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บทน�ำ

เป็นเวลานานกว่าหลายทศวรรษที่มีการก�ำหนด

เป้าหมายการผสมพันธุ์ (breeding goal) เพื่อสร้าง

ประชากรโคนมให้มีความสามารถในการให้น�้ำนมสูง 

เรยีกว่า “แม่โคนมให้น�ำ้นมสงู” (high milk producing 

dairy cows) โดยพิจารณาเน้นลักษณะการให้ผลผลิต

น�้ำนม (milk production) ประกอบอยู่ในดัชนีการ 

คัดเลือก (selection index) ของแต่ละประเทศ  

(VanRaden, 2004) อย่างไรก็มีผลการวิจัยหลายครั้ง

ทั่วโลกระบุว่าแม่โคนมให้น�้ำนมสูงมักมีปัญหาใน

ลักษณะทางเศรษฐกิจอื่นๆ อาทิเช่น มีความสมบูรณ์

พันธุ์ต�่ำ ต้านทานโรคน้อย และอายุการใช้งานลดลง 

เป็นต้น (Barbat et al., 2010; Samoré et al., 2010; 

Walsh et al., 2011) ทั้งนี้มีสาเหตุอันเนื่องมาจากเมื่อ

ท�ำการปรับปรุงพันธุกรรมลักษณะปริมาณน�้ำนมให้

เพิ่มขึ้นจะส่งผลกระทบในแง่ไม่ดีกับลักษณะทาง

เศรษฐกิจอื่นๆ (Abe et al., 2009) นอกจากนี้ หาก

พิจารณาบริบททางการผลิตโคนม ณ สภาวะปัจจุบัน

ภายใต้การเกิดปรากฏการณ์ภูมิอากาศเปลี่ยนแปลง 

(climate changes) และมีระบบการผลิตฟาร์มโคนม

ที่แตกต่างกันไปในแต่ละภูมิภาคของประเทศต่างๆ 

ประกอบกบัความต้องการของผูบ้รโิภคน�ำ้นมยคุใหม่ที่

สนใจบรโิภค “น�ำ้นมสขุภาพ (healthier milk)” มากขึน้ 

โดยน�ำ้นมสขุภาพดงักล่าวเป็นน�ำ้นมทีไ่ด้จากแม่โคนม

สขุภาพดแีละได้รับการเลีย้งดอูย่างใส่ใจในสวสัดภิาพ 

(welfare) ซึ่งสภาวะและความต้องการข้างต้นน้ันแม่

โคนมให้น�้ำนมสูงไม่สามารถตอบสนองได้ (Oltenacu 

and Broom, 2010) ท�ำให้วงการผลติโคนมทัว่โลกปรบั

เปลี่ยนเป้าหมายการผสมพันธุ ์ โดยให้ความสนใจ

ลักษณะทางเศรษฐกิจนอกเหนือจากลักษณะการให้

ผลผลิตน�้ำนมร่วมประกอบในดัชนีการคัดเลือกของ

แต่ละประเทศ ได้แก่ “ลักษณะเชิงท�ำงาน (functional 

trait)” ตัวอย่างเช่น ลักษณะความทนทานในการให้

น�้ำนม (persistency) โครงร่าง (conformation) ช่วง

ชีวิตให้ผลผลิต (length of productive life) จ�ำนวน

เซลล์ร่างกายในน�้ำนม (somatic cell count) และ

จ�ำนวนครั้งผสม (number of service) (Boettcher, 

2005) ลักษณะเชิงท�ำงานเหล่าน้ีเป็นลักษณะท่ีไม่

สามารถวัดค่าหรือตีราคาซื้อขายเป็นเงินได้โดยตรง

เหมือนกันลักษณะการให้ผลผลิตน�้ำนมหากแต่เป็น

ลกัษณะทีส่ามารถเพิม่ประสทิธภิาพการท�ำงานและลด

ต้นทุนในการผลิตโคนม (Groen et al., 1997) 
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การทีโ่คนมจะมคีวามทนทานต่อสภาพภมิูอากาศ

เปลี่ยนแปลง มีสวัสดิภาพดีและผลิตน�้ำนมสุขภาพได้

อย่างสม�่ำเสมอและยาวนานในระบบการผลิตฟาร์ม

โคนม จ�ำเป็นต้องใช้หลักการปรับปรุงพันธุ์สัตว์ส�ำหรับ

สร้างและพัฒนาโคนมให้มีลักษณะการให้ผลผลิต

น�้ำนมร่วมกับลักษณะเชิงท�ำงานต่างๆ ที่พึงประสงค์

เพื่อผลิตประชากรโคนมที่เรียกว่า “แม่โคนมคงทน 

(durable cows)” โดยคาดหวังให้แม่โคนมคงทนเป็น

อีกทางเลือกหนึ่งนอกเหนือจากแม่โคนมให้น�้ำนมสูง 

เพือ่ให้ผูบ้รโิภคสามารถบรโิภคน�ำ้นมสขุภาพจากโคนม

ที่มีสุขภาพและสวัสดิภาพที่ดี (Veerkamp et al., 

2013) ตลอดจนผู้ผลิตโคนมสามารถใช้ประโยชน์จาก

แม่โคนมคงทนได้คุ้มค่าในระยะยาว ดังนั้นบทความ

วิชาการฉบับนี้จึงมีวัตถุประสงค์เพื่อศึกษาและเรียบ

เรียงหาแนวทางการปรับปรุงพันธุกรรมลักษณะเชิง

ท�ำงานในโคนมพร้อมกบัประเมนิความเป็นไปได้ในการ

ผลิตแม่โคนมคงทนส�ำหรับประเทศไทย โดยอาศัยบท

เรียนที่ปรากฏก่อนหน้านี้ของประเทศต่างๆ ซ่ึงได้

ประยุกต์ใช้หัวใจของการปรับปรุงพันธุ์สัตว์ ได้แก่ การ

คัดเลือกและผสมพันธุ์แบบดั้งเดิมและแบบอณูพันธุ

ศาสตร์ ทัง้นีห้วงัผลทีจ่ะได้แนวทางการสร้างประชากร

โคนมคงทนที่เป็นต้นน�้ำส�ำหรับแก้ไขปัญหาการผลิต

โคนมในระยะยาวอย่างยั่งยืนส�ำหรับอุตสาหกรรม

โคนมของประเทศไทยในอนาคตสืบต่อไป

ความหมายและความส�ำคญัของลกัษณะเชงิท�ำงาน 

(Functional trait) และ แม่โคนมคงทน (durable cow)

	 ลักษณะเชิงท�ำงานเป ็นลักษณะบ่งบอกถึง

คุณสมบัติต่างๆ (characteristics) ของโคนมซึ่ง

สามารถเพิม่ประสทิธภิาพการผลติได้โดยการลดต้นทนุ

การผลิต (Groen et al., 1997) ซึ่งไม่ใช่เป็นการเพิ่ม

รายได้จากการเพิ่มผลผลิตน�้ำนมของโคนมโดยตรง 

เป็นลักษณะซึ่งสามารถอ้างอิงได้ว่าโคนมมีคุณภาพ

ชีวิตที่ดี (well-being) มีการแบ่งลักษณะเชิงท�ำงาน

ออกเป็น 5 กลุ่มหลักๆ ด้วยกัน ได้แก่ สุขภาพ (health) 

ความสมบูรณ์พันธุ์แม่โค(female fertility) การคลอด

ลูกง่าย (calving ease) ประสิทธิภาพการใช้อาหาร 

(feed efficiency) และคุณสมบัติในการให้น�้ำนม  

(milkability) (Buch, 2011) ค่าอัตราพันธุกรรมของ

ลักษณะการให้ผลผลิตน�้ำนม และลักษณะเชิงท�ำงาน

ประเภทสนับสนุนต่างๆ 5 ประเภท แสดงใน Table 1 

ส่วนแม่โคนมคงทน (durable cow) คือ การคัดเลือก

โคนมที่มีคุณสมบัติทนทานต่อการเป็นโรค มีความ

สมบูรณ์พันธุ์ดี ปราศจากการแสดงพฤติกรรมผิดปกติ 

มีความสามารถปรับตัวให้เข้ากับส่ิงแวดล้อมได้อย่าง

เหมาะสม และยังคงให้ผลผลิตน�้ำนมในระดับที่ผู้ผลิต

พงึพอใจ (Veerkamp et al., 2013) โดยคาดหวงัให้แม่

โคนมคงทนสามารถผลิตน�้ำนมสุขภาพป้อนสู่ตลาด

สขุภาพ และมช่ีวงชวีติการให้ผลผลติอยูใ่นระดบัสร้าง

ผลก�ำไรเพิ่มขึ้น นอกจากนั้น ten Nepel et al. (2009) 

ยังนิยามแม่โคนมคงทนภายใต้ความต้องการของ 

ผู้ผลิตและมุมมองทางสรีรวิทยาหมายถึง “แม่โคท่ีมี

ความสามารถในการรักษาภาวะสมดุลทางสรีรวิทยา

เพื่อให้ท�ำงานได้ตามปกติในระดับท่ีผู้ผลิตยอมรับได้

อย่างยั่งยืน” 
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Table 1 	Breeding goal traits and potential index traits

Breeding 
goal traits

Index traits Secondary traits h2 Refferences

Production categories
Milk yield (kg.) - 0.28 Kadarmideen et al. (2003)
Fat yield (kg.) or % - 0.21 Kadarmideen et al. (2003)
Protein yield (kg.) or % - 0.19 Kadarmideen et al. (2003)

Functional categories
Health Udder Somatic Cell Score, 

Udder depth
0.15-0.17, 
0.29

Martin et al. (2013), Rupp and 
Boichard (1999)

Feet and legs Conformation, 
Locomotion

0.08-0.11, 
0.06-0.11

Fatehi et al. (2003), Boelling 
and Pollott (1998)

Reproduction Calving ease 0.10 Eaglen et al. (2013)
Longevity Stayability - 0.03-0.08 VanRaden and Klaaskate (1993)

Length of productive life - 0.05-0.11 Tsuruta et al., 2005
Efficiency Body weight Type traits, Body 

condition score
0.60, 
0.11-0.26

Vallimont et al. (2010), Battagin 
et al. (2013)

Persistency - 0.10-0.24 Cole and Null (2009)
Feed efficiency Residual Feed 

Intake, Gross Feed 
Efficiency

0.01-0.38, 
0.14-0.32

Berry and Crowley (2013), 
Vallimont et al., (2011), 
Spurlock et al., 2012)

Milking 
workability

Milkability Milking speed, 
Milking Frequency, 
Total Milking Time

0.10-0.42, 
0.02-0.16, 
0.11-0.39

Wiggans et al. (2007), 
König et al., 2006;
 Edwards et al., 2014)

Behavior Milking temperament 0.04-0.20 Kramer et al. (2013)
Fertility Female fertility -Non-return rate 0.02-0.04 Heringstad et al. (2006)

-No. of inseminations 
per pregnancy

0.03-0.07 Tiezzi et al. (2013)

-interval calving to 
1st insemination

0.02-0.17 Abdollahi-Arpanahi et al. (2013)

-day open 0.02- 0.16 Abdollahi-Arpanahi et al. (2013)

Source: modified from Groen et al. (1997)

แนวทางการผสมพันธุ์เชิงคัดเลือกเพื่อผลิตแม่
โคนมคงทน (selective breeding approaches to 
produce durable cow)

แนวทางการผสมพันธุ์เชิงคัดเลือกเพื่อผลิตแม่
โคนมคงทน ณ ปัจจุบัน สามารถแบ่งออกเป็น  
2 แนวทาง ได้แก่ การผสมพนัธุเ์ชงิคดัเลอืกแบบดัง้เดมิ 
(conventional selective breeding) และการผสมพนัธุ์
เชิ งคัดเลือกแบบจี โนม (genomic select ive  
breeding) โดยการผสมพันธุ์เชิงคัดเลือกแบบดั้งเดิม
เริ่มจากการประมาณค่าองค์ประกอบความแปรปรวน
ต่างๆ ด้วยวิธี Restricted Maximum Likelihood 
(REML) หรือแนวคิดแบบ Bayesian (Bayes) และ
ประมาณค่าการผสม (Estimated Breeding Value, 
EBV) ด้วยเทคนคิ Best Linear Unbiased Prediction 
(BLUP) ภายใต้โมเดลทางสถิติต่างๆ เช่น Sewalem  

et al. (2011) ท�ำการการประเมินพันธุกรรมของ
ลกัษณะภาวะอารมณ์น�ำ้นม (milking temperament) 
และความเร็วในการรีดน�้ำนม (Milking speed) โดย
โมเดล single trait genetic evaluation ในขณะท่ี 
Søndergaard et al. (2002) ประยุกต์ใช้โมเดลอัตรา
ซ�้ำในการศึกษาพันธุกรรมลักษณะผลผลิตน�้ำนม  
การกินได้ และน�้ำหนักตัว ในโครีด จากโมเดลอัตราซ�้ำ
โดยซ้อนฟังก์ชนัความแปรปรวนร่วมในอทิธพิลสุ่มทาง
พันธุกรรมแบบบวกสะสมและส่ิงแวดล้อมแบบถาวร 
มักถูกประยุกต์ใช้ในการสร้างเส้นโค้งทางพันธุกรรม
ของโคนมแบบรายตัว (Random Regression Test 
Day Model) เพื่อค�ำนวณค่าความคงทนในการให้
น�ำ้นม (Dekker, 1998) ส�ำหรบัในการปรเมนิพนัธกุรรม
ลักษณะการอยู่รอดระหว่างช่วงเวลาของเหตุการณ์
หน่ึงจนถึงอีกเหตุการณ์หนึ่งที่สนใจ เช่น ระยะเวลา
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ตั้งแต่หลังให้ลูกคร้ังแรกจนถึงวันคัดออกจากฝูง โดย
ธรรมชาติลักษณะนี้มีการแจกแจงแบบไม ่ปกติ  
(non-normal distribution) จึงใช ้ โมเดลการอยู่รอด 
(Survival Analysis Model) (Zavadilová et al., 2011)

ในขณะที่การผสมพันธุ ์เชิงคัดเลือกแบบจีโนม 
เป็นการใช้ประโยชน์จากฐานข้อมูลจีโนม (genomic 
database) ซึ่งเป็นข้อมูลจีโนไทป์จากระดับดีเอ็นเอใน
รูปแบบของ Single Nucleotide Polymorphisms 
(SNPs) ท่ีได้จากการวิเคราะห์ตลอดทุกต�ำแหน่งบน 
จโีนม (whole genome scan) โดยการใช้ประโยชน์จาก
ข้อมูลจีโนมดังกล่าวเป็นกระบวนทัศน์ใหม่ในการคัด
เลือกด้วยเครื่องหมายพันธุกรรมซ่ึงสามารถท�ำให้เพิ่ม
อัตราความก้าวหน้าของการปรับปรุงพันธุ์ ลดช่วงห่าง
การให้ลกู ตลอดจนท�ำให้ค่าประมาณค่าการผสมพนัธุ์
มีความแม่นย�ำสูงขึ้นเม่ือเปรียบเทียบกับการคัดเลือก
หรือประเมินพันธุกรรมแบบดั้งเดิม (Christensen  
et al., 2010; Schaeffer, 2006) การใช้ประโยชน์จาก
ข้อมูล SNPs ส�ำหรับปรับปรุงพันธุ์และคัดเลือกโคนม
เชงิจโีนมปัจจบุนัสามารถแบ่งออกเป็น 2 วธิกีารหลกัๆ 
ได้แก่ 1) Genome-Wide Association Studies 
(GWAS) เป ็นวิธีการหนึ่ งในการคัดเลือกด ้วย
เครื่องหมายพันธุกรรม (Marker-assisted selection, 
MAS) ทั้งน้ี GWAS มุ่งเน้นศึกษาหาความสัมพันธ์
ระหว่าง SNPs กับลักษณะส�ำคัญทางเศรษฐกิจใน
โคนม (Hayes and Goddard, 2010) เพ่ือประมาณค่า
อิทธิพลของ SNPs ท่ีสัมพันธ์กับลักษณะอย่างมีนัย
ส�ำคญัทางสถติ ิปัจจุบนัมงีานวจิยัทีป่ระยกุต์ใช้ GWAS 
ในโคนมเพื่อศึกษาความสัมพันธ์ระหว่าง SNPs กับ
ลักษณะการให้ผลผลิตน�้ำนมและลักษณะเชิงท�ำงาน
ประเภทต่างๆ (Table 2) โดยทั่วไปการศึกษาความ
สัมพันธ์ตลอดทั่วจีโนม หรือ GWAS นิยมใช้หลักการ
การถดถอยเชิงเส้นตรง (linear regression) ส�ำหรับ
การประมาณค่าอิทธิพลคงที่ของ SNPs อย่างไรก็ตาม
สามารถประยุกต์ใช้โมเดลผสมเชิงเส้นตรง (linear 
mixed model) ส�ำหรบั GWAS ได้เช่นกนั (Li and Zhu, 
2012) และ 2) Genomic selection: (GS) หรือวิธีการ
ประเมินพันธุกรรมเชิงจีโนม (genomic evaluation)  
ถูกน�ำเสนอครั้งแรกโดย Meuwissen et al. (2001)  
ส่งผลก่อให้เกิดการปฏิวัติวิธีการประเมินพันธุกรรม

โคนมทัว่โลก (Hayes et al., 2009) โดยขัน้ตอนพืน้ฐาน
ของวิธีการประเมินพันธุกรรมเชิงจีโนม เป็นการเก็บ
รวบรวมข้อมูลต่างๆ ได้แก่ 1) ลักษณะปรากฏของตัว
โคนม 2) ลักษณะปรากฏญาติพี่น้อง 3) ข้อมูลพันธุ์
ประวัติ และ 4) ข้อมูลจีโนไทป์ SNP จากตัวอย่าง
ดเีอน็เอ (ข้อมลูจโีนไทป์จาก SNP chip จะถกูแปลงให้
เป็นตัวเลข 0 ส�ำหรับจีโนไทป์แบบ homozyhous 
ตัวเลข 1 ส�ำหรับจีโนไทป์แบบ heterozygous ตัวเลข 
2 ส�ำหรับจีโนไทป์แบบ alternate homozygous และ
ตัวเลข 5 ส�ำหรับต�ำแหน่งสูญหาย (Bouquet and 
Juga, 2013) ส�ำหรบัวธิกีารประเมินพนัธกุรรมเชงิจีโนม
จากการตรวจเอกสารพบว่าแบ่งออกได้เป็นสองวธิกีาร 
ได้แก่ multi-step procedure (msGBLUP) และ  
single-step procedure (ssGBLUP) (Misztal et al., 
2009; Legarra et al., 2009) Koivula et al. (2012) 
ท�ำการศึกษาเปรียบเทียบระหว ่าง SNP-BLUP  
G-BLUP กับ H-BLUP (วิธี ssGBLUP) ของลักษณะ
องค์ประกอบน�้ำนมในโคนมจากกลุ่มประเทศนอร์ดิก 
การศึกษาสรปุว่า H-BLUP มข้ีอดีเหมาะสมใช้ประเมนิ
พันธุกรรมเชิงจีโนมเนื่องจากให้ค่าความน่าเชื่อถือ 
(reliability) สงูกว่า SNP-BLUP และ G-BLUP ผลวจิยั
ดงักล่าวสอดคล้องกบังานวิจยัของ Su et al. (2012) ที่
พบว่าการคดัเลอืกเชงิจโีนมวธิ ีssGBLUP สามารถเพิม่
ความแม่นย�ำ (accuray) ของการคัดเลือกแบบ  
pre-selection ส�ำหรับพ่อโครุ่นและวิธีการ ssGBLUP 
เป็นทางเลือกที่ดีส�ำหรับการท�ำนายค่า GEBV ใน
โปรแกรมการประเมนิพนัธกุรรมโคนมในทางปฏบิติั ท้ังน้ี
ความแม่นย�ำของค่า GEBV ขึ้นอยู่กับจ�ำนวนโคนมใน
ประชากรอ้างอิง ค่าประมาณอัตราพันธุกรรมของ
ลักษณะและจ�ำนวนต�ำแหน่ง SNPs ท่ีมอีทิธพิลลกัษณะ
ในประชากรทัง้หมด (Daetwyler et al., 2008) นอกจาก
นี้ผลต่างๆ ข้างต้นยังเป็นในทิศทางเดียวกับงานวิจัยใน
สหรัฐอเมริกา โดย Tsuruta et al. (2013) ท�ำการศึกษา
เปรียบเทียบวิธีการ ssGBLUP กับ msGBLUP ของ
ลกัษณะเชงิท�ำงาน ได้แก่ final conformation score ใน
โคนมโฮลไตน์ด้วยโมเดลส�ำหรับการประเมินพันธุกรรม
หลายลักษณะพบว่า ssGBLUP มีความน่าเชื่อถือสูง
กว่า 2 ถึง 3 เปอร์เซ็นต์ หากท�ำการรวมข้อมูลจีโนไทป์

จากทั้งพ่อและแม่โคนมไว้ในการประเมิน
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Table 2 	Genome-wide significant (p,0.05) SNPs for production and functional traits in Holstein cattle

Chrom.1 refSNP entry SNP name Traits2 Gene or nearest Effect or p-value References 
3 N/A N/A FL LEP-R25C 0.02860 Szyda et al. (2011)

5 N/A

ARS-BFGL-

NGS-109711 FCS ANKRD54 0.00942 Wu et al. (2013)

14 N/A*
ARS-BFGL-

NGS-493
FY DGAT1 4.7E-21 Jiang et al. (2010)

20 rs41581070 N/A MY N/A -121 ± 55 Chamberlain et al. (2012)
21 N/A BTB-00821654 k-CN N/A 0.00011 Schopen et al. (2011)

* N/A = not available, 1 Chrom. = Chromosome Number, 2 FY = Fat Yield, MY = Milk Yield, FL= Functional  

Longevity, k-CN = Kappa casian, FCS = Final Conformation Score.

การประยกุต์ใช้ระดบัประเทศ และความเป็นไปได้
ตลอดจนข้อจ�ำกัดของการปรับปรุงพันธุกรรม
ลักษณะเชิงท�ำงานเพื่อผลิตแม่โคนมคงทนของ
ประเทศไทยในปัจจุบัน

เป้าหมายการผสมพนัธุใ์นระดบัประเทศ (breeding 
goal in the national scale): การก�ำหนดวตัถปุระสงค์
การผสมพันธุ์ (breeding objective) หรือ เป้าหมาย
การผสมพันธุ์ (breeding goal) เป็นขั้นตอนเริ่มต้นใน
การพัฒนาสร ้างแผนการผสมพันธุ ์  (breeding 
scheme) (Goddard, 1998) โดยเป้าหมายการผสม
พันธุ์ต้องระบุลักษณะและสามารถเชื่อมโยงหาความ
สัมพันธ์กับลักษณะอื่นๆ ที่ต้องการปรับปรุงพันธุกรรม
ร่วมกนัในเป้าหมายการผสมพนัธุไ์ด้ ทัง้นีว้ตัถปุระสงค์
ของการน�ำลกัษณะเชิงท�ำงานประกอบอยูใ่นเป้าหมาย
การผสมพันธุ์หรือดัชนีการคัดเลือกระดับประเทศนั้น 
เพื่อให้สอดรับกับความต้องการของผู้ผลิตโคนมและ 
ผู้บริโภคน�้ำนมยุคใหม่บางกลุ่มที่ให้ความส�ำคัญกับ
ต้นทุนการผลิต สุขภาพ ช่วงชีวิต สวัสดิภาพทั้งของ
โคนมและของตนเอง อย่างไรกต็ามเป็นสิง่ส�ำคญัท่ีต้อง
แยกให้ออกระหว่างลกัษณะในเป้าหมายการผสมพนัธุ์
กับลักษณะในดัชนีการคัดเลือกโดยอาจมีความ 
แตกต่างกันได้ (Goddard, 1998) ดังนั้นลักษณะท่ี
ไม่ใช่ลกัษณะส�ำคัญทางเศรษฐกจิโดยตรงแต่สามารถ
เกบ็ข้อมลูได้ง่ายในทางปฏบิติัและมคีวามสมัพันธ์ทาง
พันธุกรรมกับลักษณะส�ำคัญทางเศรษฐกิจโดยตรงใน
เป้าหมายการผสมพันธุ์อาจถูกใช้ประกอบในดัชนีการ
คัดเลือกได้ (Groen et al., 1997) ลักษณะต่างๆ ที่
ประกอบอยู่ในดัชนีการคัดเลือกของแต่ละประเทศใน

ปัจจุบันแบ่งออกเป็น 3 กลุ่มหลักๆ (Miglior et al., 
2005) ได้แก่ 1) ลักษณะการให้ผลผลิตถูกใช้ประกอบ
ในดัชนีการคัดเลือกเพื่อ เพิ่มรายได ้ของฟาร ์ม  
2) ลักษณะช่วงชีวิตโคนมซึ่งหมายรวมลักษณะต่างๆ 
ไว้ส�ำหรับเพิ่มผลก�ำไรของฟาร์มอันเน่ืองมาจากการท่ี
แม่โคนมมีชีวิตฝูงที่ยาวนานขึ้น และ 3) สุขภาพและ
ความสามารถทางการสืบพันธุ์เพื่อรวบรวบลักษณะ
ต่างๆ ซึง่สามารถลดต้นทนุการผลติโคนมได้ โดยแต่ละ
ประเทศคาดหวังให้สามารถใช้ดัชนีการคัดเลือกของ
ประเทศตนในการคัดเลือกโคนมพ่อแม่พันธุ์ผลิตลูก
หลานท่ีให้ผลตอบแทนตลอดจนมีประสิทธิภาพการ
ผลติทีดี่ ตวัอย่างเช่น Total Performance Index (TPI) 
ของสมาคมโฮลไตน์ประเทศสหรัฐอเมริกา ที่ท�ำการ
พัฒนาและปรับปรุงในทุกๆ 5 ปี เพื่อให้ผู้ผลิตสามารถ
คัดเลือกโคนมท่ีมีความเป็นเลิศทางพันธุกรรมใน
ลักษณะต่างๆ 3 กลุ่ม ด้วยกันได้แก่ 1) กลุ่มลักษณะ
การให้ผลผลิตน�้ำนม 2) กลุ่มลักษณะเชิงท�ำงาน
ประเภทสนับสนุนประสิทธิภาพการผลิต และ 3) กลุ่ม
ลักษณะเชิงท�ำงานประเภทสนับสนุนสุขภาพ ความ
สมบูรณ์พันธุ ์ และช่วงชีวิตโคนม โดยแต่ละกลุ่ม
ลักษณะมีสัดส่วนใน TPI ปัจจุบันเท่ากับ 45, 27 และ 
28 เปอร์เซน็ต์ ตามล�ำดบั (Holstein Association USA, 
Inc., 2011) ซึ่งคล้ายคลึงกับประเทศแคนาดาที่ได้
พฒันาสร้าง Lifetime Profit Index (LPI) ประกอบด้วย
ลักษณะต่างๆ 3 กลุ่ม ได้แก่ 1) กลุ่มลักษณะการให้
ผลผลิตน�้ำนม 2) กลุ่มลักษณะเชิงท�ำงานประเภท
สนับสนุนสุขภาพ ความสมบูรณ์พันธุ์ และ 3) กลุ่ม
ลักษณะเชิงท�ำงานประเภทสนับสนุนช่วงชีวิตโคนม 
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โดยแต่ละกลุม่ลกัษณะมสีดัส่วนใน LPI ปัจจบุนัเท่ากับ 
51, 34 และ 15 เปอร์เซ็นต์ ตามล�ำดับ

การประยกุต์ใช้แผนการคดัเลอืกเชงิจีโนมในระดบั
ประเทศ: ภายหลงัจากท่ีก�ำหนดเป้าหมายการผสมพนัธุ์
ตลอดจนพัฒนาสร้างดัชนีการคัดเลือก หากสามารถ
ประยุกต์ใช้วิธีการคัดเลือกเชิงจีโนมจะก่อให้เกิด
ประโยชน์นานับประการต่อแผนการผสมพันธุ์ในภาพ
รวมกล่าวคือ แผนการคัดเลือกเชิงจีโนมสามารถช่วย
เร่งอตัราความก้าวหน้าทางพนัธกุรรมได้โดยการลดช่วง
ห ่างการให ้ลูกในส ่วนของเส ้นทางการคัดเลือก  

(selection pathway) พ่อของพ่อพันธุ์ (sire of bulls) 
พ่อของแม่พันธุ์ (sire of cows) และ แม่ของพ่อพันธุ์
โคนม (Dams of bulls) ลงได้เป็นอย่างมากเมื่อเปรียบ
เทียบกับการใช้การคัดเลือกด้วยแผนการทดสอบลูก 
(progeny-testing scheme) (Table 3) Schaeffer 
(2006) อธบิายว่าหากประยกุต์ใช้แผนการคัดเลือกเชิง
จีโนมสามารถช่วยลดต้นทุนได้ 92 เปอร์เซ็นต์ หรือ
สามารถประหยัดได้ถึง 25 ล้านเหรียญแคนาดา จาก

ต้นทุนแผนการทดสอบลูกที่ได้ด�ำเนินการไปก่อนหน้า

Table 3 	Comparison of four pathways of selection between progeny-testing and genome-wide schemes.

Progeny-testing Genomic-selection
Accuracy Generation Accuracy Generation

Pathway Selection % i 1 r
TI
 2 Interval, L 3 i x r

TI
i r

TI
Interval, L i x r

TI

Sire of bulls 5 2.06 0.99 6.50 2.04 2.06 0.75 1.75 1.54
Sire of cows 20 1.40 0.75 6.00 1.05 1.40 0.75 1.75 1.05
Dams of bulls 2 2.42 0.60 5.00 1.45 2.42 0.75 2.00 1.82
Dams of cows 85 0.27 0.50 4.25 0.14 0.27 0.50 4.25 0.14
Total 21.75 4.68 9.75 4.55

1 i = intensity, 2 r
TI
 = correlation between true and index, 3 L = generation interval.

Source: modified from Schaeffer (2006)

กลยทุธ์การปรับปรงุพนัธุเ์พือ่ให้ได้แม่โคนมคงทน
ในประเทศไทย ณ ปัจจุบัน: ด�ำเนินการประยุกต์ใช้วิธี
การผสมพนัธุส์ตัว์เชงิคดัเลอืกแบบดัง้เดมิ โดยในระยะ
แรกเป็นการประเมินระบบการผลิตโคนมทั้งระบบเพื่อ
ให้ทราบถึงปัญหาหรือข้อจ�ำกัดของการผลิตโคนม 
(Charfeddin, 2000) หลังจากนั้นจึงเป็นขั้นตอนการ
ก�ำหนดเป้าหมายการผสมพนัธุเ์พือ่ผลติแม่โคนมคงทน
ในระดบัประเทศ โดยขัน้ตอนการก�ำหนดเป้าหมายการ
ผสมพันธุ์จ�ำเป็นต้องอาศัยความร่วมมือของผู้มีส่วน
เกี่ยวข้องหลายฝ่าย อาทิเช่น กรมปศุสัตว์ ผู้ประกอบ
การผลติโคนม สหกรณ์โคนม มหาวทิยาลยั และหน่วย
งานราชการที่เกี่ยวข้องอ่ืนๆ เป็นต้น เพื่อหลีกเลี่ยง
ความสับสนในการด�ำเนินงานและก�ำหนดลักษณะ
ส�ำคัญทางเศรษฐกิจในเป้าหมายการผสมพันธุ์ (God-
dard, 1998) ภายหลังก�ำหนดเป้าหมายการผสมพันธุ์
เสร็จสิ้นแล้วจึงท�ำการสร้างและพัฒนาดัชนีการคัด
เลือก (Hazel et al., 1994) ที่จ�ำเป็นต้องประกอบด้วย

ลักษณะการให้ผลผลิตน�้ำนมร่วมกับลักษณะเชิง
ท�ำงานประเภทสนับสนุนต่างๆ 5 ประเภท ท่ีมีความ
สัมพันธ์เชื่อมโยงกับเป้าหมายการผสมพันธุ์ อย่างไร
ก็ตามในช่วงเริ่มต้นการสร้างดัชนีการคัดเลือกส�ำหรับ
คัดเลือกพ่อแม่พันธุ ์โคนมคงทนอาจไม่สามารถใช้
ลกัษณะเชงิท�ำงานได้ครบทัง้ 5 ประเภท ทัง้นีเ้นือ่งจาก
มข้ีอจ�ำกดัด้านการจดัเกบ็ข้อมลูเกีย่วกับวนัซือ้ขายแลก
เปลี่ยนหรือคัดออกจากฝูงของโคนมตลอดจนสาเหตุ
ของการคดัออกจากฝงูท่ีชดัเจนเป็นระบบ ซึง่ก่อให้เกิด
ปัญหาในการค�ำนวณค่าและก�ำหนดปัจจยัหรอืสาเหตุ
ที่ส่งผลกระทบต่อลักษณะช่วงชีวิตการให้ผลผลิตของ
โคนม ในทางตรงกันข้ามสามารถก่อให้เกิดประโยชน์
อย่างยิ่งต่อความส�ำเร็จในการผลิตแม่โคนมคงทนให้
กับประเทศได้หากสามารถทราบปัจจัยหรือสาเหตุ
ต่างๆ ทีส่่งผลต่อการคดัออกจากฝงูไม่ว่าจะเป็นการคดั
ออกจากฝงูเนือ่งการซือ้ขายแลกเปลีย่น การให้ผลผลติ
โดยตรง (voluntary culling) เช่น มีการให้ผลผลิต
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น�้ำนมต�่ำ หรือสาเหตุอื่นใดที่ไม่เกี่ยวกับการให้ผลผลิต 
(involuntary culling) ได้แก่ โคนมมีปัญหาสขุภาพ เป็น
โรค เกิดอุบัติเหตุ บาดเจ็บ พิการ เป็นต้น (van Aren-
donk, 1991) ส�ำหรับระยะต่อไปเป็นการประมาณค่า
พารามเิตอร์ทางพันธกุรรมส�ำคญัต่างๆ ได้แก่ ค่าอตัรา
พันธุกรรม อัตราซ�้ำ ค่าสหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและ
ลกัษณะปรากฏ เป็นต้น และท�ำการค�ำนวณค่าน�ำ้หนกั
ทางเศรษฐกจิสมัพนัธ์ด้วยฟังก์ชนัผลก�ำไร (profit func-
t ion) (Goddard, 1998) โดยการประมาณค่า
พารามิเตอร์ทางพันธุกรรมใช้เทคนิค REML ภายใต้
โมเดลส�ำหรบัประเมนิพนัธกุรรมหลายลกัษณะ หรอื ใช้
แนวคิดเบย์ (Bayesian paradigm) ส�ำหรับกรณีที่
โมเดลมีความซับซ้อนหรือมีข้อมูลขนาดใหญ่ และใช้
โปรแกรม BLUP family (Misztal et al., 2002) หรือ 
BLUPF90-PCPAK (Duangjinda, 2007) ส�ำหรับขั้น
ตอนการค�ำนวณ ในปัจจุบันมีการรายงานผลการ
ประเมินลักษณะการให้ผลผลิตน�้ำนมและลักษณะรูป
ร่างโคนมและสรุปไว้ในสมุดพ่อพันธุ์โดยกลุ่มวิจัยและ
ประเมนิพนัธุกรรมสัตว์เป็นประจ�ำทกุปี ดงันัน้ดชันกีาร
คัดเลือกส�ำหรับคัดเลือกพ่อแม่พันธุ ์โคนมคงทน
สามารถพัฒนาได้ทันทีโดยการพิจารณาลักษณะดัง
กล่าวประกอบในดัชนีการคัดเลือก และหากมีความ
พร้อมในการจัดเก็บข้อมูลการคัดออกและสาเหตุของ
การคัดออกสามารถน�ำเข้าพิจารณาร่วมประกอบใน
ดัชนีการคัดเลือกโคนมคงทนได้เช่นกัน

กลยทุธ์การปรับปรงุพนัธุเ์พือ่ให้ได้แม่โคนมคงทน
ในประเทศไทยในอนาคต: ปัจจุบันประเทศไทยโดย
กรมปศุสัตว์ใช้โปรแกรมปรับปรุงพันธุ์โคนมในระดับ
ประเทศด้วยวิธีการทดสอบลูก (progeny testing) 
(กลุ่มวิจัยและประเมินพันธุกรรมสัตว์, 2554) ซึ่งเป็น
โปรแกรมการปรบัปรุงพนัธุโ์คนมทีม่ต้ีนทนุค่าประกอบ
การสูงตลอดจนใช้เวลายาวนานกว่าจะเห็นผลส�ำเร็จ 
(Hayes and Goddard, 2010) อย่างไรก็ตามใน
อนาคตอนัใกล้นีห้ากสามารถผสมผสานประโยชน์จาก
ข้อมูลจีโนมเข้ากับการประเมินพันธุกรรมลักษณะการ
ให้ผลผลิตและลักษณะเชิงท�ำงานในโคนมได้ คาดว่า
จะสามารถช่วยย่นระยะเวลาการปรบัปรงุพนัธุโ์คนมใน
ระดับประเทศให้ถึงเป้าหมายในระยะเวลาอันสั้นมี
ประสิทธิภาพมากข้ึนและมีต้นทุนประกอบการลดต�่ำ

ลง (Scheffer, 2006) เนื่องจากสามารถประยุกต์ใช้วิธี
การผสมพันธุ์สัตว์เชิงคัดเลือกแบบจีโนมในโปรแกรม
การปรับปรุงพันธุ์โคนมระดับประเทศได้ทั้งการศึกษา
ความสมัพนัธ์ตลอดทัว่จโีนม (genome-wide associ-
ate studies) หรือการคัดเลือกเชิงจีโนม (genomic 
selection) ในประเด็นการคัดเลือกเชิงจีโนมส�ำหรับ
ประเมินพันธุกรรมเป็นประจ�ำระดับประเทศของ
ลักษณะการให้ผลผลิตและลักษณะเชงิท�ำงานประเภท
สนับสนุนต่างๆ 5 ประเภทเพื่อผลิตแม่โคนมคงทนใน
ทางปฏบิติัควรเป็นวธิกีารท่ีมข้ัีนตอนไม่ยุง่ยากซับซ้อน 
มีความแม่นย�ำในการประเมินสูง ได้รับการยอมรับใน
ระดับสากล วิธีการดังกล่าวได้แก่วิธีการประเมิน
พันธุกรรมเชิงจีโนมแบบขั้นตอนเดียว (single-step 
procedure) ด ้วยโปรแกรม PreGSF90 และ 
PostGSF90 (Misztal et al., 2012) และในส่วนการ
ศึกษาความสัมพันธ์ตลอดทั่วจีโนม หรือ GWAS ใน
อนาคตอาจพัฒนา SNPs chip แบบขนาดเล็ก (small 
panel) ไว้ส�ำหรับคัดเลือกโคนมพ่อแม่พันธุ์ที่มีความ
เป็นเลิศทางพนัธกุรรมความคงทน นอกจากน้ีเน่ืองจาก
วิธีการผสมพันธุ์สัตว์เชิงคัดเลือกแบบจีโนมเป็นเครื่อง
มอืใหม่ส�ำหรบัยคุใหม่จึงควรศกึษาลกัษณะใหม่ๆ เช่น
ลักษณะคุณภาพน�้ำนมหรือลักษณะบ่งชี้ที่ช ่วยส่ง
เสรมิสุขภาพของผู้บรโิภคให้มสุีขภาพดีอย่างแท้จรงิ ซึง่
อาจจ�ำเป็นต้องใช้เครื่องมือวัดชนิดใหม่ด้วยเช่น
เดียวกัน (Bonfatti et al., 2011)

สรุป

ลักษณะเชิงท�ำงานเกือบทุกประเภทจากท้ังส้ิน 5 
ประเภทพบว่ามค่ีาอตัราพนัธกุรรมอยูใ่นช่วงต�ำ่ถงึปาน
กลางยกเว้นลักษณะเชิงท�ำงานประเภทสนับสนุนการ
ท�ำงานให้น�ำ้นมและประสทิธภิาพการผลติทีอ่ยูใ่นช่วง
สูง การปรับปรุงพันธุกรรมลักษณะเชิงท�ำงานในโคนม
เพือ่ผลติแม่โคนมคงทนทีม่คีณุสมบตัใินการให้ผลผลติ
สม�่ำเสมอ มีสุขภาพ ความสมบูรณ์พันธุ์ดี จ�ำเป็นต้อง
ใช้หลักของการปรับปรุงพันธุ์สัตว์ได้แก่การผสมพันธุ์
เชิงคัดเลือกแบบด้ังเดิมและแบบจีโนม ส�ำหรับ
ประเทศไทยพบว่ามีความเป็นไปได้ในการปรับปรุง
พันธุกรรมลักษณะเชิงท�ำงานประเภทสนับสนุนการ



750 แก่นเกษตร 44 (4) : 743-752 (2559).

ท�ำงานในโคนมประเภทต่างๆเพื่อผลิตแม่โคนมคงทน
ในประเทศไทย ซึง่ต้องก�ำหนดกลยทุธ์การปรบัปรงุพนัธุ์
เพื่อให้ได้แม่โคนมคงทนด้วยวิธีการคัดเลือกแบบ
ดั้งเดิมซึ่งใช ้ดัชนีการคัดเลือกที่ มีลักษณะการให้
ผลผลติน�ำ้นมและลกัษณะรปูร่างโคนมประกอบอยูร่่วม
กนั รวมถงึการน�ำวธิกีารคดัเลอืกแบบจโีนมร่วมกบัการ
เกบ็ลกัษณะคณุภาพน�ำ้นมด้วยเครือ่งมือสมยัใหม่เพือ่
คาดหวังผลในการเร่งอัตราความส�ำเร็จของโปรแกรม
ปรับป รุ งพันธุ ์ โ คนมในระดับประ เทศอย ่ า งมี
ประสทิธภิาพมากขึน้ตลอดจนลดค่าใช้จ่ายด�ำเนนิการ
ได้อย่างมากมายมหาศาล ความคาดหวังในการ
ปรบัปรงุพนัธกุรรมลกัษณะเชงิท�ำงานในโคนมเป็นการ
สร้างประชากรโคนมซ่ึงมีอัตลักษณ์ส�ำคัญประจ�ำพันธุ์ 
คือ ให้นมดี ผสมติดง่าย มีช่วงชีวิตให้ผลผลิตยืนยาว 
ให้กับประเทศชาติ เพื่อสร้างทางเลือกให้กับผู้ผลิต
โคนมที่ประสบปัญหาต่าง ๆที่เกิดขึ้นกับแม่โคนมให้
น�ำ้นมสงู ตอบสนองความต้องการของผูบ้รโิภคยคุใหม่
ที่ห่วงในในสุขภาพและสวัสดิภาพโคนม ลดภาระ
ต้นทุนประกอบการของหน่วยงานที่เก่ียวข้องกับการ
ปรับปรุงพันธุกรรมโคนม ตลอดจนสร้างโอกาสในการ
แข่งขันอย่างยั่งยืนในตลาดการผลิตโคนมในระดับ
ประเทศและระดับนานาชาติสืบต่อไป
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