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บทคัดย่อ: โคพื้นเมืองไทยและโคบราห์มัน เป็นสายพันธุ์โคที่เกษตรกรรายย่อยนิยมเลี้ยง จึงมีการจัดการคัดเลือกพันธุ์เพื่อเพิ่ม
ประสิทธิภาพการผลิต แต่พบปัญหาขาดการบันทึกพันธุ์ประวัติ และเก็บข้อมูลลักษณะที่สำคัญทางเศรษฐกิจ ในขณะที่การใช้เทคโนโลยี
ด้านอณูพันธุศาสตร์ เข้ามามีบทบาทช่วยในการคัดเลือกพันธุ์เพือ่การพัฒนาลักษณะการเจริญเติบโต และคุณภาพเนื้อในโค เป็นแนวทาง
ช่วยเพิ่มมูลค่าของการผลิตโคเนื้อสำหรับเกษตรกร ดังนั้นการศึกษาในครั้งนี้มีวัตถุประสงค์เพื่อศึกษารูปแบบจีโนไทป์ของยีน IGF-I, SCD, 
FABP4 และยีน FASN ในโคพื้นเมืองอีสาน จำนวน 110 ตัวอย่าง และโคบราห์มัน จำนวน 50 ตัวอย่าง ด้วยเทคนิค Polymerase 
Chain reaction Restriction Fragment Length Polymorphism (PCR-RFLP) ผลการศึกษาพบจีโนไทป์ 2 รูปแบบในยีน IGF-I (CT 
และ CC) และยีน FASN (AG และ GG) สำหรับยีน SCD พบจีโนไทป์ 3 รูปแบบ คือ CC, CT และ TT ส่วนยีน FABP4 พบจีโนไทป์เพียง
รูปแบบเดียว (GG) ค่าความถี่อัลลีลของยีน IGF-I มีค่าความถี่อัลลีล C อยู่ในช่วง 0.930-1.000 ส่วนยีน SCD มีค่าความถี่อัลลีล T อยู่
ในช่วง 0.720-0.775 และยีน FASN มีค่าความถี่อัลลีล G อยู่ในช่วง 0.970-0.995 ในโคพื้นเมืองและบราห์มัน สำหรับยีน FABP4 มี
ค่าความถี่อัลลีล G เท่ากับ 1.000 ในโคทั้งสองพันธุ์ ผลวิเคราะห์ค่า HO, HE, uHE, PIC  พบความหลากหลายพันธุกรรมระดับปานกลาง
ในยีน SCD และมีความหลากหลายพันธุกรรมต่ำในยีน IGF-I และยีน FASN และผลทดสอบภาวะสมดุลของยีน พบว่ายีน IGF-I, SCD 
และยีน FASN อยู่ในภาวะสมดุลตามกฎ Hardy–Weinberg Equilibrium (HWE) ดังนั้นยีน SCD มีความเป็นไปได้ในการนำไปศึกษาหา
ความสัมพันธ์กับลักษณะคุณภาพเนื้อและองค์ประกอบกรดไขมัน เพื่อพัฒนาการผลิตโคเนื้อต่อไปในอนาคตได้ 
คำสำคัญ: โคพื้นเมืองไทย; โคอีสาน; โคบราห์มัน; เครื่องหมายดีเอ็นเอ  
 
ABSTRACT:  Thai native cattle and Brahman are common breeds for smallholder farmers. The management of 
breeding selection has been involved for improving the productive performance, but there is a lack information of 
pedigree records and data collection of important economic traits. At the same time, molecular genetics 
technology has a major role to find genetic markers for the development of growth traits and meat quality in 
cattle which could promote value added of cattle production for farmers. Hence, the purpose of this study was to 
investigate the genotype patterns of IGF-I, SCD, FABP4, and FASN genes in 110 Kho-Isaan cattle and 50 Brahman by 
Polymerase Chain Reaction Restriction Fragment Length Polymorphism (PCR-RFLP). The result found that two 
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genotypes were identified in the IGF-I gene (CT and CC) and the FASN gene (AG and GG). For the SCD gene, three 
genotypes were identified: CC, CT, and TT. For the FABP4 gene, only one genotype (GG) was found. The IGF-I has C 
allele frequencies with the range of 0.930-1.000, while the SCD gene has T allele frequencies with the range of 
0.720-0.775 and the FASN gene has a G allele frequency of 0.970-0.995 in Kho-Isaan cattle and Brahman. For the 
FABP4 gene, the G allele frequency was 1.000 in both breeds. The HO, HE, uHE, and PIC analyses showed moderate 
polymorphism in SCD genes and low polymorphism in IGF-I and FASN genes, and the resulting equilibrium of 
genes revealed IGF-I, SCD, and FASN genes were in equilibrium according to the rules of Hardy–Weinberg 
Equilibrium (HWE). Therefore, the SCD gene has the potential to be studied in association with meat quality and 
fatty acid composition to develop the production of beef cattle in the future. 
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บทนำ 
 โคพื้นเมืองเป็นสัตว์เศรษฐกิจท่ีมีความสำคัญในระดบัชุมชน โดยเฉพาะในเขตภาคอีสาน เนื่องจากเกษตรกรส่วนใหญ่มีอาชีพทำ
นา จึงนิยมเลี้ยงโคพื้นเมืองเป็นอาชีพเสริม โคพื้นเมืองมีความดีเด่นในด้านการทนต่อสภาพแวดล้อมของประเทศไทย สามารถต้านทาน
ต่อโรคและแมลงในเขตร้อนได้ ให้ลูกดก หากินเก่ง สามารถใช้ประโยชน์จากอาหารหยาบได้ดี เหมาะสมกับรูปแบบการเลี้ยงของ
เกษตรกรที่นิยมเลี้ยงแบบปล่อยแปลงให้หากินเองตามธรรมชาติ  ซึ่งการเลี้ยงโคพื้นเมืองตามระบบธรรมชาติ ทำให้เนื้อโคพื้นเมืองมี
จุดเด่นในด้านปริมาณไขมันและคลอเรสเตอรอลต่ำ และมีปริมาณกรดไขมันคอนจูเกตลิโนเลอิคสูง (Conjugated linoleic acid, CLA) 
(สุทธิพงศ์, 2555) แต่โคพื้นเมืองอีสานมีการเจริญเติบโตค่อนข้างช้า จึงมีการนำโคสายพันธุ์ต่างประเทศมาผสมข้าม เพื่อผลิตโคลูกผสมที่
ให้ผลผลิตสูงขึ้น ซึ่งโคพันธุ์บราห์มัน เป็นโคเนื้ออีกสายพันธุ์ที่เกษตรกรให้ความสนใจ และนิยมนำมาใช้สร้างโคลูกผสมพื้นเมือง เพื่อให้
การเจริญเติบโตเร็ว คุณภาพเนื้อและซากดี อย่างไรก็ตามรูปแบบการเลี้ยงของเกษตรกรรายย่อย ยังคงขาดการจดบันทึกพันธุ์ประวัติและ
บันทึกข้อมูลลักษณะปรากฏที่สำคัญทางเศรษฐกิจ เช่น ข้อมูลด้านการเจริญเติบโต น้ำหนักแรกเกิด น้ำหนักที่อายุต่าง ๆ อีกทั้งข้อมูล
ดังกล่าวต้องใช้ระยะเวลานานกว่าสัตว์จะให้ผลผลิตหรือบางลักษณะอาจจะต้องทำการฆ่าสัตว์เพื่อให้ได้ข้อมูลมา เช่น ลักษณะคุณภาพ
เนื้อ คุณภาพซาก ไขมันและองค์ประกอบกรดไขมัน ทำให้ไม่สามารถนำข้อมูลดังกล่าวมาประเมินพันธุกรรมและคัดเลือกลักษณะ
ดังกล่าวในโคได้ ปัจจุบันนิยมนำเทคโนโลยีด้านอณูพันธุศาสตร์มาค้นหาเครื่องหมายพันธุกรรม (genetic marker) หรือเครื่องหมายดี
เอ็นเอ (DNA Marker) ที่มีอิทธิพลต่อลักษณะเชิงปริมาณและการให้ผลผลิตในโค และพัฒนาไปเป็น Marker-assisted selection 
(MAS) เพื่อใช้ในการคัดเลือกลักษณะทีส่ำคัญทางเศรษฐกิจ ซึ่งมขี้อดีคือ ช่วยย่นระยะเวลาในการคัดเลอืกและมีความแม่นยำสงู โดยยีนที่
มีบทบาทสำคัญและมีความสัมพันธก์ับลักษณะการเจริญเติบโตและลักษณะเนื้อ (meat traits) ได้แก่ ยีน bovine insulin-like growth 
factor I (IGF-I), stearoyl-CoA desaturase (SCD), fatty acid synthase (FASN), และ Fatty acid binding protein 4 (FABP4) 
(Pecina and Ivankovic, 2021; Zalewaska et al., 2021)  
 ยีน Insulin-like growth factor I (IGF-I) มีบทบาทสำคัญต่อการเจริญเติบโตและการพัฒนาของกล้ามเนื้อ (Hennnebre et 
al., 2017; Yoshida and Delafontaine, 2020) และเป็นยีนที่มีการใช้เป็น candidate gene ในการคัดเลือกโคอย่างแพร่หลาย ยีน 
IGF-I ในโคตั้งอยู่บนโครโมโซมคู่ที่ 5 มี 6 Exon และ 5 Intron (Putra et al., 2018) หลายงานวิจัยได้ศึกษาความสัมพันธ์ของยีน IGF-I 
กับลักษณะต่างๆ ในโค พบว่ามีความสัมพันธ์กับน้ำหนักแรกเกิด น้ำหนักหย่านม และอัตราการเจริญเติบโตเฉลี่ยต่อวันในโคพันธุ์ Bali 
(Maskur et al., 2012) อัตราการเจริญเติบโตเฉลี่ยต่อวันในโคพันธุ์ Pesisir (Yurnalis et al., 2017) คุณภาพเนื้อของโคพ่อพันธุ์โฮล
สไตล์ฟรี่เซียน (Ardicli et al., 2018) น้ำหนักตัวในโคพันธุ์ Chinese Simmental (Duan et al., 2021) พื้นท่ีหน้าตัดเนื้อสันในโคพันธุ์ 
Nellore (Frezarim et al., 2021) ลักษณะปริมาณอาหารที่คลาดเคลื่อนจากความต้องการ (residual feed intake; RFI) ในโคพันธุ์
ชาร์โรเล่ส์ (Yang et al., 2022) เป็นต้น 
  ยีน stearoyl-CoA desaturase (SCD) ทำหน้าทีผ่ลิตเอนไซม์ที่เกี่ยวข้องกระบวนการแคตตาไลซิงค์และการเปลี่ยนกรดไขมัน
อิ่มตัว (Saturated fatty Acid: SFA) ไปเป็นกรดไขมันไม่อิ่มตัวโมเลกุลเดี่ยว (Monounsaturated fatty Acid: MUFA) ในเนื้อเยื่อ
ไขมันของสัตว์เลี้ยงลูกด้วยนม (Alwiyah et al., 2016)  ยีน SCD ในโคตั้งอยู่บนโครโมโซมที่ 26 มี 6 Exon และ 5 Intron (Taniguchi 
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et al., 2004; Oh et al., 2013) พบว่ามีความสัมพันธ์กับองค์ประกอบของกรดไขมันหลายชนิด เช่น C14:0, C14:1, C14:1 c9, C16:1, 
C18:0, C18:1 c12, C14:1/C14:0, C16:0/C14:0, C16:1/C16:0, MUFA, MUFA/SFA, SFA, UFA/SFA ในโคเนื้อ (Li et al., 2011; 
Oh et al., 2011; Wu et al., 2012; Kaplanova et al., 2013; Wang et al., 2019; Dawood et al., 2021) มีความสัมพันธ์กับ
ลักษณะคุณภาพเนื้อและไขมันแทรก (Wu et al., 2012; Alwiyah et al., 2016) 
 ยีน Fatty acid binding protein 4 (FABP4) ทำหน้าที่เกี่ยวข้องกับเมตาบอลิซึมของไขมัน ลิปิดแคตตาบอลิซึม (Casas et 
al., 2003; Fortes et al., 2009) ลิปิดไฮโดรไลซิสและการขนส่งกรดไขมันภายในเซลล์ (Tansy et al., 2003) ยีน FABP4 ในโคตั้งอยู่
บนโครโมโซมที่ 14 พบความสัมพันธ์กับลักษณะน้ำหนักมีชีวิต น้ำหนักซากอุ่น และน้ำหนักซากเย็น ของโคพ่อพันธุ์โฮสไตล์ (Ardicli et 
al., 2017) คุณภาพเนื้อ คุณภาพซาก และค่าคะแนนไขมันแทรกของโคสายพันธุ์ต่าง ๆ (Oh et al., 2012a; Shin et al., 2012; Yu, 
2017; Yu et al., 2018; Yin et al., 2020) 
 และยีน fatty acid synthase (FASN) เป็นมัลติฟังก์ชันเอนไซม์ซึ่งมีบทบาทสำคัญในขบวนการแมตาบอลิซึมของไขมัน ทำ
หน้าที่ควบคุมการสังเคราะห์ของกรดไขมันสายยาว (Oztabak et al., 2014) ตั้งอยู่บนโครโมโซมที่ 19 จากการศึกษาที่ผ่านมาพบการ
เกิดมิวเตช่ันของยีน FASN มีความสัมพันธ์กับลักษณะการสะสมกรดไขมันในส่วนของ longissimus dorsi muscle ในโคพันธุ์แองกัส 
(Zhang et al., 2008) มีความสัมพันธ์กับองค์ประกอบกรดไขมันในเนื้อ เช่น C14:0, C14:1, C14:1 n-5, C16:0, C16:1, C18:1, C18:3 
และ SFA (Kaplanova et al., 2013; Yeon et al., 2013; Barton et al., 2016) และยังพบว่ามีความสัมพันธ์กับลักษณะไขมันแทรก
ด้วย (Oh et al., 2012b) 
  ในการค้นหาเครื่องหมายพันธุกรรมที่เกี่ยวข้องกับลักษณะการเจริญเติบโต คุณภาพเนื้อ และองค์ประกอบกรดไขมัน เพื่อ
พัฒนาไปเป็น Marker-assisted selection (MAS) จำเป็นต้องศึกษาความหลากหลายของรูปแบบจีโนไทป์ ความถี่จีโนไทป์  และ
ความถี่อัลลีลของยีน IGF-I, SCD, FABP4 และยีน FASN เพื่อให้ทราบความหลากหลายของรูปแบบจีโนไทป์ของยีน ซึ่งเป็นการศึกษา
โครงสร้างของยีนในประชากรนั้นๆ และนำข้อมูลรูปแบบจีโนไทป์ไปใช้ประโยชน์ในการพัฒนาสายพันธุ์ หรือวางแผนการปรับปรุง
พันธุกรรมของโคเนื้อต่อไปในอนาคต การศึกษาครั้งนี้จึงมีวัตถุประสงค์เพื่อตรวจหารูปแบบจีโนไทป์ของยีน IGF-I, SCD, FABP4 และยีน 
FASN ในโคพื้นเมืองไทยและโคบราห์มัน  
 
วิธีการศึกษา 
จรรยาบรรณการใช้สัตว์ทดลอง 
 การดำเนินการวิจัยในครั้งนี้ได้ผ่านการพิจารณาจากคณะกรรมการกำกับดูแลการดำเนินการต่อสัตว์ เพื่องานทางวิทยาศาสตร์
ของสถานที่ดำเนินการ (คกส.) และได้ผ่านการรับรองการอนุมัติให้ดำเนินการเลี้ยงและใช้สัตว์เพื่องานทางวิทยาศาสตร์เลขที่ 11/2563 
วันท่ีอนุมัติ 1 ตุลาคม 2563 จากมหาวิทยาลัยเทคโนโลยีราชมงคลอีสาน  
การเก็บตัวอย่างเลือดและสกัดดีเอ็นเอ 

สุ่มเก็บตัวอย่างเลือดโคพื้นเมืองไทย จากกลุ่มเกษตรผู้เลี้ยงโคพื้นเมืองอีสานในเขตจังหวัดสกลนคร ที่เลี้ยงรูปแบบปล่อยแปลง
ให้หากินเองตามธรรมชาติ และใช้พ่อพันธุ์คุมฝูง จำนวน 110 ตัวอย่าง และโคบราห์มัน จำนวน 50 ตัวอย่าง โดยใช้เข็มฉีดยาเบอร์ 18 
ความยาว 1 นิ้ว เจาะเก็บเลือดจากเส้นเลือดดำบริเวณลำคอ ปริมาตร 10 มิลลิลิตรต่อตัวอย่าง ใส่ลงในหลอดทดลองขนาด 15 มิลลิลิตร 
ทีบ่รรจุสารละลายป้องกันการแข็งตัวของเลือด 0.5M EDTA (Ethylene Diamine Tetraacetic acid) และทำการสกัดดีเอ็นเอโดยใช้ชุด
สกัด GF-1 Blood DNA Extraction Kit (Vivantis, Malaysia) ตรวจสอบคุณภาพและความเข้มข้นของดีเอ็นเอที่สกัดได้ด้วยเครื่อง
สเปคโตโฟโตมิเตอร์ (BioSpectrometer® basic, Germany) และปรับความเข้มข้นของดีเอ็นเอให้เป็น 50 นาโนกรัมต่อไมโครลิตร เก็บ
ในตู้เย็นอุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส  
การเพ่ิมปริมาณชิ้นส่วนยีน IGF-I, SCD, FABP4 และยีน FASN ด้วยเทคนิคพีซีอาร์ 
 เพิ่มปริมาณช้ินส่วนยีน IGF-I, SCD, FABP4 และยีน FASN ด้วยเทคนิคพีซีอาร์ (Polymerase Chain Reaction: PCR) ในแต่
ละปฏิกิริยาประกอบด้วยน้ำกลั่นบริสุทธิ์  (HypureTM WFI Quality water, HyClone) ปริมาตร 3.4 ไมโครลิตร, 10X PCR-buffer 
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ปริมาตร 1 ไมโครลิตร, MgCl2 ปริมาตร 1.5 ไมโครลิตร, dNTPs (1.0 mM/each) ปริมาตร 1 ไมโครลิตร, Primer forward ปริมาตร 1 
ไมโครลิตร และ Primer reverse ปริมาตร 1 ไมโครลิตร (Table 1) , 5 U/µl Taq DNA Polymerase (Thermo scientific) ปริมาตร 
0.1 ไมโครลิตร แบ่งสารละลายปริมาตร 9 ไมโครลิตร ใส่หลอดทดลองขนาด 0.2 มิลลิลิตร เติมดีเอ็นเอปริมาตร 1 ไมโครลิตร ผสมสาร
ให้เข้ากันดี (ปริมาตรสุดท้าย 10 ไมโครลิตร) ตั้งโปรแกรมการเพิ่มปริมาณช้ินส่วนยีนดังนี้ Initial Denaturation ที่อุณหภูมิ 95 องศา
เซลเซียส 3 นาที denature ที่อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 30 วินาที (ยีน IGF-I), 45 วินาที (ยีน FABP4, SCD และยีน FASN) 
annealing ที่อุณหภูมิ 62 องศาเซลเซียส (ยีน IGF-I และยีน FABP4) และที่อุณหภูมิ 64 องศาเซลเซียส (ยีน SCD และยีน FASN) เป็น
เวลา 30 วินาที extension ที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส 30 วินาที (ยีน IGF-I), 45 วินาที (ยีน SCD และยีน FABP4) และ 1 นาที 30 
วินาที (ยีน FASN) โดยทำปฏิกิริยาจำนวน 35 รอบ และ Final extension ที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 3 นาที ตรวจสอบ
ผลผลิตพีซีอาร์ (PCR-Product) ด้วย 2% agarose gel electrophoresis โดยใช้ PCR-Product ปริมาตร 2 ไมโครลิตร ผสมกับ 1X 
loading dye ปริมาตร 4 ไมโครลิตร ใช้กระแสไฟฟ้า 100 โวลต์ นาน 45 นาที ครบกำหนดเวลานำแผ่นเจลไปย้อมด้วย Visafe Red 
Gel stain (Vivantis, USA) บันทึกภาพแถบ DNA ที่เกิดขึ้นภายใต้แสง UV ด้วย Gel Documentation System และทำการวิเคราะห์
ขนาดของแถบดีเอ็นเอที่ปรากฏเทียบกับ GeneRulerTM 100 bp DNA ladder (Thermo scientific)  
 
Table 1 Primer sequence, PCR-product, and allele size of the IGF-I/SnaBI, SCD/AciI, FABP4/NlaIII and        

FASN/HhaI genes  
Genes1/ 
Enzymes 

SNPs Position Primer Sequence 
(forward and reverse) 

PCR 
product 

(bp) 

Allele size 
(bp) 

IGF-I/SnaBI Exon1T>C F: ATTACAAAGCTGCCTGCCCC 249 T: 226, 23 bp 
  R: ACCTTACCCGTATGAAAGGAATATACGT  C: 249, 23 bp 
SCD/AciI Exon5C>T F: GTGTCCTGTTGTTGTGCTTCAT 520 T: 362, 158 bp 
  R: ACTACCACCCAGATCAGAGA  C: 304, 158, 58 bp 
FABP4/NlaIII g.3691G>A F: ACCCCTATGATGCTATTCCACA 565 A: 233, 230, 71, 31 bp 
  R: ATACGGTTCACATTGAGAGGGA  G: 463, 71, 31 bp 
FASN/HhaI g.16024A>G F: ATCGGCAAAGTGGTCATTCAGGT 768 A: 768 bp 
  R: CATTGTACTTGGGCTTGTTGACG  G: 508, 260 bp 
1 IGF-I (Curi et al., 2005), SCD (Kaneda et al., 2011), FABP4 (Ardicli et al., 2017) and FASN (Kaneda et al., 2011)  

 
ตรวจรูปแบบจีโนไทป์ของยีน IGF-I, SCD, FABP4 และยีน FASN ด้วยเทคนิค PCR-RFLP 
 ตรวจสอบรูปแบบจีโนไทป์ของยีน IGF-I, SCD, FABP4 และยีน FASN โดยนำ PCR-Product ของยีน IGF-I, SCD, FABP4 
และยีน FASN ไปย่อยด้วยเอนไซม์ตัดจำเพาะ ในหนึ่งปฏิกิริยาประกอบด้วยน้ำกลั่นบริสุทธิ์ (HypureTM WFI Quality water, 
HyClone) ปริมาตร 6.5 ไมโครลิตร, Buffer for enzymes ปริมาตร 1 ไมโครลิตร, PCR-Product ปริมาตร 2 ไมโครลิตร และเอนไซม์
ตัดจำเพาะ SnaBI, NlaIII, AciI และ HhaI (Thermo Scientific, Lithuania) ปริมาตร 0.5 ไมโครลิตร (Table 1) นำไปบ่มในอ่าง
ควบคุมอุณหภูมิที่ 37 องศาเซลเซียส นาน 6-8 ช่ัวโมง ตรวจสอบผลผลิตหลังย่อยด้วยเอนไซม์ตัดจำเพาะ (Enzymes-Product) ของแต่
ละยีนด้วยเจลอิเล็กโตโฟเรซิสโดยใช้ 2% agarose gel (ยีน FASN) 3% agarose gel (ยีน FABP4) 8% Polyacrylamide gel (ยีน 
SCD)  และ 10% Polyacrylamide gel (ยีน IGF-I) นำแผ่นเจลไปย้อมด้วย Visafe Red Gel stain (Vivantis, USA) บันทึกภาพแถบ 
DNA ที่เกิดขึ้นภายใต้แสง UV กำหนดรูปแบบจีโนไทป์ตามการศึกษาท่ีผ่านมา (Table 1) 
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การวิเคราะห์ข้อมูลทางสถิติ 
 คำนวณค่าความถี่จีโนไทป์และอัลลีล ค่าเฮทเทอโรไซโกซิตี้ที่ได้จากการสังเกต (Observed  Heterozygosity: HO) ค่าเฮทเทอ
โรไซโกซิตี้ คาดหมาย (Expected Heterozygosity: HE) ค่ าเฮทเทอโรไซโกซิตี้ คาดหมายที่ ไม่มีอคติ  (Unbiased Expected 
Heterozygosity: uHE) ตามวิธีการของ Nei (1978) วิเคราะห์ค่า Polymorphic information content (PIC) ตามวิธีการของ 
Botstein et al. (1980) และดูการเปลี่ยนแปลงความถี่ของยีนในประชากรว่าเปลี่ยนแปลงหรือไม่โดยทดสอบ Hardy–Weinberg 

Equilibrium ด้วย Chi-square test (2-test) ตามวิธีของ Falconer and Mackay (1996) ดังสมการ 
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 เมื่อ H = จำนวนตัวอย่างที่มีจีโนไทป์แบบเฮทเทอโรไซกัส, N = จำนวนตัวอย่างที่ให้ข้อมูลทั้งหมด Pi = ความถี่ของอัลลีล i, 
Pj = ความถี่ของอัลลีล j, k = จำนวนอัลลีล, Oi = จำนวนสัตว์แต่ละจีโนไทป์ที่พบในประชากร, และ Ei = จำนวนสัตว์ท่ีคาดว่าจะพบตาม
กฎของ Hardy-Weinberg ซึ่งคำนวณได้จาก p2N, 2pqN และ q2N ในแต่ละยีน 

ผลการศึกษาและวิจารณ์ 
รูปแบบจีโนไทป์ ความถี่จีโนไทป์ และความถี่อัลลีลของยีน IGF-I, SCD, FABP4 และยีน FASN 
 ผลการตรวจสอบรูปแบบจีโนไทป์ (Figure 1) และผลวิเคราะห์ความถีจ่ีโนไทป์และความถี่อัลลีลของ IGF-I/SnaBI, SCD/AciI, 
FABP4/NlaIII และยีน FASN/HhaI (Table 2) จากผลวิเคราะห์ยีน IGF-I/SnaBI ในโคพื้นเมืองอีสาน พบเฉพาะรูปแบบจีโนไทป์ CC มี
ค่าความถี่จีโนไทป์ CC และความถี่อัลลีล C เท่ากับ 1.00 สอดคล้องกับหลายงานวิจัยที่ศึกษายีน IGF-I/SnaBI ในโคพันธุ์ Nellore (Curi 
et al., 2005) โคพันธุ์ Ongole grade (Anggraeni et al., 2017) และโคพันธุ์ Pasundan (Putra et al., 2018) ซึ่งเป็นโคเขตร้อน 
(Bos indicus) และพบเพียงรูปแบบจีโนไทป์ CC เพียงรูปแบบเดียว แสดงให้เห็นว่าบริเวณตำแหน่งดังกล่าวไม่มีความหลากหลายด้าน
พันธุกรรม ขณะที่โคเขตหนาว (Bos taurus) พบจีโนไทป์ทั้ง 3 รูปแบบ (TT, CT และ CC) ในโคพันธุ์ชาร์โรเล่ส์ (Islam et al., 2009) 
โคพันธุ์ Montbeliarde (Szewczuk, 2016) และโคพันธุ์โฮสไตล์ฟรีเชียน (Ardicli et al., 2018) ที่มีความถี่จีโนไทป์ TT, CT และ CC 
อยู่ในช่วง 0.29-0.44, 0.47-0.52 และ 0.09-0.24 ตามลำดับ และมีความถี่อัลลีล T และ C อยู่ในช่วง 0.52-0.67 และ 0.33-0.48 
ตามลำดับ ส่วนในโคบราห์มันพบจีโนไทป์ 2 รูปแบบ คือ CT และ CC มีค่าความถี่จีโนไทป์เท่ากับ 0.14 และ 0.86 ตามลำดับ มี
ค่าความถี่อัลลีล T เท่ากับ 0.07 และความถี่อัลลีล C เท่ากับ 0.93 ให้ผลสอดคล้องกับในโคพันธุ์ Beefmaster ที่พบรูปแบบจีโนไทป์ 2 
รูปแบบ (CT และ CC) และมีความถี่จีโนไทป์ CT เท่ากับ 0.07 และ CC เท่ากับ 0.93 และความถี่อัลลีล T เท่ากับ 0.03 และอัลลีล C 
เท่ากับ 0.97 (Reyna et al., 2010) จะเห็นได้ว่าอัลลีล C เป็นอัลลีลพื้นฐานที่พบเป็นส่วนมากในโคเขตร้อน ซึ่งแตกต่างจากในโคเขต
หนาวที่มักพบความถี่อัลลีล T สูงกว่าอัลลีล C ทั้งนี้อาจเนื่องมาจากความแตกต่างของสายพันธุ์ ตำแหน่งการกลายพันธุ์ และเอนไซม์ตัด
จำเพาะที่ใช้จำแนกจุดกลายพันธุ์ โดย Gui et al. (2018) ได้ศึกษาตำแหน่งสนิปของยีน IGF-1 และใช้เอนไซม์ตัดจำเพาะที่แตกต่างกัน 
ได้แก่ IGF1/MaeIII, IGF-1/TagI และ IGF-1/MboI ในโคพันธุ์ Qinchuan พบรูปแบบจีโนไทป์และความถี่จีโนไทป์และความถี่อัลลีลแตก
ต่างกันไป เช่นเดียวกันการศึกษาของ Yurnalis et al. (2017) ที่ทำการศึกษายีน IGF-1/SnaBI, IGF-1/TasI และ IGF-1/RsaI ในโคพันธุ์ 
Pesisir ก็พบรูปแบบจีโนไทปแ์ละความถีจ่ีโนไทป์แตกต่างกันไปในแต่ละเอนไซม์ตัดจำเพาะที่ใช้ย่อยจุดกลายพันธ์ุเช่นกัน 
 ยีน SCD พบจีโนไทป์ 3 รูปแบบ คือจีโนไทป์ TT, CT และ CC ทั้งในโคพื้นเมืองอีสานและโคบราห์มัน โดยในโคพื้นเมืองอีสาน
มีค่าความถี่จีโนไทป์เท่ากับ 0.606, 0.339 และ 0.055 ตามลำดับ มีค่าความถี่อัลลีล T เท่ากับ 0.775 และอัลลีล C เท่ากับ 0.225 ส่วน 
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โคบราห์มันมีค่าความถี่จีโนไทป์ TT, CT และ CC เท่ากับ 0.520, 0.400 และ 0.080 ตามลำดับ มีค่าความถี่อัลลีล T เท่ากับ 0.720 
และอัลลีล C เท่ากับ 0.280 ซึ่งสอดคล้องกับการศึกษายีน SCD ในโคพันธุ์ Japanese Black (Taniguchi et al., 2004) และโคพันธุ์ 
Hanwoo (Oh et al., 2011) ที่พบจีโนไทป์ทั้ง 3 รูปแบบ การศึกษาของ Kaneda et al. (2011) รายงานว่ายีน SCD บริเวณ Exon5 มี
ค่าความถี่อัลลีล T อยู่ ในช่วง 0.167-0.417 ในโค Korean cattle, Japanese Black, Mongolian cattle, Holstein, Hereford, 
Japanese Brown และโคพันธุ์แองกัส ยกเว้นโคกลุ่ม Bos indicus (แถบกัมพูชา พม่า และลาว) มีค่าความถี่อัลลีล T เท่ากับ 0.733 
นอกจากน้ีมีการค้นพบความหลากหลายของตำแหน่งกลายพันธ์ุของยีน SCD บริเวณ Exon 5 เพิ่มหลายตำแหน่ง จากการศึกษาของ Oh 
et al. (2011) พบการผันแปรของลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน SCD บริเวณ Exon5 ที่ตำแหน่ง g.10153A>G, g.10213 T>C, และ
ตำแหน่ง g.10329 C>T โดยที่ตำแหน่ง g.10153A>G มีค่าความถี่อัลลีล A เท่ากับ 0.462 และอัลลีล G เท่ากับ 0.538 สำหรับตำแหน่ง 
g.10213 T>C มีค่าความถี่อัลลีล C เท่ากับ 0.507 และความถี่อัลลีล T เท่ากับ 0.493 และตำแหน่ง g.10329 C>T มีค่าความถี่อัลลีล C 
เท่ากับ 0.443 และอัลลีล T เท่ากับ 0.557 ในโคพันธุ์ Hanwoo นอกจากจะพบความผันแปรของลำดับนิวคลีโอไทด์ที่บริเวณ Exon แล้ว
ยังพบการผันแปรของเบสในส่วนของ Intron ด้วยจากการศึกษาของ Alwiyah et al. (2016) ได้ศึกษาจุดกลายพันธุ์ของยีน SCD 
บริเวณ Exon 5 ที่ตำแหน่ง c.10153A>G, c.10318C>A และตำแหน่ง c.10329C>T และบริเวณ Intron 5 ที่ตำแหน่ง g.10360G>A, 
g.10394G>A, g.10428C>T, g.10486A>C และตำแหน่ง g.10487G>A ผลการศึกษาพบว่าตำแหน่ง g.10360G>A มีค่าความถี่อัลลีล 
A เท่ากับ 0.520 และอัลลีล G เท่ากับ 0.480 ตำแหน่ง g.10428C>T มีค่าความถี่อัลลีล T เท่ากับ 0.805 และอัลลีล C เท่ากับ 0.195 
และที่ตำแหน่ง g.10487G>A มีค่าความถี่อัลลีล A เท่ากับ 0.27 และอัลลีล G เท่ากับ 0.73 แต่ไม่พบความหลากหลายของรูปแบบจีโน
ไทป์ของยีน SCD บริเวณ Exon 5 ที่ตำแหน่ง c.10153A>G, c.10318C>A, c.10329C>T และบริเวณ Intron 5 ที่ตำแหน่ง 
g.10394G>A และ g.10486A>C ในโค Bali 

ยีน FABP4 ที่ทำการศึกษาบริเวณ Exon 3 ตำแหน่ง g.3691G>A พบรูปแบบจีโนไทป์ GG เพียงรูปแบบเดียว ทั้งในโคพื้นเมือง
อีสานและโคบราห์มัน จึงมีค่าความถี่จีโนไทป์ GG และความถี่อัลลีล G เท่ากับ 1.00 แสดงให้เห็นว่าบริเวณตำแหน่งดังกล่าวไม่มีความ
หลากหลายด้านพันธุกรรมในโคทั้งสองพันธุ์ ซึ่งแตกต่างจากการศึกษาในโคพันธุ์ Yanbian Yellow (Yin et al., 2020) โคพ่อพันธุ์โฮ
สไตล์ (Ardicli et al., 2017) และโคพันธุ์ Hanwoo (Shin et al., 2012) ที่พบจีโนไทป์ 3 รูปแบบ (GG, GA และ AA) โดยการศึกษา
ของ Yin et al. (2020) พบว่าการเปลี่ยนลำดับนิวคลีโอไทด์จากเบส G ไปเป็นเบส A ที่ตำแหน่ง g.3691G>A ในยีน FABP4 ทำให้เกิด
รูปแบบจีโนไทป์ 3 รูปแบบ และมีค่าความถี่จีโนไทป์ GG, GA และ AA เท่ากับ 0.686, 0.186 และ 0.128 ตามลำดับ มีค่าความถี่อัลลีล 
G เท่ากับ 0.778 และอัลลีล A เท่ากับ 0.222 ในโคพันธุ์ Yanbian Yellow เช่นเดียวกันกับงานของ Ardicli et al. (2017) ที่
ทำการศึกษาจุดกลายพันธุ์ของยีน FABP4 บริเวณ Exon 3 ตำแหน่ง g.3691G>A และบริเวณ Intron 1 ตำแหน่ง g.2834C>G พบ
รูปแบบจีโนไทป์ 3 รูปแบบ ในทั้งสองตำแหน่งที่ทำการศึกษา โดยตำแหน่ง g.3691G>A มีค่าความถี่จีโนไทป์ GG, GA และ AA เท่ากับ 
0.502, 0.458 และ 0.040 ตามลำดับ มีค่าความถี่อัลลีล G เท่ากับ 0.731 และอัลลีล A เท่ากับ 0.269 ส่วนตำแหน่ง g.2834C>G มี
ค่าความถี่จีโนไทป์ GG, GC และ CC เท่ากับ 0.303, 0.607 และ 0.09 ตามลำดับ มีค่าความถี่อัลลีล G เท่ากับ 0.606 และอัลลีล C 
เท่ากับ 0.394 ในโคพ่อพันธุ์โฮสไตล์ ซึ่งสอดคล้องกันกับการศึกษาของ Shin et al. (2012) ได้ศึกษารูปแบบจีโนไทป์ของยีน FABP4 ที่
ตำแหน่ง g. 2834C>G, g.3533T>A และตำแหน่ง g.3691G>A โดยพบตำแหน่ง g. 2834C>G มีค่าความถี่อัลลีล C เท่ากับ 0.592 
และอัลลีล G เท่ากับ 0.408 ส่วนตำแหน่ง g.3533T>A มีค่าความถี่อัลลีล T เท่ากับ 0.421 และอัลลีล A เท่ากับ 0.579 และตำแหน่ง 
g.3691G>A มีค่าความถี่อัลลีล G เท่ากับ 0.789 และความถี่อัลลีล A เท่ากับ 0.211 ในโคพันธุ ์Hanwoo 

และยีน FASN ได้ทำการศึกษาจุดกลายพันธุ์บริเวณ Exon 34 ตำแหน่ง g.16024A>G พบจีโนไทป์ 2 รูปแบบ คือ AG และ 
GG ทั้งในโคพื้นเมืองอีสานและโคบราห์มัน ซึ่งสอดคล้องกับ  Kaneda et al. (2011)  ที่ได้ศึกษาจุดกลายพันธุ์ของยีน FASN 
บริเวณ Exon 34 ตำแหน่ง g.16024A>G ที่มีการแทนที่ของเบส A ไปเป็นเบส G ส่งผลให้เกิดการเปลี่ยนแปลงกรดอะมิโนจาก 
Threonine ไปเป็น Alanine ผลการศึกษาพบยีน FASN มีค่าความถี่อัลลีล G อยู่ในช่วง 0.583-0.983 ในโคพันธุ์ Japanese Brown, 
Korean cattle, Mongolian, Angus, Hereford, Holstein แล ะ โคกลุ่ ม  Bos indicus ยก เว้น ใน โคพั น ธุ์  Japanese Black มี
ค่าความถี่อัลลีล A เท่ากับ 0.633 สูงกว่าอัลลีล G (0.367) จะเห็นได้ว่ายีน FASN มีอัลลีล G เป็นอัลลัลพื้นฐานในโคเกือบทุกสายพันธุ์ 
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จึงมีความเป็นไปได้ที่การศึกษาจุดกลายพันธุ์บริเวณ Exon 34 ตำแหน่ง g.16024A>G ในโคพื้นเมืองอีสานและโคบราห์มัน นี้ทำให้พบ
ความถี่ของอัลลีล G สูงเช่นเดียวกันกับโคสายพันธ์ุอื่นๆ แต่แตกต่างจากการศึกษาของ Oztabak et al. (2014) ทีพ่บจีโนไทป์ 3 รูปแบบ 
(AA, AG และ GG) ในโคพันธุ์ South Anatolian Red (SER) และโคพันธุ์ East Anatolian Red (EAR) โดยได้ศึกษาการผันแปรของยีน 
FASN ในส่วน thioesterase (TE) ตำแหน่ง g.18663T>C, g.17924A>G และตำแหน่ง g.18440G>A ผลการศึกษาพบตำแหน่ง g. 
18663T>C มีค่าความถี่อัลลีล C อยู่ในช่วง 0.72-0.87, ตำแหน่ง g.17924A>G มีค่าความถี่อัลลีล A อยู่ในช่วง 0.19-0.32 และตำแหน่ง  

g.18440G>A มีค่ าความถี่อัลลีล A อยู่ ในช่วง 0.49-0.68 และในส่วน β-Ketoacyl reductase (KR) ตำแหน่ง g.16024A>G มี
ค่าความถี่อัลลีล A อยู่ในช่วง 0.34-0.38 และตำแหน่ง g.16039T>C มีค่าความถี่อัลลีล C อยู่ในช่วง 0.36-0.58  
 ผลการศึกษารูปแบบจีโนไทป์ ความถี่จีโนไทป์และความถี่อัลลีลของยีน IGF-I, SCD, FABP4 และยีน FASN ในตำแหน่งสนิปที่
ทำการศึกษาในโคพื้นเมืองอีสานและโคบราห์มันของประชากรนี้ พบยีน SCD มีรูปแบบจีโนไทป์มากที่สุด รองลงมาคือยีน FASN ในโค
พื้นเมืองอีสานและโคบราห์มัน และไม่พบความหลากหลายของรูปแบบจีโนไทป์ของยีน IGF-I และยีน FABP4 ในโคพื้นเมืองอีสาน ส่วน
ในโคบราห์มันพบว่ายังคงมีความหลากหลายของรูปแบบจีโนไทป์ของยีน IGF-I อยู่ ทั้งนี้การที่กลุ่มประชากรโคเนื้อท่ีได้นำมาศึกษานั้น ไม่
พบรูปแบบของยีนที่หลากหลาย อาจเกิดจากความแตกต่างของสายพันธุ์ ตำแหน่งการกลายพันธุ์ของยีน ประชากรที่สุ่มมาศึกษามีขนาด
เล็กเกินไป ทำให้มีโอกาสที่จะไม่พบอัลลีลอื่นๆ หรือรูปแบบการเลี้ยงโคของเกษตรกรที่เป็นระบบปล่อยหากินเองตามธรรมชาติ และให้
พ่อพันธุ์คุมฝูง อาจทำให้เกิดการผสมพันธ์ุแบบเลือดชิด ทำให้บางอัลลีลเกิดการสูญหายไปได้ 
 

 
  
Figure 1 Agarose gel and Polyacrylamide gel electrophoresis patterns of A) IGF-I/SnaBI, B) SCD/AciI, C) FABP4/NlaIII 

and D) FASN/HhaI genes in Thai native and Brahman cattle. (M = 50 bp DNA Ladder for A) and B), M = 100 
bp DNA Ladder for C) and D), and PCR = PCR Product of gene)  
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ความหลากหลายด้านพันธุกรรมและภาวะสมดุลของยีน 
   การวิเคราะห์ค่าเฮทเทอโรไซโกซิตี้ที่ได้จากการสังเกต (HO) ค่าเฮทเทอโรไซโกซิตี้คาดหมาย (HE) และค่าเฮทเทอโรไซโกซิตี้
คาดหมายที่ไม่มีอคติ (uHE) และวิเคราะห์ค่า Polymorphic information content (PIC) เพื่อใช้บ่งช้ีความหลากหลายทางพันธุกรรม
ของประชากรโคพื้นเมืองอีสานและโคบราห์มัน ผลวิเคราะห์ค่า HO, HE, uHE และ PIC ของยีน IGF-I ในโคบราห์มันมีค่าเท่ากับ 0.140, 
0.130, 0.132 และ 0.122 ตามลำดับ จากผลวิเคราะห์ค่าเฮทเทอโรไซโกซิตี้ และค่า PIC ช้ีให้เห็นว่ายีน IGF-I มีความหลากหลายด้าน
พันธุกรรมอยู่ระดับต่ำ (PIC< 0.25) ส่วนในโคพื้นเมืองไม่สามารถคำนวณค่าได้ เนื่องจากพบรูปแบบจีโนไทป์เพียงรูปแบบเดียว สำหรับ
ยีน SCD ในโคพื้นเมืองอีสานและ โคบราห์มัน มีค่า HO อยู่ในช่วง 0.339-0.400, ค่า HE อยู่ในช่วง 0.348-0.403, ค่า uHE อยู่ในช่วง 
0.350-0.407 และค่า PIC อยู่ในช่วง 0.288-0.322 แสดงให้เห็นว่ายีน SCD มีค่าความหลากหลายด้านพันธุกรรมระดับปานกลาง (0.25 

 PIC  0.5) ส่วนในยีน FABP4 ไม่สามารถวิเคราะห์หาความหลากหลายด้านพันธุกรรมได้ เนื่องจากพบรูปแบบจีโนไทป์ของยีน 
FABP4 เพียงรูปแบบเดียวในโคทั้งสองพันธุ์ และยีน FASN พบความหลากหลายด้านพันธุกรรมต่ำ (PIC< 0.25) เมื่อพิจารณาจากค่า HO, 
HE, uHE และ PIC โดยมีค่า HO อยู่ในช่วง 0.009-0.060, ค่า HE อยู่ในช่วง 0.009-0.058, ค่า uHE อยู่ในช่วง 0.009-0.059 และค่า PIC 
อยู่ในช่วง 0.009-0.057 ในโคพื้นเมืองอีสานและโคบราห์มัน (Table 2) 

ทดสอบภาวะสมดุลของยีน IGF-I, SCD, FABP4 และยีน FASN ตามกฎของ Hardy-Weinberg Equilibrium (HWE) ด้วย 

Chi-square test (2-test ) เพื่อดูการเปลี่ยนแปลงความถี่ยีนในประชากรโคพื้นเมืองอีสานและโคบราห์มันที่นำมาศึกษา ซึ่งกฎของ 
HWE ความถี่ของยีนในประชากรจะอยู่ภาวะสมดุลต้องเป็นประชากรที่มขีนาดใหญ่ มีการผสมพันธ์ุกันอย่างสุ่ม ไม่มีการคัดเลือก ไม่มีการ
อพยพ และไม่มีการกลายยีน ผลการศึกษาพบยีน SCD และ FASN ยังอยู่ในภาวะสมดุลตามกฎของ Hardy-Weinberg Equilibrium 
(HWE) ทั้งในโคพื้นเมืองอีสานและโคบราห์มัน สำหรับยีน IGF-I ผลทดสอบภาวะสมดุลของยีน พบว่ายังอยู่ในภาวะสมดุลในประชากร
โคบราห์มัน แต่ไม่สามารถทดสอบภาวะสมดุลของยีนดังกล่าวในประชากรโคพื้นเมืองอีสานได้ และยีน FABP4 ไม่สามารถทดสอบภาวะ
ของยีนทั้งได้ในโคพื้นเมืองอีสานและโคบราห์มัน เนื่องจากพบรูปแบบจีโนไทป์เดียวในโคทั้งสองกลุ่ม ซึ่งโคพื้นเมืองอีสานที่นำมาใช้ศึกษา
ในครั้งนี้เป็นโคที่เลี้ยงปล่อยให้หากินเองตามธรรมชาติ ตามเทือกภูเขาพาน และริมเขื่อนแม่น้ำอูน ปล่อยให้พ่อพันธุ์คุมฝูง และมีการผสม
พันธุ์กันอย่างสุ่ม ไม่ได้มีการคัดเลือก ทำให้ไม่เกิดการเปลี่ยนแปลงภาวะสมดุลของยีนในประชากรโคพื้นเมืองอีสานและโคบราห์มันได้ 
 
สรุป 
 จากผลการศึกษารูปแบบจีโนไทป์ของยีน IGF-I, SCD , FABP4 และยีน FASN ในโคพื้นเมืองอีสานและโคบราห์มัน            
เมื่อพิจารณาจากความถี่จีโนไทป์ ความถี่อัลลีล และความหลากหลายทางพันธุกรรม โดยเฉพาะค่า PIC พบว่ายีน SCD/AciI เป็นยีนทีพ่บ
ความหลากหลายด้านพันธุกรรมระดับปานกลาง สามารถนำไปศึกษาหาความสัมพันธ์กับลักษณะคุณภาพเนื้อและองค์ประกอบกรดไขมัน
ต่อไปในอนาคตได้ ส่วนยีน IGF-I/SnaBI, FABP4/NlaIII และยีน FASN/HhaI ในการศึกษาของประชากรนี้พบว่ายังไม่เหมาะสมที่จะ
นำไปใช้ศึกษาหาความสัมพันธ์กับลักษณะที่สำคัญทางเศรษฐกิจ เนื่องจากไม่พบความหลากหลายทางพันธุกรรม หรือพบเพียงเล็กน้อย 
จึงควรมีการพิจาณาตำแหน่งสนิปหรือเอนไซม์ตัดจำเพาะอื่น ๆ เพื่อใช้ศึกษาเพิ่มเติมในอนาคต 
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Table 2 Numbers and genotype frequencies, allele frequencies, HO, HE, uHE, PIC and chi-square test 𝑥2(HWE) of the IGF-I, SCD, FABP4 and FASN genes 
in Thai Native Cattle and Brahman 

Genes Breeds1 Genotype Frequencies (N) Allele Frequencies  HO HE uHE PIC 𝑥2(HWE) 

IG
F-

I 

 CC CT TT C T      
TNC 1.000 (109)  0.000 (0) 0.000 (0) 1.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 - 
BR 0.860 (43) 0.140 (7) 0.000 (0) 0.930 0.070 0.140 0.130 0.132 0.122 0.283 

SC
D 

 CC CT TT C T      
TNC 0.055 (6) 0.339 (37) 0.606 (66) 0.225 0.775 0.339 0.348 0.350 0.288 0.073 
BR 0.080 (4) 0.400 (20) 0.520 (26) 0.280 0.720 0.400 0.403 0.407 0.322 0.003 

FA
BP

4  AA AG GG A G      
TNC 0.000 (0) 0.000 (0) 1.000 (108) 0.000 1.000 0.000 0.000 0.000 0.000 - 
BR 0.000 (0) 0.000 (0) 1.000 (50) 0.000 1.000 0.000 0.000 0.000 0.000 - 

FA
SN

  AA AG GG A G      
TNC 0.000 (0) 0.009 (1) 0.991 (109) 0.005 0.995 0.009 0.009 0.009 0.009 0.002 
BR 0.000 (0) 0.060 (3) 0.940 (47) 0.030 0.970 0.060 0.058 0.059 0.057 0.048 

1 TNC = Thai native cattle, BR = Brahman cattle N = Number of samples, HO = Observed Heterozygosity, HE = Expected Heterozygosity, uHE = Unbiased Expected Heterozygosity,   

PIC = Polymorphic information content, 𝑥2(HWE) = Hardy-Weinberg equilibrium by the 𝑥2-test (𝑥  1;0.05
2 = 3.841, P<0.05) 
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