

แวดล้อมถาวร, eijkl= อทิธพิลสุม่เนือ่งจากความคลาด

เคลื่อน, Xmijk= ฟังก์ชันวันให้นมซึ่งซ้อนอยู่ในอิทธิพล

คงที่, Zmijk= ฟังก์ชันวันให้นม(second order of Leg-

endre polynomial function)ซึ่งซ้อนอยู่ในอิทธิคงที่ 

อิทธิพลสุ่มเนื่องจากพันธุกรรมและสภาพแวดล้อม

ถาวรของตัวสัตว์ตามล�ำดับ

การวิเคราะห์ความคงทนของการให้นม

	 ค่าการผสมพันธุ์ที่ได้จากโมเดล RRM ถูกน�ำ

ไปวเิคราะห์หาค่าความคงทนของการให้นมส�ำหรบังาน

วจิยัครัง้นีใ้ช้สมการวเิคราะห์หาค่าความคงทนของการ

ให้นมทั้งหมด 5 สมการดังนี้ สมการที่ 1 ถึง 4 ได้จาก

งานวิจัยของ Jamrozik et al. (1997) ส�ำหรับสมการที่ 

5 ผู้วิจัยได้ดัดแปลงจากสมการของ Jamrozik et al. 

(1997) โดยพิจารณาจากช่วงวันให้นมของโคที่ให้นม

สงูสดุจนกระทัง่เข้าสูร่ะยะพกัรดี (ช่วงระหว่าง 60-280 

วัน) ค่าการผสมพันธุ์สามารถประมาณได้จากสมการ

4 
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 คาการผสมพันธุที่ไดจากโมเดล RRM ถูกนําไปวิเคราะหหาคาความคงทนของการใหนมสําหรับงานวิจัยคร้ังน้ีใชสมการ93 

วิเคราะหหาคาความคงทนของการใหนมท้ังหมด 5 สมการดังน้ี สมการท่ี 1 ถึง 4 ไดจากงานวิจัยของ Jamrozik et al. (1997) 94 

สําหรับสมการท่ี 5 ผูวิจัยไดดัดแปลงจากสมการของ Jamrozik et al. (1997) โดยพิจารณาจากชวงวันใหนมของโคท่ีใหนมสูงสุด95 

จนกระท่ังเขาสูระยะพักรีด (ชวงระหวาง 60-280 วัน) คาการผสมพันธุสามารถประมาณไดจากสมการ ntn âZ)t(u  เม่ือ )t(un  96 

เปนคาการผสมพันธุของสัตวตัวที่ n  ณ วันใหนมท่ี t  , tZ  เปนเวคเตอรฟงกชันวันใหนม และ nâ สัมประสิทธ์ิรีเกรซชั่นสุมท่ี97 

ประเมินไดตามฟงกชันวันใหนมของสัตวตัวที่n  98 
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เม่ือ  104 

 280D = คาการผสมพันธุ ณ วันใหนมท่ี 280; 60D = คาการผสมพันธุ ณ วันใหนมท่ี 60; 28060C = คาการผสมพันธุในชวง105 

วันใหนมที่ 60 ถึง 280; 28060f = คาเฉลี่ยนํ้านมจริงในชวงวันท่ี 60 – 280;T = คาการผสมพันธุรวมท่ี 305 วัน; F = ปริมาณนํ้านม106 

รวมที่ 305 วัน 107 

 108 

ผลการศึกษาและวิจารณ 109 

 คาประมาณอัตราพันธุกรรมที่ประมาณไดจากโมเดล MTM และ RRM (Figure 1) มีคาอยูระหวาง 0.20 ถึง 0.35 โดยคา110 

อัตราพันธุกรรมท่ีประมาณไดจากโมเดล RRM ในชวงตนและชวงปลายระยะการใหนมจะมีคาตํ่าและมีคาสูงสุดในชวงกลางของการ111 

ใหนม ดังนั้นในการนําไปประยุกตใชตองใหความสําคัญกับการจัดการต้ังแตระยะแรกของการใหนมซึ่งจะสงผลตอผลผลิตนํ้านม112 

ในชวงกลางและชวงปลายระยะการใหนมดีย่ิงข้ึน เม่ือพิจารณาคาประมาณอัตราพันธุกรรมจากโมเดล MTM พบวามีความ113 

แปรปรวนมากเม่ือเปรียบเทียบกับโมเดล RRM ซึ่งสอดคลองกับการศึกษาของ วุฒิไกร (2546) ทั้งนี้อาจมีสาเหตุจากโมเดล MTM 114 

ใชหลักการสหสัมพันธระหวางขอมูลซึ่งหากขอมูลผลผลิตน้ํานมของสัตวมีไมครบถวนหรือขาดหายไมตอเนื่องในแตละเดือนที่เก็บ115 

บันทึกการวิเคราะหจะสงผลใหเกิดความคลาดเคลื่อนสูง ในขณะที่โมเดล RRM จะใชหลักการประมาณจุดความสัมพันธท่ีนาจะ116 

เปนไปดังน้ันคาอัตราพันธุกรรมที่ไดจะมีลักษณะโคงเรียบ 117 

คาสหสัมพันธทางพันธุกรรมภายใตโมเดล MTM และ RRM มีคาอยูระหวาง 0.39 ถึง 0.97  และ 0.40 ถึง 0.99 ตามลําดับ 118 

(Table 1) ซ่ึงคาสหสัมพันธทางพันธุกรรมท่ีประมาณไดชี้ใหเห็นวาขอมูลน้ํานมท่ีมีวันทดสอบใกลกันจะมียีนที่ควบคุมลักษณะการ119 

ใหนมใกลชิดกัน สําหรับขอมูลนํ้านมท่ีมีวันทดสอบไกลกันแสดงวายีนท่ีควบคุมลักษณะการใหนมมีความอิสระตอกัน สวนคา120 

 เป็นค่าการผสมพนัธุข์องสตัว์

ตวัที ่n ณ วนัให้นมที ่t , 
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ประเมินไดตามฟงกชันวันใหนมของสัตวตัวที่n  98 

  602801 DDP    99 

  



100

1

200

101
2

DIM
DIM

DIM
DIM DDP   100 

  



100

1

300

201
3

DIM
DIM

DIM
DIM DDP   101 

  



280

61
604

DIM
DIM DDP   102 

  


























 

F
f

FT
fC

P 280602806028060
5   103 

เม่ือ  104 

 280D = คาการผสมพันธุ ณ วันใหนมท่ี 280; 60D = คาการผสมพันธุ ณ วันใหนมท่ี 60; 28060C = คาการผสมพันธุในชวง105 

วันใหนมที่ 60 ถึง 280; 28060f = คาเฉลี่ยนํ้านมจริงในชวงวันท่ี 60 – 280;T = คาการผสมพันธุรวมท่ี 305 วัน; F = ปริมาณนํ้านม106 

รวมที่ 305 วัน 107 

 108 

ผลการศึกษาและวิจารณ 109 

 คาประมาณอัตราพันธุกรรมที่ประมาณไดจากโมเดล MTM และ RRM (Figure 1) มีคาอยูระหวาง 0.20 ถึง 0.35 โดยคา110 

อัตราพันธุกรรมท่ีประมาณไดจากโมเดล RRM ในชวงตนและชวงปลายระยะการใหนมจะมีคาตํ่าและมีคาสูงสุดในชวงกลางของการ111 

ใหนม ดังนั้นในการนําไปประยุกตใชตองใหความสําคัญกับการจัดการต้ังแตระยะแรกของการใหนมซึ่งจะสงผลตอผลผลิตนํ้านม112 

ในชวงกลางและชวงปลายระยะการใหนมดีย่ิงข้ึน เม่ือพิจารณาคาประมาณอัตราพันธุกรรมจากโมเดล MTM พบวามีความ113 

แปรปรวนมากเม่ือเปรียบเทียบกับโมเดล RRM ซึ่งสอดคลองกับการศึกษาของ วุฒิไกร (2546) ทั้งนี้อาจมีสาเหตุจากโมเดล MTM 114 

ใชหลักการสหสัมพันธระหวางขอมูลซึ่งหากขอมูลผลผลิตน้ํานมของสัตวมีไมครบถวนหรือขาดหายไมตอเนื่องในแตละเดือนที่เก็บ115 

บันทึกการวิเคราะหจะสงผลใหเกิดความคลาดเคลื่อนสูง ในขณะที่โมเดล RRM จะใชหลักการประมาณจุดความสัมพันธท่ีนาจะ116 

เปนไปดังน้ันคาอัตราพันธุกรรมที่ไดจะมีลักษณะโคงเรียบ 117 

คาสหสัมพันธทางพันธุกรรมภายใตโมเดล MTM และ RRM มีคาอยูระหวาง 0.39 ถึง 0.97  และ 0.40 ถึง 0.99 ตามลําดับ 118 

(Table 1) ซ่ึงคาสหสัมพันธทางพันธุกรรมท่ีประมาณไดชี้ใหเห็นวาขอมูลน้ํานมท่ีมีวันทดสอบใกลกันจะมียีนที่ควบคุมลักษณะการ119 

ใหนมใกลชิดกัน สําหรับขอมูลนํ้านมท่ีมีวันทดสอบไกลกันแสดงวายีนท่ีควบคุมลักษณะการใหนมมีความอิสระตอกัน สวนคา120 

 เป็นเวคเตอร์ฟังก์ชนัวนัให้

นม และ 

4 

 

การวิเคราะหความคงทนของการใหนม 92 

 คาการผสมพันธุที่ไดจากโมเดล RRM ถูกนําไปวิเคราะหหาคาความคงทนของการใหนมสําหรับงานวิจัยคร้ังน้ีใชสมการ93 

วิเคราะหหาคาความคงทนของการใหนมท้ังหมด 5 สมการดังน้ี สมการท่ี 1 ถึง 4 ไดจากงานวิจัยของ Jamrozik et al. (1997) 94 

สําหรับสมการท่ี 5 ผูวิจัยไดดัดแปลงจากสมการของ Jamrozik et al. (1997) โดยพิจารณาจากชวงวันใหนมของโคท่ีใหนมสูงสุด95 

จนกระท่ังเขาสูระยะพักรีด (ชวงระหวาง 60-280 วัน) คาการผสมพันธุสามารถประมาณไดจากสมการ ntn âZ)t(u  เม่ือ )t(un  96 
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เมื่อ 

D280= ค่าการผสมพนัธุ ์ณ วนัให้นมที ่280; D60= 

ค่าการผสมพันธุ์ ณ วันให้นมที่ 60; C60-280= ค่าการ

ผสมพันธุ์ในช่วงวันให้นมที่ 60 ถึง 280; f60-280 = ค่า

เฉลี่ยน�้ำนมจริงในช่วงวันที่ 60 – 280; T= ค่าการผสม

พันธุ์รวมที่ 305 วัน; F= ปริมาณน�้ำนมรวมที่ 305 วัน

ผลการศึกษาและวิจารณ์

ค่าประมาณอัตราพันธุกรรมที่ประมาณได้จาก

โมเดล MTM และ RRM (Figure 1) มีค่าอยู่ระหว่าง 

0.20 ถงึ 0.35 โดยค่าอตัราพนัธกุรรมทีป่ระมาณได้จาก

โมเดล RRM ในช่วงต้นและช่วงปลายระยะการให้นม

จะมค่ีาต�ำ่และมค่ีาสงูสดุในช่วงกลางของการให้นม ดงั

นัน้ในการน�ำไปประยกุต์ใช้ต้องให้ความส�ำคญักบัการ

จัดการตั้งแต่ระยะแรกของการให้นมซึ่งจะส่งผลต่อ

ผลผลิตน�้ำนมในช่วงกลางและช่วงปลายระยะการให้

นมดียิ่งขึ้น เมื่อพิจารณาค่าประมาณอัตราพันธุกรรม

จากโมเดล MTM พบว่ามีความแปรปรวนมากเมื่อ

เปรยีบเทยีบกบัโมเดล RRM ซึง่สอดคล้องกบัการศกึษา

ของ วฒุไิกร (2546) ทัง้นีอ้าจมสีาเหตจุากโมเดล MTM 

ใช้หลักการสหสัมพันธ์ระหว่างข้อมูลซึ่งหากข้อมูล

ผลผลติน�ำ้นมของสตัว์มไีม่ครบถ้วนหรอืขาดหายไม่ต่อ

เนื่องในแต่ละเดือนที่เก็บบันทึกการวิเคราะห์จะส่งผล

ให้เกดิความคลาดเคลือ่นสงู ในขณะทีโ่มเดล RRM จะ

ใช้หลกัการประมาณจดุความสมัพนัธ์ทีน่่าจะเป็นไปดงั

นั้นค่าอัตราพันธุกรรมที่ได้จะมีลักษณะโค้งเรียบ

ค่าสหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมภายใต้โมเดล MTM 

และ RRM มีค่าอยู่ระหว่าง 0.39 ถึง 0.97  และ 0.40 

ถึง 0.99 ตามล�ำดับ (Table 1) ซึ่งค่าสหสัมพันธ์ทาง

พันธุกรรมที่ประมาณได้ชี้ให้เห็นว่าข้อมูลน�้ำนมที่มีวัน

ทดสอบใกล้กนัจะมยีนีทีค่วบคมุลกัษณะการให้นมใกล้

ชิดกัน ส�ำหรับข้อมูลน�้ำนมที่มีวันทดสอบไกลกันแสดง

ว่ายีนที่ควบคุมลักษณะการให้นมมีความอิสระต่อกัน 

ส่วนค่าสหสัมพันธ์ของลักษณะปรากฏแสดงถึงความ

สมัพนัธ์ของข้อมลูวนัทดสอบว่ามคีวามสมัพนัธ์กนัมาก

น้อยเพียงใดในแต่ละวันทดสอบและสามารถบอก

ความสัมพันธ์ว่าเป็นไปในทิศทางใดและมีระดับของ

ความสัมพันธ์มากน้อยเพียงใดซึ่งหากมีความสัมพันธ์
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ก�ำหนดความสัมพันธ์ของข้อมูลมากกว่าอิทธิพลทาง

พันธุกรรม

การวิเคราะห์ค่าสหสัมพันธ์เชิงล�ำดับของค่าการ

ผสมพนัธุ ์(spearman’s rank correlation of breeding 

values) กบัค่าความคงทนของการให้นมโดยวเิคราะห์

จาก 5 สมการ (Table 2) จะช่วยให้การตัดสินใจเลือก

โมเดลที่เหมาะสมสามารถท�ำได้อย่างแม่นย�ำมากขึ้น 

โดยพบว่า ค่าสหสมัพนัธ์เชงิล�ำดบัของค่าการผสมพนัธุ์
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สหสัมพันธของลักษณะปรากฏแสดงถึงความสัมพันธของขอมูลวันทดสอบวามีความสัมพันธกันมากนอยเพียงใดในแตละวัน121 

ทดสอบและสามารถบอกความสัมพันธวาเปนไปในทิศทางใดและมีระดับของความสัมพันธมากนอยเพียงใดซ่ึงหากมีความสัมพันธ122 

กันมากแสดงวาอิทธิพลของสภาพแวดลอมจะเปนตัวกําหนดความสัมพันธของขอมูลมากกวาอิทธิพลทางพันธุกรรม 123 

 การวิเคราะหคาสหสัมพันธเชิงลําดับของคาการผสมพันธุ (spearman’s rank correlation of breeding values) กับคา124 

ความคงทนของการใหนมโดยวิเคราะหจาก 5 สมการ (Table 2) จะชวยใหการตัดสินใจเลือกโมเดลที่เหมาะสมสามารถทําไดอยาง125 

แมนยํามากขึ้น โดยพบวา คาสหสัมพันธเชิงลําดับของคาการผสมพันธุท้ังในสวนของพอพันธุและแมพันธุระหวางโมเดล MTM กับ126 

RRM มีคาใกลเคียงกันมากดังน้ันสามารถใชท้ัง MTM และ RRM ในการประเมินพันธุกรรมโคนมของขอมูลชุดน้ีไดแมนยําใกลเคียง127 

กัน แตหากพิจารณาถึงความเร็วในการวิเคราะห (ไมไดนําเสนอ) จะพบวาโมเดล MTM จะใชเวลาในการวิเคราะหสั้นกวาดังนั้น 128 

MTM นาจะเหมาะสมสําหรับการวิเคราะหกับชุดขอมูลที่มีขนาดใหญ สําหรับสมการความคงทนของการใหนมสมการท่ี 5 129 

(equation 5) ในพอพันธุและแมพันธุมีคาอยูในชวง 0.95 และ 0.97 ท้ังใน MTM และ RRM ตามลําดับอยางไรก็ตามผลการหา130 

สมการความคงทนของการใหนมท่ีเหมาะสมในงานวิจัยนีแ้ตกตางจากการศึกษาของ Jamrozik et al. (1997) และJakobsen et al. 131 

(2001) ท้ังนี้เนื่องจากสมการความคงทนของการใหนมสมการท่ี 5 มีการดัดแปลงจากสมการของ Jamrozik et al. (1997) โดย132 

ปรับเปลี่ยนชวงการใหนมใหมโดยพิจารณาจากกราฟการใหนมจริงของฝูงโคนมที่ใชในการวิจัยครั้งนี้ ดังน้ันผลที่ไดจึงแตกตางจาก133 

รายงานท่ีผานมาซ่ึงมีความแตกตางทั้งพันธุโคนมท่ีใชในการวิจัย และจํานวนวันใหนม 134 
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Figure 1 Estimated heritability of test-day milk record by multi-trait animal model (upper) and random regression test-136 

day model 137 
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Table 1 Genetic correlations oftest-day milk record usingmulti-trait animal model (upper) and random regression test-139 

day model (lower) 140 
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2 0.91  0.86 0.68 0.69 0.76 0.78 0.75 0.71 0.77 
3 0.80 0.90  0.85 0.83 0.87 0.91 0.89 0.81 0.79 
4 0.67 0.81 0.92  0.96 0.91 0.88 0.84 0.85 0.74 
5 0.56 0.72 0.86 0.95  0.94 0.91 0.88 0.92 0.79 
6 0.48 0.65 0.80 0.91 0.97  0.97 0.94 0.92 0.85 
7 0.42 0.60 0.76 0.88 0.95 0.98  0.97 0.93 0.86 
8 0.40 0.58 0.74 0.86 0.93 0.97 0.99  0.94 0.91 
9 0.41 0.57 0.73 0.84 0.91 0.95 0.97 0.98  0.91 
10 0.45 0.59 0.73 0.82 0.88 0.91 0.93 0.95 0.99  

/1 = milk record between 5 and 35 d, 2 = milk record between 36 and 65 d, 3 = milk record between 66 and 95 d, 4 = milk record 141 

between 96 and 125 d, 5 = milk record between 126 and 155 d, 6 = = milk record between 156 and 185 d, 7 = milk record between 186 142 

and 215 d, 8 = milk record between 216 and 245 d, 9 = milk record between 246 and 275 d, 10 = milk record between 276 and 305 d. 143 
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Table 2 Spearman’s rank correlation of breeding valuesin dams (upper) and sires (lower) of test-day milk record by 145 

multi-trait animal model (MTM) and random regression test-day model (RRM) with five persistency equations (P1, P2, 146 

P3, P4, P5) 147 
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P2 -0.08 -0.01 0.97  0.19 -0.10 -0.20 
P3 0.60 0.95 -0.02 0.25  0.70 0.80 
P4 0.70 0.96 -0.01 -0.05 0.75  0.98 
P5 0.95 0.97 -0.01 -0.04 0.86 0.99  
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ความกาวหนาและประสบผลสําเร็จไดอยางรวดเร็วยิ่งขึ้นเพ่ือใชเปนคามาตรฐานสําหรับขอมูลการใหผลผลิตนํ้านมของประเทศไทย 152 

ดังน้ัน multi-trait animal model (MTM) จึงนาจะอีกทางเลือกท่ีดีสําหรับการประเมินพันธุกรรมโคนมของประเทศไทย 153 
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คณะผูวิจัยขอขอบคุณกลุมวิจัยโคนมทนรอน (thermo-tolerance dairy cattle research group) มหาวิทยาลัยขอนแกนท่ี156 

สนับสนุนงบประมาณสําหรับใชวิจัยคร้ังน้ี 157 
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สรุป

การวิจัยครั้งนี้มุ ่งวิจัยถึงประโยชน์ของการใช้ 

multi-trait animal model (MTM) ส�ำหรับประเมิน

พันธุกรรมโคนม นอกจากนั้นยังต้องการหาสมการที่

เหมาะสมส�ำหรบัวเิคราะห์ความคงทนของการให้นมซึง่

จะช่วยให้การปรับปรุงพันธุ์โคนมมีความก้าวหน้าและ

ประสบผลส�ำเร็จได้อย่างรวดเร็วยิ่งขึ้นเพื่อใช้เป็นค่า

มาตรฐานส�ำหรับข้อมูลการให้ผลผลิตน�้ำนมของ

ประเทศไทย ดังนั้น multi-trait animal model (MTM) 

จงึน่าจะอกีทางเลอืกทีด่สี�ำหรบัการประเมนิพนัธกุรรม

โคนมของประเทศไทย

ค�ำขอบคุณ

คณะผู ้วิจัยขอขอบคุณกลุ ่มวิจัยโคนมทนร้อน 

(thermo-tolerance dairy cattle research group) 

มหาวิทยาลัยขอนแก่นที่สนับสนุนงบประมาณส�ำหรับ

ใช้วิจัยครั้งนี้
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