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การเปรียบเทียบโมเดลทางพันธุกรรมระหว่างค่าความแปรปรวน 
ของความคลาดเคลื่อนแบบคงที่และไม่คงที่ในโคนมลูกผสม 

ไทยโฮลสไตน์โดยใช้โมเดลวันทดสอบรีเกรซชั่นสุ่ม

Genetic model comparison between homogeneous and  
heterogeneous residual variance in Thai crossbred Holsteins  

using random regression test-day model 
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บทคัดย่อ: วัตถุประสงค์ของการวิจัยครั้งนี้เพื่อเปรียบเทียบโมเดลทางพันธุกรรมระหว่างค่าความแปรปรวนของความ 
คลาดเคลือ่นแบบคงทีแ่ละแบบไม่คงทีใ่นโคนมลกูผสมไทยโฮลสไตน์ ข้อมลูประกอบด้วยบนัทกึปรมิาณน�ำ้นมในวนัทดสอบ 
398,805 บันทึก จากโคนมลูกผสมโฮลสไตน์ จ�ำนวน 27,133 ตัวในระยะการให้นมที่ 1-3 ซึ่งรวบรวมไว้ในระบบฐานข้อมูล
ของส�ำนักเทคโนโลยีชีวภาพการผลิตปศุสัตว์ กรมปศุสัตว์ ภายใต้โครงการ Master Bull ในระหว่างปี พ.ศ. 2534-2551  
การประมาณค่าพารามิเตอร์ทางพันธุกรรมและค่าการผสมพันธุ์ใช้วิธี Bayesian analysis via Gibbs sampling และ 
best linear unbiased prediction ภายใต้โมเดลวันทดสอบรีเกรซชั่นสุ่มตามล�ำดับ ผลงานวิจัยแสดงให้เห็นว่าการปรับค่า 
ความคลาดเคลื่อนแบบไม่คงที่ไม่มีผลต่อความแปรปรวนแบบบวกสะสม แต่มีผลต่อความแปรปรวนเนื่องจากสภาพ
แวดล้อมถาวร และค่าอัตราพันธุกรรม นอกจากนี้ในการเปรียบเทียบโมเดลทั้งสองพบว่าการปรับค่าความคลาดเคลื่อน
แบบไม่คงที่ส่งผลให้สหสัมพันธ์เชิงอันดับของค่าการผสมพันธุ์ (0.92-0.96) และค่าสัมประสิทธิ์การตัดสินใจของค่าการ
ผสมพันธุ์ (0.90-0.96) มีความแม่นย�ำมากกว่าการปรับค่าความคลาดเคลื่อนแบบคงที่ ดังนั้นการใช้โมเดลที่มีการปรับค่า
ความคลาดเคลื่อนแบบไม่คงที่มีความเหมาะสมส�ำหรับการคัดเลือกพันธุกรรมโคนม
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ABSTRACT: The objective of this research was to compare the genetic models of homogeneous and heterogeneous 
residual variances in crossbred Thai-Holstein dairy cattle. The data included 398,805 test-day milk yield records from 
27,133 first-three lactations. The test-day milk records were obtained from the Bureau of Biotechnology in Livestock 
Production, Department of Livestock Development under the Master Bull project during the years 1991 to 2008. 
Bayesian analysis via Gibbs sampling and best linear unbiased prediction under random regression test-day model 
were used to estimate genetic parameters and breeding values, respectively. The results showed that the adjusted  
heterogeneity of residual variance had no effect on additive variance whereas it had effects on permanent environmental  
variance and heritability. In addition, in a comparison between both models, the model with heterogeneous residual 
variance had rank correlation of breeding value estimates (0.92-0.96) and coefficients of determination (R2) (0.90-0.96)  
higher than the model with homogeneous residual variance. Therefore, the adjustment for heterogeneity of residual 
variance could be appropriate for increasing the selection accuracy of dairy cattle.
Keywords: residual variance, milk yield, crossbred dairy cattle, genetics
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บทน�ำ

	 การประเมินพันธุกรรมโคนมภายใต ้โมเดล 

วนัทดสอบรเีกรซชัน่สุม่ (random regression test-day 

model; RRTDM) ได้ถูกน�ำมาใช้เป็นโมเดลมาตรฐาน

ในหลายประเทศ (Interbull, 2011) อย่างไรก็ตาม 

ในงานวิจัยที่ผ่านมาองค์ประกอบของโมเดลดังกล่าว

จะก�ำหนดให้ส ่วนของความแปรปรวนเนื่องจาก

ความคลาดเคลือ่นของบนัทกึข้อมลูในโคนมทกุตวัคงที่

ตลอดระยะการให้น�้ำนม (homogeneous) (จุรีรัตน์ 

และคณะ 2553; ภาคภูมิ และคณะ 2554) ทั้งที่ใน

ความเป็นจริงโคนมแต่ละตัวย่อมมีความแตกต่างกัน

ทั้งทางกายภาพ เช่น ค่าคะแนนร่ายกาย สถานะของ

การตัง้ท้อง ระยะของการรดีน�ำ้นม การได้รบัการจดัการ

ที่แตกต่างกัน และความแตกต่างทางสรีรวิทยา เช่น 

การเปลี่ยนแปลงของระดับของฮอร์โมน ดังนั้นการ

ก�ำหนดค่าความแปรปรวนเนือ่งจากความคลาดเคลือ่น

ให้คงที่หรือเท่ากันตลอดระยะการให้น�้ำนมอาจไม่

เหมาะสมและน�ำไปสูก่ารประมาณค่าพารามเิตอร์ทาง

พนัธกุรรม และค่าการผสมพนัธุ ์(estimated breeding 

value; EBV) ทีผ่ดิพลาดทัง้ยงัมผีลต่อความแม่นย�ำใน

การคัดเลือกสัตว์ร่วมด้วย (Olori et al., 1999a, b; 

Rekaya et al., 2000) ดังนั้นเพื่อลดความผิดพลาด 

ที่อาจเกิดขึ้นและเพิ่มความแม่นย�ำในการวิเคราะห์ 

จึงควรก�ำหนดให้ความแปรปรวนเนื่องจากความ 

คลาดเคลือ่นผนัแปรไปตามวนัทีสุ่ม่เกบ็น�้ำนมกล่าวคอื

พิจารณาความแปรปรวนเนื่องจากความคลาดเคลื่อน

ในโคนมทุกตัวให้ไม่คงที่ตลอดระยะการให้น�้ำนม  

(heterogeneous)

	 การประเมนิพนัธกุรรม (genetic evaluation) เป็น

วิธีการหนึ่งที่มีประสิทธิภาพสูงและเป็นที่ยอมรับใน

ระดับสากลส�ำหรับศึกษาพันธุกรรมในลักษณะต่างๆ 

ในประชากรโคนมขนาดใหญ่ ปัจจุบันการประเมิน

พันธุกรรมของลักษณะการให้ผลผลิตน�้ำนมมีการ

พฒันาอย่างต่อเนือ่งในส่วนของการใช้บนัทกึข้อมลูใน

วันที่สุ่มเก็บตัวอย่างน�้ำนมซึ่งเรียกว่า “บันทึกน�้ำนมใน

วันที่ทดสอบ” (test-day milk record) แทนการใช้

ข้อมลูผลผลติน�้ำนมรวม ณ 305 วนั (Schaeffer et al., 

2000) ซึง่หลายฟาร์มในประเทศไทยมกีารปรบัเปลีย่น

การเก็บบันทึกข้อมูลให้อยู่ในรูปแบบของวันทดสอบ

มากขึ้น ท�ำให้การประเมินพันธุกรรมในภาพรวมทั้ง

ประเทศสามารถท�ำได้รวดเร็วและมีประสิทธิภาพมาก

ยิง่ขึน้ โดยพบว่าการใช้ข้อมลูดงักล่าวสามารถประเมนิ

พันธุกรรมโคนมรายตัวในทุกช่วงของการให้นมได้โดย

ไม่ต้องรอจนกระทั่งโคนมหยุดรีดนม (dry period)  

อีกทั้งไม่จ�ำเป็นต้องค�ำนวณเพื่อปรับขยายผลผลิต

น�้ำนมไปยังวันให้นมที่ 305 วัน โดยเฉพาะอย่างยิ่ง 

ในกรณีที่โคนมให้ผลผลิตน�้ำนมไม่ถึง 305 วัน ซึ่งอาจ

เกิดความคลาดเคลื่อนได้ง่ายตามวิธีการหรือสมการ 

ในการค�ำนวณ นอกจากนี้จ�ำนวนบันทึกยังมีมากกว่า

และในการประเมินพันธุกรรมยังสามารถปรับอิทธิพล

เนื่องจากสภาพแวดล้อมที่กระทบต่อการให้ผลผลิต

น�้ำนมได้ละเอียดกว่าการใช้ข้อมูลผลผลิตน�้ำนมรวม  

ณ 305 วัน จึงส่งผลให้ค่าพันธุกรรมที่ประมาณได ้

มคีวามแม่นย�ำและถกูต้องมากยิง่ขึน้ (สายณัห์, 2546; 

Jensen, 2001) ในส่วนของเทคนคิและโมเดลทางสถติิ

พบว ่าเทคนิค BLUP (best l inear unbiased  

prediction)(Henderson, 1984) และโมเดลวนัทดสอบ

รีเกรซชั่นสุ่ม (random regression test-day model; 

RRTDM)(Schaeffer and Dekkers, 1994) เป็นเทคนคิ

และโมเดลทางสถติทิีม่คีวามแม่นย�ำและนยิมใช้ในการ

ประเมินพันธุกรรมอย่างแพร่หลาย (Interbull, 2011) 

อีกทั้งยังสามารถใช้ร่วมกับบันทึกในวันทดสอบได้เป็น

อย่างดี ประกอบกับความพร้อมของข้อมูลที่มีใน 

ทุกภูมิภาคของประเทศไทยจากฐานข้อมูลโคนม โดย

ส�ำนักเทคโนโลยีชีวภาพการผลิตปศุสัตว์ กรมปศุสัตว์ 

ท�ำให้การศึกษาการประเมินพันธุกรรมโคนมในระดับ

ประเทศและระดับภูมิภาคมีความน่าเชื่อถือ ซึ่งจะเป็น

ประโยชน์ในการวางแผนและการก�ำหนดเป้าหมายของ

การคัดเลือกส�ำหรับปรับปรุงพันธุ ์ โคนมในระดับ

ประเทศ เพื่อพิสูจน์สมมติฐานที่ว่าการปรับโมเดลวัน

ทดสอบรีเกรซชั่นสุ่มโดยพิจารณาความแปรปรวนของ

ความคลาดเคลื่อนเป็นแบบไม่คงที่จะให้ค่าความ

แม่นย�ำของการประมาณค่าพารามเิตอร์ทางพนัธกุรรม 
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และค่าการผสมพันธุ ์มากกว่าการก�ำหนดความ

แปรปรวนของความคลาดเคลื่อนเป็นแบบคงที่ ดังนั้น

วัตถุประสงค์ของการวิจัยครั้งนี้จึงเพื่อเปรียบเทียบ

โมเดลทางพันธุกรรมระหว่างค่าความแปรปรวนของ

ความคลาดเคลื่อนแบบคงที่และแบบไม่คงที่กันใน

โคนมลูกผสมไทยโฮลสไตน์โดยใช้โมเดลวันทดสอบ 

รีเกรซชั่นสุ่ม

วิธีการศึกษา

ข้อมูลในการวิจัย

	 ข ้อมูลที่ใช้ในการวิจัยครั้งนี้เป็นข้อมูลบันทึก

ปริมาณน�้ำนมรายเดือนของโคนมลูกผสมโฮลสไตน์

ตัง้แต่ระยะการ ให้นมครัง้ที ่1-3 (first-three lactation)  

จ�ำนวน 27,133 ตวั รวม 398,805 บนัทกึ ซึง่รวบรวมไว้

ในระบบฐานข้อมูลของส�ำนักเทคโนโลยีชีวภาพการ

ผลติปศสุตัว์ กรมปศสุตัว์ ภายใต้โครงการ Master Bull 

ในระหว่างปี พ.ศ. 2534-2551 โดยพิจารณาใช้เฉพาะ

ข้อมูลโคนมที่ให้น�้ำนมไม่น้อยกว่า 150 วัน มีบันทึก

ผลผลิตน�้ำนมอยู่ในช่วงวันให้นมที่ 5 ถึง 305 วัน และ

มีอายุเมื่อคลอดลูกอยู่ในช่วง 14-48 เดือน, 25-68 

เดอืน และ 36-84 เดอืนส�ำหรบัโคนมในระยะการให้นม

ที่ 1, 2 และ 3 ตามล�ำดับ การจ�ำแนกกลุ่มพันธุ์โคนม

ลูกผสมโฮลสไตน์จ�ำแนกตามระดับเปอร์เซ็นต์สาย

เลือดของโคนมพันธุ์โฮลสไตน์  (%HF) ซึ่งจ�ำแนกได้  

5 กลุ่มดังนี้ <75.0, 75.0 ถึง 87.4, 87.5 ถึง 93.6, 93.7 

ถึง 97.9 และ >98.0 เปอร์เซ็นต์ ตามล�ำดับ ค่าเฉลี่ย

ผลผลติน�ำ้นมในวนัทดสอบมค่ีาเท่ากบั 12.9+4.5 กก., 

14.0+5.0 กก. และ 14.3+5.1 กก ส�ำหรบัโคนมในระยะ

การให้นมที่ 1, 2 และ 3 ตามล�ำดับ ข้อมูลส�ำคัญอื่นๆ

แสดงใน Table 1

Table 1	  Data structure for estimation of variance components by parity for Thai Holstein crossbreds

Item Parity

1 2 3 Total

Number of herd-test month-test year classes
Number of cows
Number of test day records
Number of test day records separated by  
breed groups
      <75 %HF1 
      >75.0  to <87.5 %HF
      >87.5  to <93.7 %HF
      >93.7  to <98.0 %HF
      >98.0 %HF
Avg. test day milk yield+SD (kg)
      <75 %HF 
      >75.0  to <87.5 %HF
      >87.5  to <93.7 %HF
      >93.7  to <98.0 %HF
      >98.0 %HF

9,039
27,133

230,986

14,069
58,524
90,476
60,086

7,831

11.8+4.2
12.4+4.3
13.1+4.5
13.5+4.6
13.1+4.5

6,170
12,131

105,011

7,346
29,319
40,919
23,793

3,634

12.9+4.7
13.5+4.8
14.2+5.0
14.5+5.1
14.0+5.0

4,827
7,246

62,808

4,587
18,472
23,776
13,683

2,290

13.4+4.9
14.0+4.9
14.5+5.2
14.8+5.1
14.2+5.2

9,039
27,133

398,805

26,002
106,315
155,171

97,562
13,755

12.7+4.6
13.3+4.7
13.9+4.9
14.3+4.9
13.8+4.9

Number of animals with pedigree 44,648
1%HF = Percentage of Holstein fractions
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วิธีการวิเคราะห์และโมเดลที่ใช้ศึกษา

	 การศกึษานีใ้ช้วธิกีารวเิคราะห์ร่วมกนัระหว่างข้อมลู

ในแต่ละระยะการให้นม (1-3 lactation multivariate 

analysis) โดยการประมาณค่าองค์ประกอบความ

แปรปรวนทางพนัธกุรรมถกูวเิคราะห์ด้วยวธิ ีBayesian 

analysis via Gibbs sampling  (Geman and  
Geman, 1984) โดยใช้โปรแกรมส�ำเร็จรูป GIBB2F90 

ส�ำหรับความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อนแบบ

คงที่ (homogeneous) และ GIBB3F90 ส�ำหรับ 

ความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อนแบบไม่คงที่ 

(heterogeneous) (Misztal et al., 2002) และ 

มีข้อก�ำหนดส�ำคัญดังนี้ การวิเคราะห์ Gibbs sample 

ก�ำหนดให้เป็นแบบ single chain จ�ำนวน 200,000 

รอบ และส่วนของ 5,000 รอบแรกจัดเป็นส่วนของ 

burn-in ส�ำหรับค่าเฉลี่ยและส่วนเบี่ยงมาตรฐานของ

ค่าอัตราพันธุกรรม (posterior mean and standard 

for heritability) ถูกค�ำนวณจากทุกๆ 10 ตัวอย่างของ

ค่าองค์ประกอบความแปรปรวนที่ได้จากขั้นตอน 

gibbs sampling (15,000 ข้อมูล) ค่า convergence 

ของแต่ละค่าความแปรปรวนถูกพิจารณาจากค่า  

effective sample size รวมทั้งจากรูปกราฟที่ได้จาก

การท�ำ plotting Gibbs samples ส�ำหรบัการประมาณ

ค่าการผสมพันธุ ์ใช ้วิธี  best l inear unbiased  

prediction (BLUP)(Henderson, 1984) การศึกษา 

ครั้งนี้ใช้โมเดลวันทดสอบรีเกรซชั่นสุ ่ม (random  

regression test-day model; RRTDM)(Schaeffer 

and Dekkers, 1994) และฟังก์ชันวันให้นม (days in 

milk function) ของ Legendre polynomials  

(Kirkpatrick et al., 1990) เพือ่ศกึษาการเปลีย่นแปลง

ทางพนัธกุรรมตลอดระยะการให้น�ำ้นมในโคนมรายตวั

โดยมีรายละเอียดโมเดลดังนี้ 

	

	 เมื่อ

	 Yijklmn= บันทึกผลผลิตน�้ำนมในวันทดสอบของโค

ตวัที ่n ซึง่ได้รบัอทิธพิลจากฝงู-เดอืนทดสอบ-ปีทดสอบ

ที ่i ในระยะการให้นมที ่j อทิธพิลร่วมระหว่างกลุม่พนัธุ์

ที่ k กับกลุ่มของวันที่ให้นมที่ l และอายุเมื่อคลอดลูกที่ 

m, HMYij= อิทธิพลคงที่เนื่องจากฝูง-เดือนทดสอบ-ปี

ทดสอบในระยะการให้นมที่ j, BGkDIMjl= อิทธิพลคง 

ที่เนื่องจากกลุ่มพันธุ์ร่วมกับวันที่ให้นมซึ่งก�ำหนดเป็น 

กลุ่มโดยในแต่ละกลุ่มมีระยะห่างของวันให้นมเท่ากับ 

30 วันในระยะการให้นมที่ j, CAjm = อิทธิพลคงที่

เนือ่งจากอายเุมือ่คลอดลกูในระยะการให้นมที ่j, bn, an 

และ pn= สมัประสทิธิร์เีกรซชัน่ของอทิธพิลคงที ่อทิธพิล

สุม่เนือ่งจากยนีแบบบวกสะสมและสภาพแวดล้อมถาวร 

ตามล�ำดบั, eijklmn = อทิธพิลสุม่เนือ่งจากความคลาดเคลือ่น 

และ Zn= เมทริกซ์ความสัมพันธ์กับฟังก์ชันวันให้นม 

(f(DIM)) ซึ่งซ้อนอยู่ในอิทธิสุ่มเนื่องจากยีนแบบบวก

สะสมและสภาพแวดล้อมถาวร โดยฟังก์ชนัวนัให้นมที่

ใช้คือ the fourth orders of Legendre polynomial 

เมื่อ o คืออันดับ (order) ของฟังก์ชันดังกล่าวซึ่งมีรูป

ฟังก์ชันดังนี้

	

	 เมื่อ

	

	 จากโมเดลวนัทดสอบรเีกรซชัน่สุม่ข้างต้นสามารถ

เขียนในรูปของเมทริกซ์ได้ดังนี้

	

	 เมื่อ

	 G และ P = เมทริกซ์ความแปรปรวนและความ

แปรปรวนร่วมของสมัประสทิธิร์เีกรซชัน่สุม่ของยนีแบบ
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บวกสะสมและสภาพแวดล้อมถาวรในสตัว์แต่ละตวัใน

ระยะการให้นมที ่1-3 โดยมขีนาด 15x15, R= เมทรกิซ์

ความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อน (diagonal 

matrix) ในระยะการให้นมที่ 1-3 โดยมีขนาด 3x3 ซึ่ง

อยูใ่นรปูของ 

ตามวันให้นมส�ำหรับ t = จุดบนเส้นโค้งการให้นม 

(point on a trajectory) ดังสมการ 

 และ c1, c2, c3 = ค่าคงที่ 

(Jaffrezic et al., 2000) ท�ำการแบ่งเป็น 11 ช่วงห่าง

กันช่วงละ 30 วัน

		  ค่าองค์ประกอบความแปรปรวนและกราฟ

พนัธกุรรมของการให้นมในพ่อพนัธุแ์ละแม่พนัธุป์ระมาณ

ได้จากโมเดล RRTDM ณ วันให้นมที่ 5, 35, … ,305  

โดยใช้วิธีการวิเคราะห์ของ Jamrozik and Schaeffer 

(1997) ดังนี้ ก�ำหนดให้ฟังก์ชันวันให้นมของ Legendre  

polynomials เท่ากบั 

	 ค่าประมาณค่าความแปรปรวนทางพันธุกรรมใน

วันให้นมที่ t วิเคราะห์ได้จาก

	

	 ส�ำหรับการวิ เคราะห ์ค ่าประมาณค่าความ

แปรปรวนทางพันธุกรรมของการให้น�้ำนมรวมที่ 305 

วันสามารถใช้สมการวิเคราะห์เดียวกันกับสมการ

วิเคราะห์ค่าความแปรปรวนในแต่ละวันให้นมโดยม ี

รูปแบบสมการดังนี้ ก�ำหนดให้  ดังนั้น

สมการวิเคราะห์ค่าประมาณค่าความแปรปรวนของ

น�ำ้นมรวมที ่305 วนัมรีปูแบบดงันี ้

	 เมื่อ

	  เป็นค่าการผสมพนัธุข์องสตัว์ตวัที ่n ณ วนั

ให้นมที่ t,  เป็นเวคเตอร์ฟังก์ชันวันให้นม และ  

สัมประสิทธิ์รีเกรซชั่นสุ่มที่ประเมินได้ตามฟังก์ชันวัน 

ให้นมของสัตว์ตัวที่ n

	 การเปรียบเทียบโมเดลระหว่างโมเดลที่ก�ำหนด

แบบคงที ่(homogeneous) และไม่คงที ่(heterogeneous) 

จะพิจารณาจากค่าสหสัมพันธ์เชิงอันดับของค่าการ

ผสมพนัธุ ์spearman rank correlation และค่าสมัประสทิธิ์

การตัดสินใจ (coefficient of determination, R2) ซึ่ง

หากค่าทัง้สองมค่ีาสงูแสดงว่าโมเดลนัน้มคีวามแม่นย�ำ

ของการประมาณค่าการผสมพนัธุม์ากซึง่จะน�ำไปสูก่าร

คัดเลือกโคนมได้อย่างถูกต้องต่อไป โดยมีรูปแบบ

สมการดังนี้

	  ; Spearman rank correlation 

=
 

	 เมื่อ 

	 R2 = ค่าสัมประสิทธิ์การตัดสินใจ; SSE = sum 

square error follow as: ; SST = sum 

square total follow as: ; d2 = ผลต่าง

ของอันดับที่ของข้อมูลคู่ที่ i; N = จ�ำนวนคู่ของข้อมูล

ผลการศึกษาและวิจารณ์

องค์ประกอบความแปรปรวนและพารามิเตอร์ 

ทางพันธุกรรม

	 ความแปรปรวนเนื่องจากยีนแบบบวกสะสม  

(additive variance) และสภาพแวดล้อมถาวร  

(permanent environmental variance) แสดงใน 

Figure 1 พบว่าการวิเคราะห์โดยปรับค่าความ 

คลาดเคลื่อนแบบคงที่ (homogeneous) และไม่คงที่ 

(heterogeneous) ไม่กระทบต่อความแปรปรวน

เนื่องจากยีนแบบบวกสะสม แต่จะมีผลกระทบต่อ

ความแปรปรวนเนื่องจากสภาพแวดล้อมถาวรโดยพบ

ว่าการปรับค่าความคลาดเคลื่อนแบบไม่คงที่ส่งผลให้

ความแปรปรวนเนื่องจากสภาพแวดล้อมถาวรลดลง 

1-2% เมื่อเปรียบเทียบกับการปรับค่าความคลาด

เคลื่อนแบบคงที่ ผลดังกล่าวสอดคล้องกับการศึกษา

ของ Rekaya et al. (2000) และ Lopez-Romero  

et al. (2003a, b) ซึ่งได้เสนอแนะว่าการพิจารณา

ความคลาดเคลื่อนเป็นแบบไม่คงที่จะยังผลให้การ

วเิคราะห์ความแปรปรวนต่างๆ มคีวามละเอยีดมากขึน้

ทั้งนี้จากงานวิจัยที่ผ่านมาเมื่อก�ำหนดให้ค่าความ 

คลาดเคลือ่นเป็นแบบคงทีส่่วนของความคลาดเคลือ่น 

ที่ไม่สามารถปรับได้อย่างละเอียดจะไปรวมอยู่ในส่วน

ของความแปรปรวนเนือ่งจากสภาพแวดล้อมถาวร และ

บางส่วนยงัคงอยูใ่นส่วนของความแปรปรวนเนือ่งจาก

ความคลาดเคลื่อนจึงส่งผลให้ค่าความแปรปรวน 
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ดังกล่าวสูงกว่าปกติ นอกจากนี้ใน Figure 1 ยังแสดง

ให้เหน็ว่าค่าประมาณค่าอตัราพนัธกุรรมมค่ีาต�ำ่ในช่วง

แรกและช่วงปลายของการให้นม และสูงในช่วงกลาง

ของการให้นม ซึ่งสอดคล้องกับการศึกษาของ Pool  

et al. (2000) และ Jakobsen et al. (2002) ซึ่งอธิบาย

ว่าการแสดงออกของผลผลติน�้ำนมในช่วงแรกของการ

ให้นมเป็นผลมาจากอิทธิพลของสภาพแวดล้อม

มากกว่าอิทธิพลทางพันธุกรรมด้วยเหตุนี้การให้ความ

ส�ำคัญกับระบบการจัดการจะเป็นส่วนส�ำคัญในการ

เพิ่มผลผลิตน�้ำนมและยังส่งผลดีต่อการเพิ่มผลผลิต

น�้ำนมในช่วงกลางและช่วงปลายของการให้น�้ำนม  

ในขณะที่ในช่วง 65-95 วัน ของการให้นม ถือเป็นช่วง

การให้น�้ำนมสูงสุดของข้อมูลชุดนี้ซึ่งพบว่าผลการ

วเิคราะห์ค่าอตัราพนัธกุรรมให้ผลสอดคล้องกบัผลผลติ

น�ำ้นมในช่วงดงักล่าว ซึง่จะยงัประโยชน์ท�ำให้ทราบถงึ

การแสดงออกทางพันธุกรรมของลักษณะการให้

ผลผลติน�ำ้นมในวนัทดสอบในประชากรโคนมฝงูนีแ้ละ

ช่วงให้การวางแผนการคัดเลือกและการผสมพันธุ์มี

ความถูกต้องและมีประสิทธิภาพสูงสุด ส�ำหรับในช่วง

หลังจาก 100 วัน ของการให้นมและถือเป็นช่วงกลาง

ของการให้นมจนกระทัง่ถงึช่วงปลายของการให้นมนัน้

พบว่าค่าอัตราพันธุกรรมจะลดลงต่อเนื่อง ซึ่งผล 

ดังกล่าวสอดคล้องกับการศึกษาของ Strabel and  

Misztal (1999) และ Pool et al. (2000)  ซึง่สาเหตหุนึง่

ที่ได้ผลการวิเคราะห์เป็นดังนี้เกิดจากในช่วงปลาย 

ของการให้น�้ำนมพบว่าข้อมูลมีจ�ำนวนน้อย และเมื่อ 

เปรียบเทียบค่าอัตราพันธุกรรมที่ประมาณได้จากการ

ปรบัความคลาดเคลือ่นแบบคงทีแ่ละไม่คงที ่พบว่าค่า

อัตราพันธุกรรมที่ได้จากการปรับความคลาดเคลื่อน

แบบไม่คงที่สูงกว่าการปรับแบบคงที่ 3-5%

	 ค่าความแปรปรวนเนื่องจากความคลาดเคลื่อนที่

ประมาณได้จากโมเดลวันทดสอบรีเกรซชั่นสุ ่มโดย

พจิารณาความคลาดเคลือ่นเป็นแบบ heterogeneous 

ของลกัษณะผลผลติน�ำ้นมในวนัทดสอบในระยะการให้

นมที่ 1-3 (Figure 2) พบว่า มีค่าสูงสุดในช่วงแรกของ

การให้น�้ำนม (5-35 วันให้นม) และจะลดลงอย่าง 

ต่อเนือ่งจนกระทัง่ถงึช่วงปลายของการให้น�ำ้นมโดยผล 

ดังกล่าวสอดคล้องกับการศึกษาของ Jaffrezic et al. 

(2000) ซึ่งใช้วิธีการเดียวกันกับงานวิจัยในครั้งนี้ และ

ยังให้ผลเป็นไปในทิศทางเดียวกันกับการศึกษาของ 

Druet et al. (2003) และ Rekaya et al. (2000) ซึ่งใช้

วิธี function of time to model residual variance  

และ change point technique ตามล�ำดับ โดย  

Lopez-Romero et al. (2003a, b) ได้ให้เหตุผลว่า

สาเหตุส�ำคัญที่ท�ำให้ค่าความคลาดเคลื่อนมีความ

ผันแปรตลอดระยะการให้นมเนื่องจากโคนมแต่ละตัว

มีการตอบสนองด้านสรีรวิทยาของการให้น�้ำนม 

แตกต่างกนั ประกอบกบัสถานะของโคนมในแต่ละช่วง

ของการให้นมมีความแตกต่างกัน เช่น เพิ่งคลอดลูก  

(ช่วงต้นของการให้น�้ำนม) ตั้งท้อง (ช่วงกลางของ 

การให้น�้ำนม) รวมถึงใกล้คลอด (ช่วงปลายของการให้

น�้ำนม) ซึ่งเมื่อพิจารณาในรูปค่าเฉลี่ยและน�ำมา 

เปรียบเทียบกับการปรับความคลาดเคลื่อนแบบ  

homogeneous แล ้วพบว ่าค ่าเฉลี่ยของความ

แปรปรวนเนื่องจากความคลาดเคลื่อนที่ปรับแบบ 

heterogeneous (1.915, 2.363, 2.736 ในระยะการ

ให้นมที่ 1, 2 และ 3 ตามล�ำดับ) มีค่าต�่ำกว่าค่าเฉลี่ย

ของความแปรปรวนเนือ่งจากความคลาดเคลือ่นทีป่รบั

แบบ homogeneous (1.995, 2.396, 2.878 ในระยะ

การให้นมที่ 1, 2 และ 3 ตามล�ำดับ) ซึ่งแสดงให้เห็นว่า 

การปรับแบบ heterogeneous จะช่วยลดความ 

คลาดเคลื่อนของค่าประมาณค่าพารามิเตอร์และค่า

การผสมพันธุ์ได้ดีกว่าการปรับแบบ homogeneous

การเปรียบเทียบโมเดล

	 การพจิารณาผลวเิคราะห์ค่าสหสมัพนัธ์เชงิอนัดบั 

(rank correlation) ของค่าการผสมพันธุ์ที่ประมาณได้

จากโมเดลวันทดสอบรีเกรซชั่นสุ่ม (RRTDM) ทั้งที่

ก�ำหนดความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อนให้เป็น

แบบคงทีแ่ละไม่คงทีเ่ปรยีบเทยีบกนัภายในแต่ละระยะ

การให้นม พบว่าการก�ำหนดความแปรปรวนความ 

คลาดเคลื่อนทั้งสองแบบให้ค่าสหสัมพันธ์เชิงอันดับ

ของค่าการผสมพันธุ์อยู่ในช่วง 0.91-0.96 (Table 2) 

ถือว่ามีค่าสูงแสดงว่าการจัดล�ำดับโคนมในแต่ละ 

ระยะการให้นมมีการเปลี่ยนแปลงเพียงเล็กน้อย  

อย่างไรก็ตามเมื่อพิจารณาอย่างละเอียดพบว่าการ
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ปรับความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อนแบบไม่

คงที่ (heterogeneous) จะให้ค่าสหสัมพันธ์เชิงอันดับ

สูงกว่าแสดงถึงมีคลาดเคลื่อนของการเปลี่ยนแปลง

ล�ำดับทางพันธุกรรมของโคนมน้อยกว่าการปรับแบบ

คงที่ (homogeneous) และเมื่อพิจารณาค่าความ

แม่นย�ำของการประมาณค่าการผสมพันธุ์ร่วมด้วย 

พบว่าให้ผลสอดคล้องเป็นไปในทศิทางเดยีวกนักบัผล

ข้างต้น (Table 3) ทั้งนี้ผลที่เกิดขึ้นสามารถอธิบายได้

ว่าการปรบัความคลาดเคลือ่นแบบไม่คงทีไ่ด้พจิารณา

จ�ำแนกถงึความแตกต่างของข้อมลูผลผลติน�ำ้นมในวนั

ทดสอบในโคแต่ละตัวได้ละเอียดมากขึ้น อันได้แก่

ความแตกต่างของสถานภาพการตัง้ท้อง (Amin, 2003) 

ความแตกต่างในจ�ำนวนวันที่ท้องว่าง วันที่ตั้งท้องของ

โคนมแต่ละตัว (Swalve, 2000) และความแตกต่าง

ของระยะการให้นม (Strabel et al., 2005) ซึง่จากงาน

วิจัยที่ผ่านมาไม่ได้ค�ำนึงถึงปัจจัยเหล่านี้ด้วยเหตุนี้ 

จึงควรพิจารณาก�ำหนดให้มีการปรับอิทธิพลความ

แปรปรวนของความคลาดเคลือ่นแบบไม่คงทีใ่นโมเดล

    

Figure 1	 Additive variance, permanent environmental variance and Heritability of milk yield across DIM for  
	 first-three lactation using random regression test-day model with homogeneous residual variances  
	 (left hand side) and heterogeneous residual variances (right hand side)
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Table 2  Estimated breeding value (EBV)’s rank  
correlation using random regression test-day 
model with homogeneous residual vari-
ance (above diagonal) and heterogeneous  
residual variance (below diagonal)

Lactation First Second Third

First - 0.93 0.90

Second 0.96 - 0.91

Third 0.92 0.94 -

Table 3 	 The determination of coefficient (R2) of milk 
yields in first-three lactation using random 
regression test-day model with homogeneous 
residual variance (Homo) and heterogeneous 
residual variance (Hetero)

Lactation R2(Homo) R2(Hetero)

First 

Second

Third

0.92

0.90

0.88

0.96

0.94

0.90

สรุปและข้อเสนอแนะ

	 การประมาณค่าพารามิเตอร์ทางพันธุกรรมและ 

ค่าการผสมพันธุ ์โดยใช้โมเดลวันทดสอบรีเกรซชั่น 

สุม่ร่วมกบัการปรบัอทิธพิลของความคลาดเคลือ่นเป็น

แบบไม่คงที่ (heterogeneous) ส่งผลให้ค่าประมาณ

ดังกล่าวมีความแม่นย�ำเพิ่มขึ้นเฉลี่ย 2-6% ซึ่งยังผล

ให้การคัดเลือกสัตว์มีความแม่นย�ำขึ้น ดังนั้นในการ

ประเมินพันธุกรรมเพื่อคัดเลือกโคนมจึงควรปรับ

ความคลาดเคลื่อนเป็นแบบไม่คงที่ 

ค�ำขอบคุณ

	 คณะผู้วิจัยขอขอบคุณศูนย์เครือข่ายวิจัยและ

พัฒนาด้านการปรับปรุงพันธุ ์สัตว ์ (ไก ่พื้นเมือง)  

คณะเกษตรศาสตร์ มหาวิทยาลัยขอนแก่น และ 

กลุ่มวิจัยโคนมทนร้อน ที่สนับสนุนงบประมาณและ 

ส่งนกัวจิยัเพือ่มาให้ค�ำปรกึษาด้านการวเิคราะห์ข้อมลู

จนงานวิจัยนี้ส�ำเร็จไปได้ด้วยดี และขอขอบคุณส�ำนัก

เทคโนโลยีชีวภาพการผลิตปศุสัตว ์ กรมปศุสัตว ์  

ที่สนับสนุนข้อมูลส�ำหรับท�ำงานวิจัยครั้งนี้

Figure 2	 Residual variances of test-day milk yield across days in milk for first-three lactation adjusted for  
	 heterogeneous residual variances using random regression test-day model
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