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บทคัดยอ 
คุณคาการผสมพันธุ (EBV; Estimated Breeding Value) สําหรับการใหผลผลิตนํ้านม (MY) และไข

มันนม (FY) คร้ังแรกที่ 305 วันของโคนมในประชากรโคหลากหลายพันธุท่ีถูกเลี้ยงดูภายใตสภาพแวดลอม
ของประเทศไทยถูกคํานวณคาโดยใชขอมูลผลผลิตจากโคนมพันธุแทและลูกผสมจํานวน 610 ตัว องค
ประกอบของความแปรปรวนถูกประมาณคาโดยอาศัยวิธีการ Average information restricted maximum 
likelihood procedures รวมกับหุนจําลองทางพันธุกรรมแบบ two-trait additive genetic animal models ท่ี
พัฒนาขึ้นโดยใชกลวิธีในการจัดกลุมทางพันธุกรรมแบบสมการถดถอย 2 รูปแบบ คือ BTBI model ท่ี
พิจารณา Bos taurus (BT) และ Bos indicus (BI) fractions และ HO model ท่ีพิจารณา Holstein (H) และ 
Other breeds (O) fractions  คา EBV ของพอและแมพันธุท่ีทํานายไดมีความหลากหลายกระจายไปตามสัด
สวนของ BT และ H ท่ีแตกตางกันในสัตวแตละตัว พอพันธุท่ีมีคา EBV สําหรับ MY และ FY สูงสุด 10% 
แรกและต่ําสุด 10% ทายของประชากรท่ีศึกษาเปนโคนมพันธุแท H นอกจากนี้ยังพบวา แมพันธุโคนมลูก
ผสม (5/8 H) มีคา EBV สําหรับ MY สูงท่ีสุด ในขณะท่ีโคนมพันธุแท H มีคา EBV ตํ่าท่ีสุด คา EBV ของ
สัตวเหลาน้ีช้ีใหเห็นวาภายใตสภาพแวดลอมของประเทศไทยโคนมลูกผสมสามารถใหผลผลิตนํ้านมและไข
มันนมคร้ังแรกที่ 305 วันไดอยางมีประสิทธิภาพดีเทาหรือดีกวาโคนมพันธุแท BT และ H 
 

ABSTRACT 
Estimated breeding value (EBV) for accumulated 305-d milk yield (MY) and accumulated 305-d 

fat yields (FY) were obtained by using production records of 610 purebred and crossbred first lactation 
cows in a Thai multibreed dairy population.  Covariance components were estimated using average 
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information restricted maximum likelihood procedures and two two-trait additive genetic animal models 
with different genetic grouping strategies.  The BTBI model accounted for Bos taurus (BT) and Bos 
indicus (BI) fractions, whereas the HO model considered Holstein (H) and Other breeds (O) fractions. 
Estimated breeding values of sires and dams were evenly spread across BT (BTBI model) and H (HO 
model) fractions.  The top 10% and the bottom 10% of sires for MY and FY were purebred H sires.  The 
highest dam EBV for MY was from a crossbred dam (5/8 H) and the lowest one was from a 100% H 
dam.  The EBV here suggest that BT (or H) crossbred animals can potentially yield MY and FY as good 
as or better than purebred BT or H animals under Thai tropical conditions. 
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บทนํา 
ประชากรโคนมของประเทศไทยในปจจุบัน ประกอบดวยโคนมพันธุตางๆ แตกตางกันมากกวา 10 

พันธุ โคนมเหลาน้ีปรากฏทั้งในรูปของโคนมพันธุแทและลูกผสม อยางไรก็ตาม โคนมสวนใหญ (มากกวา 
90 เปอรเซ็นต) ของประชากรเปนโคนมลูกผสม ซึ่งมีระดับสายเลือดของโคพันธุตางๆ แตกตางกันต้ังแต 2 
ถึงมากกวา 7 พันธุ (องคการสงเสริมกิจการโคนมแหงประเทศไทย, 2542) 

โปรแกรมการประเมินคุณคาการผสมพันธุของโคนมเพื่อการใชประโยชนในการคัดเลือกสัตวพันธุ 
(สัตวท่ีจะถูกใชเปนพอแมพันธุสําหรับการผลิตลูกรุนตอไป) ในระดับเกษตรกรของประเทศไทยเกิดข้ึนจาก
ความรวมมือระหวางองคการสงเสริมกิจการโคนมแหงประเทศไทยและมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร นับต้ัง
แตป พ.ศ. 2539 คุณคาการผสมพันธุของโคนมที่ปรากฏในประชากรที่นํามาวิเคราะหถูกรายงานไวใน DPO 
Sire and Dam Summary เปนประจําทุกป (องคการสงเสริมกิจการโคนมแหงประเทศไทย, 2542) ใน
ปจจุบัน คุณคาการผสมพันธุสําหรับลักษณะที่สําคัญทางเศรษฐกิจของโคนมแตละตัวท่ีใชประโยชนใน
ประเทศไทยถูกทํานายคาโดยอาศัยวิธี Best Linear Unbiased Prediction (BLUP) รวมกับการใชหุนจําลอง
ทางพันธุกรรมแบบ animal model (Henderson, 1975; Quaas และ Pollak, 1980) ท่ีจัด contemporary group 
ในรูปของปจจัยหลัก (ฝูง, ป, และ ฤดูกาลท่ีคลอด) เทาน้ัน (เกชา, 2542; เทียมพบ และคณะ, 2542; องค
การสงเสริมกิจการโคนมแหงประเทศไทย, 2542) กลุมทางพันธุกรรม (genetic group effects) ของสัตวแต
ละตัว ถูกพิจารณาโดยการกําหนดชวงของสัดสวนทางพันธุกรรมของ Bos taurus (BT) และ Bos indicus 
(BI) ท่ีเสนอโดย Vinther (1974) หุนจําลองทางพันธุกรรมดังกลาวน้ีมีหลายจุดท่ีสามารถนํามาพัฒนาตอ
เน่ืองเพ่ือใหคุณคาการผสมพันธุของสัตวแตละตัวท่ีทํานายไดมีความแมนยํามากยิ่งข้ึน ดังน้ี 

ประการแรก หุนจําลองทางพันธุกรรมท่ีใชกันในปจจุบันของหนวยงานตางๆ ในประเทศไทยลวน
พิจารณาระดับการจัดการท่ีใชประโยชนจากโคนมในรูปของอําเภอ เขต หรือบริเวณท่ีอยูใกลเคียงกัน  
(เชน เกชา, 2542; เทียมพบ และคณะ, 2542; องคการสงเสริมกิจการโคนมแหงประเทศไทย, 2542) ในการ
พิจารณาเชนนี้ พอพันธุท่ีมีความสามารถทางพันธุกรรมตางๆ กันจะถูกต้ังสมมุติฐานวาพวกมันน้ันถูกใช
ประโยชนโดยสุมในฝูงโคนมทุกๆ ฝูง (ฟารม) ท่ีอยูในอําเภอ เขต หรือบริเวณเดียวกัน ซึ่งในความเปนจริง
อาจไมเปนเชนน้ันถาหากในฝูงโคนมที่มีระบบการจัดการดีใชพอพันธุโคนมที่มีคุณคาทางพันธุกรรมสูงกวา
ฝูงโคนมที่มีระบบการจัดการดอยกวา และถาหากเปนเชนน้ันจริง ผลที่ไดจากการประเมินคุณคาการผสม
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พันธุของพอพันธุแตละตัวโดยใชหุนจําลองทางพันธุกรรมดังกลาวจะมีคาสูงกวาความสามารถท่ีแทจริงของ
พวกมันท่ีเกิดข้ึนในฝูงท่ีมีระบบการจัดการดี ท้ังน้ีเน่ืองจากคาท่ีทํานายไดเหลาน้ันเบ่ียงเบนจากคาเฉลี่ย
ของอําเภอ เขต หรือบริเวณซ่ึงมีคาตํ่ากวาคาเฉลี่ยของฝูงท่ีพวกมันถูกใชประโยชนจริง ดังน้ัน การพิจารณา
การจัดการในระดับฟารมที่สัตวพันธุเหลาน้ันถูกนําไปใชประโยชนจริงในหุนจําลองทางพันธุกรรมจึงนาจะ
มีความเหมาะสมมากกวาการพิจารณาการจัดการระดับอําเภอ เขต หรือ บริเวณที่ประกอบไปดวยฟารม
เลี้ยงโคหลายฟารมที่มีระดับการจัดการแตกตางกัน 

ประการที่สอง เน่ืองจากหุนจําลองทางพันธุกรรมที่ใชกันในปจจุบันจัด contemporary group ในรูป
ของปจจัยหลัก (ฝูง ป และ ฤดูกาลท่ีคลอด; เกชา, 2542; เทียมพบ และคณะ, 2542; องคการสงเสริมกิจ
การโคนมแหงประเทศไทย, 2542) ถาหากอิทธิพลรวมระหวางปจจัยในดานฝูง ป และ ฤดูกาลท่ีคลอดลูกมี
ความสําคัญในประชากรโคนม การละเวนอิทธิพลรวมระหวางปจจัยอาจกอใหเกิดความลําเอียงในการ
ประเมินคุณคาการผสมพันธุได นอกจากนี้ ถาหากวิธีการพิจารณาปจจัยในรูปของสมการถดถอย 
(regression procedures) สามารถนํามาใชประโยชนในการอธิบายอิทธิพลของกลุมทางพันธุกรรม (genetic 
group effects) ได คาท่ีประมาณไดจะมีความแมนยําสูงข้ึน ท้ังน้ีเน่ืองจากในการจัดรูปแบบสมการถดถอย
เพื่ออธิบายอิทธิพลของปจจัย ขอมูลของสัตวทุกตัวในประชากรจะถูกนํามาใชประโยชนในการประมาณคา
รวมกัน (Elzo และ Famula, 1985) 

ประการที่สาม ฐานพันธุกรรม (genetic basis) ท่ีมักถูกนํามาใชเปนเกณฑในการเปรียบเทียบสัตวท่ี
มีลักษณะทางพันธุกรรมเหมือนกันน้ัน สามารถกําหนดไดในรูปของกลุมโคที่มีสัดสวนทางพันธุกรรมของ
โคพันธุใดพันธุหน่ึงเทากัน (Quaas และ Pollak, 1980; Elzo และ Famula, 1985) เน่ืองจากโฮลสไตน 
(Holstein; H) เปนพันธุโคท่ีปรากฏในประชากรโคนมของประเทศไทยมากที่สุด และโดยความเปนจริงแลว
โคนมเกือบทุกตัวในประเทศไทยมีสัดสวนของ H (องคการสงเสริมกิจการโคนมแหงประเทศไทย, 2542) ดัง
น้ัน กลยุทธในการจัดกลุมทางพันธุกรรมสําหรับการประเมินคุณคาการผสมพันธุโดยพิจารณาสัดสวนทาง
พันธุกรรมของ H และ พันธุอื่นๆ ทีไมใช  H (Other breed; O) ในตัวสัตว จึงเปนอีกทางเลือกหนึ่งของการ
พัฒนากลวิธีในการประเมินคาคุณคาการผสมพันธุของโคนม นอกเหนือจากการพิจารณาสัดสวนทางพันธุ
กรรมของ BT และ BI ในตัวสัตวแตละตัว 
 ดวยเหตุผลดังกลาวการศึกษาในคร้ังน้ีจึงมีวัตถุประสงคเพ่ือ 1) พัฒนาหุนจําลองทางพันธุกรรม
แบบ animal model ท่ีพิจารณาปจจัยรวมของฝูง ป และ ฤดูกาลท่ีคลอดลูก (calving herd-year-season) 
เปน contemporary group และใชการถดถอยในการอธิบายความแตกตางระหวางกลุมทางพันธุกรรมของ
โคนมที่มีสายเลือดของ BT และ BI (BTBI model), และ H และ O (HO model) สําหรับการวิเคราะหคร้ังละ
หลายๆ ลักษณะพรอมกัน, 2) ประมาณคาองคประกอบของความแปรปรวนและพารามิเตอรทางพันธุกรม
สําหรับลักษณะการใหผลผลิตนํ้านมและไขมันนมในระยะการใหนมคร้ังแรกที่ 305 วัน, และ 3) เปรียบ
เทียบความสามารถทางพันธุกรรมของสัตวพอแมพันธุท่ีมีสายเลือด BT (BTBI model) และ H (HO model) 
ระดับตางๆ ท่ีใชประโยชนภายใตสภาพแวดลอมของประเทศไทย 
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อุปกรณและวิธีการ 
ลักษณะของขอมูลและการเตรียมขอมูลเพ่ือการวิเคราะห 

ผลผลิตน้ํานม (12,505 ขอมูล) และไขมันนม (10,042 ขอมูล) รายวันที่สุมเก็บเดือนละครั้งจากโคนมพันธุแท
และลูกผสมที่ใหนมครั้งแรก จํานวน 921 ตัว (คลอดลูกระหวาง พ.ศ. 2534 ถึง 2543) ของเกษตรกร จํานวน 68 ราย  
ที่อยูในเขตการสงเสริมขององคการสงเสริมกิจการโคนมแหงประเทศไทย (อสค) ถูกนํามาใชประโยชนในการประมาณ
คาองคประกอบของความแปรปรวนและทํานายคุณคาการผสมพันธุ  

ฤดูกาลที่สัตวคลอดสามารถจําแนกออกไดเปน 3 ฤดู คือ ฤดูหนาว (พฤศจิกายน ถึง กุมภาพันธ) ฤดูรอน 
(มีนาคม ถึง มิถุนายน) และฤดูฝน (กรกฎาคม ถึง ตุลาคม) ปจจัยรวมของฟารม ป และฤดูกาลที่สัตวคลอดลูกถูกนํา
มาพิจารณาเปน contemporary group สําหรับการศึกษาในครั้งนี้  

พันธุโคที่ปรากฏในชุดขอมูลประกอบไปดวย โฮลสไตน (Holstein) บราหมัน (Brahman) เจอรซี (Jersey) 
เรดเดน (Red Dane) เรดซินดิ (Red Sindhi) ซาฮิวาล (Sahiwal) และ พ้ืนเมืองไทย (Thai Native) พันธุโคเหลานี้ถูก
นํามากําหนดเปนกลุมใหม เปน Bos taurus (BT) และ Bos indicus (BI) สําหรับการวิเคราะหดวย BTBI model 
และ โฮลสไตน (H; Holstein) และ พันธุอื่นๆ (O; Other Breeds) สําหรับการวิเคราะหดวย HO model  

ขอมูลท่ีใชสําหรับการวิเคราะหถูกจัดเตรียมใน 2 ขั้นตอน โดย 1) ผลผลิตน้ํานมและไขมันนมรายวันที่สุมเก็บ
เดือนละครั้งของสัตวแตละตัวจะถูกนํามาใชในการทํานายคาผลผลิตน้ํานม (MY; milk yield) และไขมันรวมที่ 305 วัน  
(FY; fat yield) และ 2) ความสัมพันธเชื่อมโยง (connectedness) ของ contemporary groups ตางๆ ในชุดขอมูลจะ 
ถูกตรวจสอบโดยการพิจารณาถึงการปรากฏตัวของพอพันธุที่ถูกใชประโยชนในแตละ contemporary groups หลัง
จากนั้น กลุมขอมูลท่ีมีความสัมพันธเชื่อมโยงกันระหวาง contemporary groups กลุมใหญที่สุด (ประกอบไปดวย
สัตวจํานวนทั้งสิ้น 1,319 ตัว จําแนกเปนโคพอพันธุ 214 ตัว และโคแมพันธุ 610 ตัว) เพียงกลุมเดียว จะถูกนํามาใชใน
การประมาณคาองคประกอบของความแปรปรวนและทํานายคุณคาการผสมพันธุของสัตวแตละตัวตอไป 
 
การประมาณคาองคประกอบของความแปรปรวน 

องคประกอบของความแปรปรวนถูกประมาณคาโดยวิธี Restricted Maximum Likelihood 
procedure (REML) ท่ีใช average information (AI) algorithm ในการคํานวณคา (ASREML; Gilmour และ
คณะ, 2000) โดยคาเร่ิมตนท่ีใชในการคํานวณคาสําหรับการวิเคราะหคร้ังละสองลักษณะพรอมๆ กัน (two-
trait ASREML analyses) น้ันไดมาจากการวิเคราะหคาสําหรับแตละลักษณะ (single-trait genetic analyses) 
จากชุดขอมูลเดียวกัน 
 หุนจําลองทางพันธุกรรมที่ใชในการวิเคราะหมีลักษณะเปน Two-trait (MY และ FY) animal models 
โดยแตละลักษณะที่พิจารณา  (MY และ FY) ถูกสมมติใหไดรับอิทธิพลทางพันธุกรรมแบบ direct additive 
genetic effect เทาน้ัน  ปจจัยกําหนด (fixed effects) ท่ีพิจารณาในหุนจําลองทางพันธุกรรมประกอบดวย 1) 
contemporary group (calving herd-year-season) 2) อายุของแมท่ีคลอดลูก (เดือน) และ 3) กลุมทางพันธุ
กรรมท่ีพิจารณาในรูปของสมการถดถอย (regression additive genetic group effects) ซึ่งไดแก (BT - BI) 
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สําหรับ BTBI model และ (H - O) สําหรับ HO model สวนปจจัยสุม (random effects) ท่ีพิจารณาในหุน
จําลองทางพันธุกรรมนั้น ไดแก additive animal genetic effects และ residual 
 
การทํานายคุณคาการผสมพันธุ 

อิทธิพลทางพันธุกรรมรูปแบบตางๆ ท่ีพิจารณาในหุนจําลองทางพันธุกรรม ไดมาจากการแกสม
การแบบผสม (Mixed Model Equations; Quaas และ Pollak, 1980) ซึ่งใชองคประกอบของความแปรปรวน
ท่ีประมาณคาไดในการคํานวณคา สวนคาทํานายคุณคาการผสมพันธุของสัตวแตละตัว (EBV) น้ัน สามารถ
คํานวณไดจากผลรวมของ 1) คาเฉลี่ยของความสามารถทางพันธุกรรมของสัตวทุกตัวท่ีอยูในกลุมทางพันธุ
กรรมเดียวกันกับสัตวตัวท่ีถูกพิจารณา ซึ่งสามารถคํานวณคาไดจากการคูณสัมประสิทธิ์ของสมการถดถอย
ดวยสัดสวนของ BT (สําหรับ BTBI model) หรือ H (สําหรับ HO model) ของสัตวตัวท่ีถูกพิจารณา และ 2) 
ความสามารถทางพันธุกรรมของสัตวตัวท่ีถูกพิจารณาเอง 
 

ผลการศึกษาและวิจารณ 
การประมาณคาองคประกอบของความแปรปรวนและพารามิเตอรทางพันธุกรรม 

คาประมาณองคประกอบของความแปรปรวนทางพันธุกรรม ส่ิงแวดลอม และอัตราพันธุกรรมพรอมดวย
ความคลาดเคลื่อนมาตรฐาน (standard error) สําหรับการใหผลผลิตน้ํานม (MY) และไขมันนม (FY) ครั้งแรกที่ 305 
วัน ที่คํานวณโดยใชหุนจําลองทางพันธุกรรม BTBI และ HO model ถูกแสดงไวใน Table 1 ฐานทางพันธุกรรม 
(genetic basis) สําหรับ BTBI model ไดแก กลุมของอัลลีล BI ที่ปรากฏในประชากรที่ศึกษา ในทํานองเดียวกัน ฐาน
ทางพันธุกรรม (genetic base) สําหรับ HO model ไดแก กลุมของอัลลีลท่ีไมใช H (O; Other breeds) ที่ปรากฏใน
ประชากรที่ศึกษา คาประมาณความแปรปรวนทางพันธุกรรมแบบบวกสะสม (additive genetic variances) ที่
คํานวณไดจาก BTBI model (327,544 kg2 สําหรับ MY และ 237 kg2 สําหรับ FY) มีคาใกลเคียงกับคาที่คํานวณได
จาก HO model (335,235 kg2 สําหรับ MY และ 250 kg2 สําหรับ FY) เชนเดียวกับความแปรปรวนของสิ่งแวดลอม 
ดังนั้น อัตราพันธุกรรม (heritability; h2) ที่คํานวณไดจากทั้ง BTBI (0.45 สําหรับ MY และ 0.24 สําหรับ FY) และ HO 
model (0.46 สําหรับ MY และ 0.25 สําหรับ FY) จึงมีคาใกลเคียงกัน ความใกลเคียงกันของคาประมาณตางๆ ที่
คํานวณไดจาก BTBI model และ HO model นี้ อาจเปนผลมาจากฐานพันธุกรรมของทั้งสองโมเดลนี้ที่แตกตางกัน
เพียงเล็กนอย ซึ่งโดยความเปนจริงแลว 88% ของอัลลีลท้ังหมดในชุดขอมูลท่ีใชในการศึกษาคร้ังนี้ เปน Bos taurus 
และ 91% ของทั้งหมดนี้เปนโฮลสไตน  

คาประมาณอัตราพันธุกรรมสําหรับ MY และ FY ที่คํานวณไดจากชุดขอมูลน้ีมีคาใกลเคียงกับคาที่คํานวณ
ไดในประชากรโคนมของประเทศตางๆ  (เชน Misra และคณะ,1979; Ahlborn และ Dempfle, 1992; Visscher และ 
Goddard, 1995; Costa และคณะ, 2000) แตอยางไรก็ตาม คาอัตราพันธุกรรมที่คํานวณไดนี้มีคาต่ํากวาที่รายงานไว
ในการศึกษาเกี่ยวกับประชากรโคนมของประเทศไทย (เกชา, 2542; เทียมพบและคณะ, 2542) ความแตกตางในคา
ประมาณดังกลาวอาจเปนผลอันเนื่องมาจากความแตกตางของลักษณะของชุดขอมูลท่ีนํามาใชประโยชน วิธีการปรับ
แกไขขอมูล และลักษณะของหุนจําลองทางพันธุกรรมที่ใชในการคํานวณคาองคประกอบของความแปรปรวน  
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Table 1 Additive genetic and environmental variance components, and heritabilities for accumulated 
305-d milk (MY) and fat yields (FY) by the BTBI and the HO model 

Parameters MY FY 
BTBI model   
   Genetic variance (kg2) 327,544 (132,380)1 237 (189) 1 
   Environmental variance (kg2) 393,429 (126,913) 766 (184) 
   Heritability  0.45 (0.18) 0.24 (0.18) 
HO model   
   Genetic variance (kg2) 335,235 (148,334) 250 (195) 
   Environmental variance (kg2) 386,998 (134,842) 747 (190) 
   Heritability  0.46 (0.19) 0.25 (0.19) 
1 Standard error 
 

Table 2 แสดงคาประมาณความแปรปรวนทางพันธุกรรม (genetic covariances) และสหสัมพันธทางพันธุ
กรรม ส่ิงแวดลอม และลักษณะปรากฏ ระหวาง MY และ FY ที่คํานวณคาโดยใช BTBI และ HO model คา
ประมาณสหสัมพันธทางพันธุกรรมระหวาง MY และ FY มีคาสูง (0.99) สําหรับท้ัง BTBI และ HO model คา
ประมาณสหสัมพันธทางสิ่งแวดลอมและลักษณะปรากฏระหวาง MY และ FY มีคาสูงและมีความสัมพันธในเชิงบวก
เชนเดียวกับสหสัมพันธทางพันธุกรรม อยางไรก็ตาม ความคลาดเคลื่อนมาตรฐานสําหรับคาประมาณสหสัมพันธ
เหลานี้มีคาต่ํา (0.01 ถึง 0.09) ความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวาง MY และ FY ที่พบในประชากรโคนมหลากหลาย
พันธุชุดนี้มีลักษณะเชนเดียวกับความสัมพันธระหวางลักษณะ MY และ FY ที่เคยถูกรายงานไวสําหรับประชากรโคนม
พันธุแทโฮลสไตน (0.62 ถึง 0.79; Misztal และคณะ, 1992; Visscher และ Goddard, 1995; Dematawewa และ 
Berger, 1998; Costa และคณะ, 2000) ความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวาง MY และ FY ที่มีคาสูงเชนนี้ ชี้ใหทราบ
วาการคัดเลือกสัตวพันธุเพ่ือปรับปรุงลักษณะใดระหวาง MY และ FY จะสงผลใหอีกลักษณะหนึ่งพัฒนาขึ้นไปในทิศ
ทางเดียวกัน  
 
Table 2 Genetic covariances, and genetic, environmental, and phenotypic correlations between 

accumulated 305-d milk (MY) and fat yields (FY) for the BTBI and the HO models 
Parameters BTBI model HO model  

Genetic covariances (kg2) 8,751 (3,835)1 9,076 (5,291) 1 
Genetic correlation 0.99 (0.09) 0.99 (0.07) 
Environmental correlation 0.89 (0.04) 0.93 (0.04) 
Phenotypic correlation 0.90 (0.01) 0.90 (0.01) 
1 Standard error 
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อิทธิพลของกลุมทางพันธุกรรมแบบถดถอย (Regression Genetic Group Effects) 
คาประมาณอิทธิพลของกลุมทางพันธุกรรมแบบถดถอยสําหรับ MY ที่คํานวณไดจาก BTBI model (149 ± 

532 kg) มีคาสูงกวาคาที่ไดจาก HO model (18 ± 363 kg) สาเหตุที่ทําใหเกิดความแตกตางอยางมากระหวางคาที่
ไดจาก BTBI model (149 kg) และ HO model (18 kg) นี้ยังเปนส่ิงที่จําเปนตองศึกษาเพิ่มเติม อยางไรก็ตามคา
เหลานี้ควรพิจารณาอยางระมัดระวังเนื่องจากพบวามีความคลาดเคลื่อนมาตรฐานสูง ความแตกตางในการใหผลผลิต
น้ํานมในระยะการใหนมครั้งแรก (MY) ระหวางกลุมพันธุที่เกิดขึ้นจากการคํานวณดวย HO model มีคานอย ลักษณะ
เชนนี้อาจเปนส่ิงที่ชี้ใหเห็นถึงอัลลีลท่ีไมใช H นั้นสามารถแสดงลักษณะไดดีเชนเดียวกันกับ H แตอยางไรก็ตาม 
สมมติฐานนี้จําเปนตองไดรับการตรวจสอบอีกคร้ังในประชากรโคนมหลากหลายพันธุทีมีขนาดมากเพียงพอ  

คาประมาณอิทธิพลของกลุมทางพันธุกรรมแบบถดถอยสําหรับ FY มีคาใกลเคียงกันในทั้ง  BTBI (-26 ± 21 
kg) และ HO model (-21 ± 14 kg) และมีขนาดของความคลาดเคลื่อนมาตรฐานนอยกวาคาที่คํานวณไดสําหรับ 
MY คาถดถอยเหลานี้ชี้ใหทราบถึงความดีเดนของ Bos indicus สําหรับ FY ในประชากรโคนมหลากหลายพันธุที่
ศึกษา  
 
คาทํานายความสามารถทางพันธุกรรม 
 จํานวนและสัดสวนทางพันธุกรรมของพอและแมพันธุที่ปรากฏในประชากรที่ศึกษานี้มีความแตกตางกันมาก 
พอพันธุปรากฏในประชากรเพียง 16% ของสัตวที่ถูกประเมินความสามารถทางพันธุกรรมทั้งหมด นอกจากนี้ พอพันธุ
สวนใหญยังเปนโคนมพันธุแท H (91%) ในขณะที่แมพันธุสวนใหญ (88%) เปนลูกผสมที่มีระดับสายเลือดของ H สูง 
(5/8 H หรือมากกวา) ดวยความแตกตางเหลานี้ ชวง (range) ของคาทํานายคุณคาการผสมพันธุ (EBV; Estimated 
breeding values) จึงถูกพิจารณาจําแนกออกเปนสวนของพอพันธุและแมพันธุที่ถูกใชประโยชนในประชากร 
 
Table 3 Range of Estimated breeding values (EBV) for accumulated 305-d milk (MY) and fat yields (FY) 

by the BTBI and HO model for sires and dams 
Range of EBV (kg) BTBI model HO model 
MY sires -567 (332)1 to 1,009 (572) -638 (333) 1 to 888 (579) 
FY sires –45 (9) to –3 (15) –39 (9) to 7 (16) 
MY dams -1,394 (389) to 1,289 (572) -1,564 (391) to 1,248 (579) 
FY dams -67 (11) to 7 (15) -65 (10) to 22 (16) 
MY all animals -1,394 (331) to 1,289 (572) -1,564 (333) to 1,248 (579) 
FY all animals -67 (9) to 7 (15) -65 (9) to 22 (16) 
1 Standard error 
 
 Table 3 แสดงชวงของ EBV สําหรับพอพันธุ แมพันธุ และสัตวทุกตัวที่ถูกประเมินในประชากรโคนมที่ศึกษา 
ชวงของคา EBV สําหรับ MY ในพอพันธุมีขนาดแคบกวาในแมพันธุในทั้งที่คํานวณโดยใช  BTBI model (-567 kg ถึง 
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1,009 kg สําหรับพอพันธุ และ -1,394 kg ถึง 1,298 kg สําหรับแมพันธุ) และ HO model (-638 kg ถึง 888 kg 
สําหรับพอพันธุ และ –1,564 kg ถึง 1,248 kg สําหรับแมพันธุ) ลักษณะเชนเดียวกันนี้ยังพบในการทํานายคาสําหรับ 
FY ความหลากหลายทางพันธุกรรมของแมพันธุที่มีมากกวาของพอพันธุอาจสงผลใหชวงของคา EBV และความแมน
ยํา (accuracy) ในการทํานายคาในแมพันธุที่มีขนาดกวางกวาในพอพันธุ 
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Figure 1 Milk yield (MY) EBV for sires and dams ordered by EBV within BT (BTBI model) and H (HO 

model) fractions 
 
 ผลการศึกษาเปรียบเทียบความสามารถทางพันธุกรรมโดยพิจารณาจากคา EBV ของสัตวแตละตัวที่ถูก
ประเมินในประชากรโคนมหลากหลายพันธุของประเทศไทย พบวา โคนมทุกกลุมพันธุ (ระดับสายเลือด BT-BI หรือ 
H-O) ของประชากรมีโคนมทั้งที่มีความสามารถสูงและต่ําเสมอ (Figure 1) โคนมที่มีความสามารถทางพันธุกรรม
สําหรับ MY และ FY ตํ่าที่สุดนั้นเปนโคนมพันธุเแทโฮลสไตน  (100% H) สวนโคนมที่มีความสามารถสูงที่สุดเปน
โคนมลูกผสม คา EBV สําหรับการใหผลผลิตน้ํานมในระยะการใหนมครั้งแรกของพอพันธุเรียงลําดับจากกลุมที่มี
ระดับสายเลือดของ H ตํ่าไปยังกลุมที่มีสายเลือด H สูงมีรูปแบบคลายคลึงกับรูปแบบของการใหผลผลิตไขมันนม รูป
แบบดังกลาวชี้ใหเห็นถึงความสามารถของโคนมลูกผสมที่มีระดับสายเลือดของ BT และ H ตางๆ ในการใหผลผลิตน้ํา
นมและไขมันนมในระยะการใหนมคร้ังแรกที่ดีเทาหรือดีกวาโคนมพันธุแท H ภายใตสภาพแวดลอมของประเทศไทย 
และดังที่ทราบกันดีวา โคนมพันธุแท BT จากเขตอบอุน เชน H มีความสามารถในการปรับตัวเขากับสภาพแวดลอมใน
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เขตรอนไดดอยกวาโคนมลูกผสม BT × BI  ปาราสิตและแมลงเขตรอนในประเทศไทยเปนสาเหตุใหโคพันธุแท BT 
สูญเสียน้ําหนักและผลิตน้ํานมลดลง (Madsen และ Vinther, 1975; Trisanarom และคณะ, 1990; Markvichitr และ
คณะ, 1995) ดวยความสามารถในการปรับตัวเขากับสภาพแวดลอมและคุณคาการผสมพันธุที่ประมาณคาไดจาก
การศึกษาในครั้งนี้ จึงชี้ใหเห็นวาพอและแมพันธุโคนมลูกผสมที่มีระดับสายเลือด BT และ H ตางๆ สามารถนํามาใช
ประโยชนในการปรับปรุงพันธุกรรมสําหรับการใหผลผลิตน้ํานมและไขมันนมในระยะการใหนมคร้ังแรกของโคนมใน
ประชากรโคนมของประเทศไทยไดอยางมีประสิทธิภาพ โคนมพันธุแท BT และ H นั้นควรไดรับการพิจารณาเพียงใน
ฝูงที่มีความสามารถในการจัดการดานอาหารและสิ่งแวดลอมที่จําเปนตอการแสดงศักยภาพทางพันธุกรรมในการให
ผลผลิตน้ํานมและไขมันนมที่โคนมเหลานั้นตองการเทานั้น 

 
สรุป 

ผลท่ีไดจากการศึกษาในครั้งนี้แสดงใหเห็นถึงความเปนไปไดในการใช additive group regression models 
สําหรับการประเมินคุณคาการผสมพันธุในประชาการโคนมหลากหลายพันธุ (multibreed dairy populations)  คุณ
คาการผสมพันธุและองคประกอบทางพันธุกรรมที่ประมาณคาไดในการศึกษาครั้งนี้มีเหตุผลเพียงพอในการแสดงถึง
ความสามารถในการนําไปใชประโยชนถึงแมวาจะไดจากขอมูลท่ีมีขนาดเล็กและมีความไมสมดุล อยางไรก็ตาม คาที่
ไดเหลานี้สามารถนําไปใชประโยชนในการวินิจฉัยประชากรที่นํามาศึกษาในครั้งนี้เทานั้น การวินิจฉัยประชากรโคนม
ของประเทศไทย ขอมูลขนาดใหญที่ไดมาจากทุกพ้ืนที่ในประเทศไทยจําเปนตองถูกนํามาใชประโยชนรวมกัน และ
เนื่องจากในประชากรโคนมของประเทศไทยยังคงใชประโยชนจากโคนมลูกผสมในการพัฒนาศักยภาพทางพันธุกรรม
อยางตอเนื่อง ดังนั้น ในหุนจําลองทางพันธุกรรมสําหรับการประเมินคุณคาการผสมพันธุระดับชาติ (national genetic 
evaluation) จึงจําเปนตองพิจารณาอิทธิพลทางพันธุกรรมทั้งในรูปของ additive และ nonadditive genetic effects 
หุนจําลองทางพันธุกรรมที่พิจารณาอิทธิพลทางพันธุกรรมทั้งในรูปของ additive และ nonadditive genetic effects 
รูปแบบตางๆ ควรไดรับการพัฒนาและเปรียบเทียบประสิทธิภาพและความเหมาะสมในการนํามาใชประโยชนสําหรับ
ประชากรโคนมของประเทศไทยกอนที่หุนจําลองทางพันธุกรรมที่มีความเหมาะสมที่สุดจะถูกนํามาใชประโยชนจริงใน
การประเมินคุณคาการผสมพันธุโคนมระดับชาติ การดําเนินการดังกลาวนี้เปน dynamic process ดังนั้น การเปลี่ยน
แปลงโครงสรางและองคประกอบของประชากรโคนมหลากหลายพันธุของประเทศไทยในอนาคตจึงจําเปนตองไดรับ
การตรวจสอบอยางใกลชิด เพ่ือใหสามารถพัฒนาหุนจําลองทางพันธุกรรมและวิธีการคํานวณคาสามารถทําไดอยาง
ถูกตองและเหมาะสมตอประชากรโคนมของประเทศไทย  

 
คํานิยม 

คณะผูวิจัยขอขอบคุณโครงการปริญญาเอกกาญจนาภิเษก สํานักงานกองทุนสนับสนุนการวิจัย 
(สกว) สําหรับการใหงบประมาณสนับสนุนการวิจัย องคการสงเสริมกิจการโคนมแหงประเทศไทย (อสค) 
สําหรับความอนุเคราะหในชุดขอมูลโคนม และเกษตรกรผูเลี้ยงโคนมผูรวมโครงการทุกทานสําหรับความ
รวมมือในทุกๆ ดาน 

 



 10

เอกสารอางอิง 
เกชา คูหา.  2542.  การประมาณคาการผสมพันธุลักษณะสําคัญทางเศรษฐกิจบางลักษณะของโคนมที่เลี้ยง

โดยเกษตรกรรายยอย.  วิทยานิพนธปริญญาโท มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร กรุงเทพฯ.126 น. 
เทียมพบ กานเหลือง จันทรจรัส เร่ียวเดชะ จุรีรัตน แสนโภชน และ ปาริฉัตร สุขโต.  2542. การประมาณ

คาพารามิเตอรทางพันธุกรรมโคนม ภายใตสภาพแวดลอมประเทศไทย.  การประชุมทางวิชาการ
ของมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร คร้ังท่ี 37 กรุงเทพฯ.  น.151-158. 

องคการสงเสริมกิจการโคนมแหงประเทศไทย.  2542.  คาการผสมพันธุโคนม 2542.  กระทรวงเกษตร
และสหกรณ.  39 น. 

Ahlborn, G., and L. Dempfle.  1992.  Genetic parameters for milk production and body size in New 
Zealand Holstein-Friesian and Jersey.  Livest. Prod. Sci.  31:205-219. 

Costa, C.N., R.W. Blake, E.J. Pollak, P.A. Oltenacu, R.L. Quaas, and S.R. Searle.  2000.  Genetic 
analysis of Holstein cattle populations in Brazil and the United States.  J. Dairy Sci.  83:2963-
2974.  

Dematawewa, C.M.B., and P.J. Berger.  1998.  Genetic and phenotypic parameter for 305-d yield, 
fertility, and survival in Holsteins.  J. Dairy Sci.  81:2700-2709. 

Elzo, M.A. and T.R. Famula.  1985.  Multibreed sire evaluation procedures within a country.  J. Anim. 
Sci.  60:942-952. 

Gilmour, A.R., B.R. Cullis, S.J. Welham, and R. Thompson.  2000.  ASREML Reference Manual.  NSW 
Agriculture.  217 p. 

Henderson, C.R.  1975.  Best linear unbiased estimation and prediction under a selection model. 
Biometrics.  31:423-448. 

Madsen, O., and K.M. Vinther.  1975.  Performance of purebred and crossbred dairy cattle in Thailand.  
Anim. Prod. 21:209-216. 

Markvichitr, K., S. Tumwasorn, and B. Thanindratarn.  1995.  Losses due to health and fertility problems 
in purebred Holstein Friesian cows under Thai farm conditions.  Thai J. Agric. Sci.  28:201-207. 

Misra, R.K., B.L. Raina, and P.N. Bhat.  1979.  Studies on the genetic and non-genetic factors affecting 
lactation yields in purebred indigenous cattle and their crosses with Friesian.  Indian J. Anim. 
Sci. 49:250-256. 

Misztal, I., T.J. Lawlor, T.H. Short, and P.M. VanRaden.  1992.  Multiple-trait estimation of variance 
components of yields and type traits using an animal model.  J. Dairy Sci.  75: 544-551. 

Quaas, R.L., and E.J. Pollak.  1980.  Mixed model methodology for farm and ranch beef cattle testing 
programs.  J. Anim. Sci.  51:1277-1287. 

Trisanarom, U., N. Simasatitkul, O. Suwapap, T. Intratul, and C. Ped-Ugsorn.  1990.  Health problems of 
purebred Holstein Friesian at Chiangmai.  J. Thai Vet. Med.  41: 25-30. 



 11

Vinther, K.M.  1974.  Production performance of the Thai dairy herd and evaluation of the breeding plan 
at the Thai-Danish Dairy Farm.  Tech. Report.  The Dairy Farming Promotion Organization of 
Thailand, Ministry of Agriculture and Cooperation, Thailand. pp 1-78. 

Visscher, P.M., and M.E. Goddard.  1995.  Genetic parameters for milk yield, survival, workability, and 
type traits for Australian Dairy Cattle.  J. Dairy Sci.  78:205-220. 


