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บทคดัย่อ 

การท านายค่าจโีนมเป็นวธิกีารท านายค่าการผสมพนัธุจ์โีนมของลกัษณะปรมิาณในพชืและสตัว์ โดยใช้
ความผนัแปรทางพนัธุกรรมในระดบันิวคลโีอไทดท์ีม่กีารกระจายอยู่ทัว่ทัง้จโีนม ซึง่สามารถลดระยะเวลาวงจร
การปรบัปรุงพนัธุพ์ชืและสตัว ์ความแม่นย าของการท านายค่าจโีนมขึน้อยู่กบัหลายปัจจยั การศกึษานี้จงึศกึษา
ผลกระทบของจ านวนเครื่องหมายและแบบจ าลองทางสถติทิีม่ผีลต่อความแม่นย าการท านายค่าจโีนมลกัษณะ
ผลผลติน ้ายางในฤดูฝนและฤดูแล้งของยางพารา (Hevea brasiliensis) 170 ต้น เครื่องหมาย SNP จ านวน 
14,155 เครื่องหมาย แบบจ าลองทางสถติิทีใ่ช้ในการศกึษานี้ ได้แก่ ridge regression-best linear unbiased 
prediction (RR-BLUP) และ Bayesian LASSO (least absolute shrinkage and selection operator, BL) ซึ่ง
ต่างกนัที่ขอ้ก าหนดสมมตฐิานเกี่ยวกบัการกระจายตวัของอิทธพิลเครื่องหมาย ผลการศกึษาพบว่า RR-
BLUP มคีวามแม่นย าในการท านายทีสู่งกว่า BL ทัง้ลกัษณะผลผลติน ้ายางในฤดูฝนและฤดูแล้ง แสดงใหเ้หน็
ว่าลกัษณะผลผลติน ้ายางถูกควบคุมด้วยยนีหลายต าแหน่งไม่มยีนีหลกัที่ส่งผลต่อความแปรปรวนฟีโนไทป์ 
นอกจากนี้พบว่าความแม่นย าในการท านายค่าจโีนมเพิม่ขึ้นเมื่อเพิม่จ านวนเครื่องหมายขึ้นจนถึงจ านวนที่
เหมาะสม ผลการศกึษานี้สามารถน าไปใชเ้ป็นแนวทางน าไปสู่การปรบัปรุงพนัธุ์ดว้ยวธิกีารคดัเลอืกจโีนมใน
ยางพารา 
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Abstract 
Genomic prediction is a method for predicting genomic breeding values (GEBVs) of quantitative 

traits for plants and animals, using nucleotide variation throughout the genome.  This approach can 
increase genetic gains by accelerating the breeding cycle. Several factors affecting prediction accuracy 
should be well evaluated if breeders exploit genomic selection to its full potential. In this study, a panel 
of 170 natural rubber trees genotyped with 14,155 single nucleotide polymorphism (SNP)  markers to 
investigate the effect of marker density and statistical models was examined for genomic prediction 
accuracy of latex yield in the dry (YD)  and wet (YW)  seasons.  The performance of two different 
genomic prediction methods that differ with respect to assumptions regarding distribution of marker 
effects, including ridge regression-best linear unbiased prediction (RR–BLUP) , and Bayesian LASSO 
( least absolute shrinkage and selection operator, BL)  was evaluated.  The predictive ability of the 
methods was evaluated using a cross-validation approach. RR-BLUP had higher predictive ability than 
BL for both YD and YW.  This suggests that latex yield in the dry and wet seasons is controlled by 
many genes of equal contribution of all markers to the observed variation. Accuracy can be improved 
by increasing the optimal marker diversity. These findings represent a resource for plant breeders and 
contribute to the collective knowledge for genomic selection in rubber tree.  
 

Keywords: rubber tree; genomic prediction; RR-BLUP, Bayesian LASSO; SNP  
 
1. ค าน า 

ยางพารา (Hevea brasiliensis Muell. Arg.) 
เป็นแหล่งผลติยางธรรมชาต ิ(1,4 cis-polyisoprene) 
เพียงแหล่งเดียว 90 เปอร์เซ็นต์ ของผลผลิตยาง
ธรรมชาติทัว่ โลกที่ผลิตจากประเทศไทยและ
อนิโดนีเซยี (Cros et al., 2019) ยางพาราจงึเป็นพชื
เศรษฐกิจที่ส าคัญของประเทศไทย ซึ่งมีบทบาท
ส าคญัต่อชีวิตและความเป็นอยู่ของเกษตรกรไทย 
ปัจจุบนัมกีารขยายพืน้ทีป่ลูกยางเพิม่มากขึน้ ความ
ต้องการยางพนัธุใ์หม่ทีเ่หมาะสมจงึมมีากขึน้ ดงันัน้
การคดัเลือกพนัธุ์ยางที่สามารถให้ผลผลิตอย่างมี
ประสิทธิภาพจึงมีความจ าเป็นและเป็นประโยชน์
อย่างยิง่ต่อเกษตรกรในอนาคต 

ต้นยางพารามจีโีนมเป็นดพิลอยด์ (2n = 36) 
โดยจีโนมแฮพลอยด์มีขนาดประมาณ 2.15 Gb มี
ถิ่นก าเนิดบรเิวณลุ่มน ้าแอมะซอน ประเทศบราซิล

และเปรู ทวปีอเมรกิาใต้ โดยทัว่ไปต้นยางเปิดกรดี
ได้เมื่ออายุประมาณ 7 ปีครึ่ง ขนาดเส้นรอบต้นไม่
ต ่ากว่า 50 เซนติเมตร ความสูง 150 เซนติเมตร 
จากพืน้ดนิ (พชิติ และคณะ, 2550) ดงันัน้จงึต้องใช้
ระยะเวลายาวนานในการทดสอบและคดัเลอืกพนัธุ์ 
เพื่อให้แน่ใจว่าลูกผสมทีไ่ด้มผีลผลติตามทีต่้องการ 
ซึ่งหากผลลพัธ์ทีไ่ดไ้ม่เป็นไปตามความคาดหวงัจะ
ท าให้เสียเวลาในการพัฒนาเพื่อหาพันธุ์ใหม่ที่มี
ประสทิธภิาพตามตอ้งการ ความไม่แน่นอนของการ
คัดเลือกพันธุ์แบบมาตรฐาน เกิดจากสมบัติที่
แสดงออกจากการก าหนดโดยพนัธุกรรมและสภาพ 
แวดล้อม ดงันัน้การน าความรู้ทางพนัธุศาสตร์ดา้น
การวเิคราะห์จโีนมมาใชค้วบคู่กบัการคดัเลอืกพนัธุ์
ด้วยวธิแีบบมาตรฐาน จะช่วยใหเ้กิดความมัน่ใจใน
ผลการคัดเลือกพันธุ์ว่าจะได้พันธุ์ที่มีสมบัติตาม
ความคาดหวงัในระยะเวลาทีส่ัน้ลง 
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การปรับปรุงพันธุ์ลักษณะปริมาณโดยใช้
เครื่องหมายดีเอ็นเอช่วยในการคดัเลือก (marker-
assisted selection, MAS) ปั จ จุ บัน ส่ วน ใหญ่ ใช้
วิธีการค้นหาเครื่องหมายที่มีอิทธิพลสูง และใช้
เครื่องหมายทีค่น้หาไดช้่วยในการคดัเลอืก วธินีี้อาจ
มปีระสทิธภิาพน้อยเมื่อใช้กบัการคดัเลอืกลกัษณะ
ปรมิาณทีม่จี านวนยนีเกีย่วขอ้งจ านวนมากและไม่มี
ยีนที่มีอิทธิพลหลกั เช่น ลกัษณะผลผลิตพืช การ
ท านายค่าจโีนมหรอืการคดัเลอืกจโีนมเป็นวธิหีนึ่ง
ในการพฒันาล่าสุดทีใ่ช้เครื่องหมายทางพนัธุกรรม
ในการคดัเลอืก โดยใชข้อ้มลูเครื่องหมายโมเลกุลทีม่ี
การกระจายทัว่ทัง้จโีนม (ไม่ใช่เฉพาะเครื่องหมาย
โมเลกุลบริเวณของจีโนมที่สนใจที่สัมพันธ์กับ
ลกัษณะที่ต้องการคดัเลือก) ติดตามและใช้ท านาย
ค่าการผสมพนัธุ์และลกัษณะปรากฏหรือฟีโนไทป์ 
(Meuwissen et al., 2001) การท านายค่ าจี โนม
สามารถท าให้ข้อมูลพันธุกรรมมีประโยชน์ใน
โปรแกรมการปรบัปรุงพนัธุ์พืชได้โดยตรง เพราะ
สามารถวิเคราะห์จีโนไทป์ได้ตัง้แต่พืชยังเป็นต้น
อ่อนและท านายฟีโนไทป์ไดจ้ากการท านายค่าจโีนม 
(Grattapaglia, 2017) โดยการสรา้งแบบจ าลองทาง
สถิติเพื่อใช้ในการท านายจะใช้ข้อมูลจโีนไทป์และ  
ฟีโนไทป์จากประชากรฝึกหรือประชากรตัวอย่าง 
(training population) ในการสร้างแบบจ าลองทาง
สถิติ และสามารถน าแบบจ าลองทางสถิติที่สร้าง
ได้มาใชท้ านายค่าการผสมพนัธุ์จโีนมและฟีโนไทป์
ของประชากรปรบัปรุงพนัธุ์ (breeding population) 
อื่นต่อไป 

วิธีการทางสถิติหรือแบบจ าลองทางสถิติที่
นิยมใช้ส าหรับการท านายค่าจีโนมทัว่ไป เช่น 
regression best linear unbiased predictor (RR-
BLUP), Bayesian least absolute shrinkage and 
selection operator (LASSO) (BL) (Park and 
Casella, 2008), reproducing kernel Hilbert space 
(RKHS) (Gianola and van Kaam, 2008) RR-

BLUP และ BL เป็นสถติพิาราเมตรกิทีม่กีารก าหนด
สมมติฐานของความสมัพนัธ์ระหว่างจีโนไทป์และ  
ฟีโนไทป์เช่นเดียวกนั แต่ต่างกนัที่การกระจายตวั
ของค่าประมาณอิทธิพลเครื่องหมาย (marker 
effect) RR-BLUP ก าหนดสมมตฐิานใหค้่าประมาณ
อิทธิพลเครื่องหมายมีการกระจายตัวแบบปกติ 
(normally distribution) หรือทุกเครื่องหมายส่งผล
ต่อความแปรปรวนฟีโนไทป์เล็กน้อยและเท่ากัน 
(Meuwissen et al., 2001) ส่ ว น  BL ก า ห น ด
สมมุติฐานให้ค่าประมาณอิทธิพลมีการแจกแจง
อสิระทีม่คีวามแปรปรวนไม่เท่ากนั หรอืเครื่องหมาย
มอีทิธพิลต่อความแปรปรวนฟีโนไทป์ต่างกนั และมี
การกระจายตวัอทิธพิลของเครื่องหมายแบบ double 
exponential (Park and Casella, 2008) และ RKHS 
เป็นตวัแบบกึ่งพาราเมตรกิ (semiparametric) และ
เป็นการถดถอยแบบไม่เป็นเส้นตรง  (nonlinear 
regression) ตวัแบบกึ่งพาราเมตรกิวเิคราะห์ได้ถึง
อิทธิพล เนื่ องจากพันธุกรรมแบบบวกสะสม 
(additive effect) และอิทธิพลเนื่องจากพันธุกรรม
แบบไม่บวกสะสม (non-additive effect) (Howard 
et al., 2014)  โดย RKHS สามารถวิเคราะห์ถึง
ปฏิกิรยิาการข่มระหว่างยนีต่างต าแหน่ง (epistatic 
interaction) ได้อีกด้วย  (Gianola and van Kaam, 
2008) 

ความแม่นย าของการท านายค่าจโีนมขึ้นอยู่
กบัหลายปัจจยั ไดแ้ก่ ระดบัของ linkage disequili-
brium (LD) ระหว่างเครื่องหมายพนัธุกรรมกับยีน
ลักษณะปริม าณ  ( quantitative trait loci, QTL) 
จ านวนตวัอย่างของพชืทีจ่ะใชเ้ป็นประชากรตวัอยา่ง
ในการสรา้งแบบจ าลองทางสถติ ิ(training set, TS) 
ค่าอตัราพนัธุกรรมของลกัษณะทีศ่กึษา (heritability)  
การกระจายตวัของ QTL (Hayes et al., 2009) และ
ความถี่และอิทธิพลของเครื่องหมายพันธุกรรม 
(Solberg et al.,2008) การศึกษานี้มีวัตถุประสงค์
เพื่อศึกษาปัจจัยที่มีผลต่อความแม่นย า ในการ
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ท านายค่าจโีนม โดยศกึษาแบบจ าลองทางสถติิและ
อิทธิพลของจ านวนเครื่องหมายพนัธุกรรม ที่มีผล
ต่อความแม่นย าในการท านายค่าจีโนมลักษณะ
ผลผลติน ้ายางของยางพารา 
 

2. วิธีการวิจยั 
2.1 ข้อมูลท่ีใช้ในงานวิจยั 

ข้อมูลจีโนไทป์และฟีโนไทป์ผลผลิตน ้า
ยางที่ใช้ในงานวิจยันี้เป็นข้อมูลจากงานวิจยัก่อน
หน้า (Chanroj et al., 2017) พนัธุ์ยางที่ใช้เป็นยาง
ป่ามาจากประเทศมาเลเซยีและประเทศไอวอรโีคสต์ 
ซึ่งมีต้นก าเนิดในเขตป่าแอมะซอนจาก 3 รัฐ ใน
ประเทศบราซลิ รฐั Acre 14 สายพนัธุ ์รฐั Rondonia 
91 สายพันธุ์ และรัฐ Mato Grosso 64 สายพันธุ์ 
รวม 170 สายพนัธุ์ ต้นยางทัง้หมดน ามาขยายพนัธุ์
ที่ศูนย์วจิยัยางหนองคาย จงัหวดัหนองคาย ซึ่งอยู่
ในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย  

2.1.1 ขอ้มลูฟีโนไทป์และการวเิคราะห ์ 
ประเมินผลฟีโนไทป์จากลักษณะ

ผลผลติน ้ายาง โดยการกรดียางทีเ่หนือระดบัพืน้ดนิ 
1.5 เมตร โดยกรดีครึง่ตน้วนัเวน้วนั (1/2 S d/ 2) ชัง่
น ้ าหนักน ้ ายางที่ได้ในหน่วยกรัมต่อการกรีด 
เปรยีบเทยีบในช่วงฤดูฝนและฤดูแล้ง ทดสอบการ
แจกแจงแบบปกติของขอ้มูลตามขอ้ตกลงเบื้องต้น
ในการวิเคราะห์ทางสถิติโดยใช้การทดสอบของ 
Kolmogorov-Smirnov ที่ ร ะ ดับ นั ย ส า คัญ  0.01 
วิเคราะห์ความสมัพนัธ์ลกัษณะระหว่างฤดูฝนและ
ฤดแูลง้ดว้ยโปรแกรม SPSS  

2.1.2 ขอ้มลูจโีนไทป์ 
เครื่องหมายทางพันธุกรรมที่ใช้ใน

งาน วจิยั คอื เครื่องหมาย SNP (single nucleotide 
polymorphism) จ านวน 14,155 เครื่องหมาย ซึ่ง
เป็นเครื่องหมายที่พฒันาจากการใชเ้ทคโนโลยกีาร
วเิคราะหล์ าดบัเบสยุคใหม่ วเิคราะหล์ าดบัเบสทราน
สครปิโทรม (transcriptome sequencing) และผ่าน

การคดักรองคุณภาพเครื่องหมายจากงานวิจยัก่อน
หน้า (Chanroj et al., 2017)  

2.2 ปัจจัยท่ีมีผลต่อความแม่นย าการ
ท านายค่าจีโนมแบบจ าลองทางสถิติ 

งานวจิยันี้ใชแ้บบจ าลองทางสถติ ิ2 แบบ 
คอื RR-BLUP และ BL แบบจ าลองทางสถติทิัง้สอง
ต่ า งกันที่ สมมติฐานการแจกแจงก่ อน  ( prior 
distribution) ของอิทธิพลของเครื่องหมาย  SNP 
โดยมรีปูแบบแบบจ าลองพืน้ฐานทีเ่หมอืนกนั คอื     

y = µ + Xg + e 
โดย y คอื เวคเตอร์ของค่าสงัเกต µ คอื 

เวคเตอร์ค่าเฉลี่ยประชากร (ค่าเฉลี่ยค่าสังเกต
โดยรวมของ training set แต่ละเครื่องหมาย SNP) 
X คื อ  เ ม ท ริ ก ซ์ ข น าด  n x m แ สด ง อิท ธิพ ล
เครื่องหมาย SNP จ านวน m เครื่องหมาย โดยที ่Xij 
= -1, 0, 1 เมื่อจโีนไทป์ของตวัอย่างที ่i เครื่องหมาย 
SNP ต าแหน่ง j เป็น AA, AB, BB ตามล าดบั n คอื 
จ านวนตัวอย่าง m คือ จ านวนเครื่องหมาย g คือ
เวคเตอรข์นาด m x 1 อทิธพิลของเครื่องหมาย SNP 
แต่ละต าแหน่ง e คอื เวคเตอรค์่าความคลาดเคลื่อน 

วธิ ีRR-BLUP ก าหนดสมมตฐิานให ้g มี
การกระจายตวัแบบปกต ิโดย gi~N(0, 𝜎𝑔

2) ส่วนวธิ ี
BL ก าหนดสมมติฐานให้ g มกีารแจกแจงอิสระทีม่ี
ความแปรปรวนไม่เท่ากันและมีการกระจายตัว
อิทธิพลของเครื่องหมายแบบ double exponential 
(DE)  

𝐷𝐸(𝑔𝑗|λ) = ∏ (𝜆/2)exp⁡(−𝜆|𝑔𝑗|)⁡
𝑝
𝑗=1   

การกระจายตวัของ DE ประกอบดว้ย
การประมาณค่าอทิธพิลเครื่องหมาย SNP ต ่า (ค่า
อทิธพิลเครื่องหมายเขา้ใกลศู้นย)์ จ านวนมาก และ
ประมาณค่าอทิธพิลเครื่องหมาย SNP ระดบัปาน
กลางถงึสงูจ านวนน้อย (Campos et al., 2009) 

2.2.1 ชุดเครื่องหมาย SNP 
คัดเลือกเครื่องหมายแบบสุ่มตัง้แต่ 

50-14,150 เครื่องหมาย เพื่อศึกษาอิทธิพลของ
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จ านวนเครื่องหมายพนัธุกรรมต่อความแม่นย าการ
ท านายค่าจีโนม โดยเพิ่มจ านวนเครื่องหมายขึ้น 
ครัง้ละ 50 เครื่องหมาย เปรียบเทียบกับการใช้
เครื่องหมายทัง้จโีนมจ านวน 14,155 เครื่องหมาย 

2.2.2 การวิเคราะห์ความแม่นย าการ
ท านาย 

ความแม่นย าการท านายรายงานผล
เป็นค่าเฉลี่ยและค่าคลาดเคลื่อนมาตรฐานจากการ
ค านวณค่าสัมประสิทธิส์หสัมพันธ์ (correlation 
coefficient) ระหว่างค่าที่ท านาย (predict) กับค่าที่
สงัเกตได ้(observ) ของการวเิคราะห ์500 รอบ โดย
แต่ละรอบจะแบ่งประชากรตวัอย่าง (170 ตวัอย่าง) 
เป็น 2 กลุ่ม คอื กลุ่มประชากรฝึกหดั (training set) 
102 ตัวอย่าง (60 เปอร์เซ็นต์) และกลุ่มประชากร
ทดสอบ (validate set) 68 ตวัอย่าง (40 เปอรเ์ซน็ต)์ 
 

3. ผลการวิจยัและวิจารณ์ 
3.1 ข้อมูลฟีโนไทป์ 

การตรวจสอบรูปแบบการกระจายของ
ข้อมูลฟีโนไทป์ พบว่าลกัษณะผลผลิตน ้ายางไม่มี
การกระจายตัวแบบปกติจึงต้องแปลงข้อมูลเพื่อ
แก้ไขให้ข้อมูลฟีโนไทป์เป็นไปตามข้อก าหนด
เบื้องต้น โดยดดัแปลงข้อมูลเดิมโดยใช้ลอการทิมึ 
(logarithmic transformation) ในฤดูฝนมผีลผลติน ้า
ยาง 0.30-18.35 กรมั เฉลี่ย 4.52 กรมั ในฤดูแล้งมี
ผลผลิตน ้ายาง 0.64-31.34 กรมั  เฉลี่ย 6.88 กรมั
งานวจิยัก่อนหน้าของ Chanroj และคณะ (2017) ที่
ใชข้อ้มลูในการศกึษาชุดเดยีวกนั ผลการประเมนิค่า
อัตราพันธุกรรมแบบกว้าง (h2) ของทุกลักษณะ 
พบว่ามคี่าอยู่ในระดบัสูงปานกลาง โดยผลผลติน ้า
ยางฤดูฝนและฤดูแล้งมีอตัราพนัธุกรรมแบบกว้าง 
52.16 และ 57.42 เปอร์เซ็นต์ ตามล าดบั แสดงให้
ว่าความแปรปรวนของทุกลกัษณะเกดิขึน้เนื่องจาก
ได้รบัอิทธิพลจากยีนมากกว่าสภาพแวดล้อม การ
คดัเลือกจีโนไทป์ที่มีประสิทธิภาพจะสามารถช่วย

เพิ่มความก้าวหน้าทางพันธุกรรม (genetic gain) 
ลกัษณะผลผลติน ้ายาง 

3.2 ปัจจัยท่ีมีผลต่อความแม่นย าการ
ท านายค่าจีโนม 

3.2.1 อตัราพนัธุกรรม 
การวิเคราะห์ความแม่นย าการ

ท า น ายค่ า จี โ นม โ ดย ใช้ ข้อ มู ล ฟี โน ไท ป์  60 
เปอร์เซ็นต์ ของประชากรทัง้หมด (102 ตัวอย่าง) 
เครื่องหมาย SNP 14,155 เครื่องหมาย ในการสรา้ง
แบบจ าลองทางสถิติ (ตารางที่ 1) พบว่าความ
แม่นย าการท านายค่าจีโนมสอดคล้องกับค่าอตัรา
พนัธุกรรม โดยลกัษณะผลผลิตน ้ายางในฤดูแลง้ทีม่ี
ค่าอตัราพนัธุกรรมทีสู่งกว่าผลผลติน ้ายางในฤดูฝน 
มีค่าความแม่นย าการท านายค่าจีโนมที่สูงกว่า
เช่นเดยีวกนัไม่ว่าจะใชแ้บบจ าลองทางสถติแิบบใด 
ความสมัพนัธ์นี้สอดคล้องกับการศึกษาหลายงาน
ก่อนหน้านี้  (Hayes et al. , 2009; Duangjit et al., 
2016; Kwong et al., 2017) ซึ่งสามารถอธิบายว่า
ลกัษณะที่มีอตัราพนัธุกรรมสูงมีความสมัพนัธ์เชงิ
บวกกับความแม่นย าการท านายค่าจีโนม จึง
น ามาใชค้าดการณ์ความแม่นย าการท านายค่าจโีนม
เบือ้งตน้ได ้(Resende et al., 2012) 
 
ตารางท่ี 1 ค่าเฉลี่ยความแม่นย าการท านาย (500 

ซ ้า) ของลักษณะผลผลิตน ้ายางในฤดู
ฝน (YD) และฤดูแล้ง (YW) จากการใช้
แบบจ าลองสถิติที่ต่างกนั โดยใช ้SNP 
จ านวน 14,155 เครื่องหมาย 

 

ลกัษณะ 
h2  
(%) 

แบบจ าลองทางสถติ ิ
RR-BLUP BL 

mean SE mean SE 
YD 52.16 0.35 0.001 0.25 0.087 
YW 57.42 0.38 0.001 0.30 0.083 
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รปูท่ี 1 ค่าเฉลีย่ความแม่นย าการท านายค่าจโีนมลกัษณะผลผลติน ้ายางในฤดฝูน (YD) และฤดแูลง้ (YW) โดย

ใชชุ้ดจ านวนเครื่องหมายทีต่่างกนั  
 

3.2.2 แบบจ าลองทางสถติ ิ
การเปรยีบเทยีบแบบจ าลองทางสถติ ิ

RR-BLUP และ BL ดงัตารางที ่1 และรปูที ่1 พบว่า 
RR-BLUP ให้ความแม่นย าการท านายค่าจโีนมสูง
กว่า BL ความแม่นย าการท านายลกัษณะผลผลติน ้า
ยางในฤดูฝนและฤดูแล้งจาก RR-BLUP มคี่า 0.35 
และ 0.38 ตามล าดับ ซึ่งมากกว่า BL ที่ให้ความ
แม่นย าการท านายลกัษณะผลผลติน ้ายางในฤดูฝน
และฤดแูลง้ 0.25 และ 0.30 ตามล าดบั 

มหีลายการศกึษาก่อนหน้านี้แสดงให้
เห็นว่าวธิ ีBayesian เช่น BL มกัจะมคีวามแม่นย า
ม า กก ว่ า  RR-BLUP (Meuwissen et al., 2001; 
Clark et al., 2011; Honarvar et al., 2013) แต่ มี
เหตุผลหนึ่งทีผ่ลการวเิคราะหอ์าจไม่เป็นเช่นนัน้ คอื 
ลกัษณะนัน้ ๆ อาจถูกควบคุมดว้ย QTL ทีม่อีทิธพิล
ต่อลักษณะต ่ าและมีการกระจายอยู่ทัว่จีโนม 
(Daetwyler et al.,2010) วธิ ีBayesian มสีมมตฐิาน
ให้ QTL มีอิทธิพลต่อฟีโนไทป์ต่างกันขึ้นอยู่กับ
ลักษณะที่ใช้ในการท านาย (Park and Casella, 

2008) จะมีประสิทธิภาพดีกว่า RR-BLUP เมื่อใช้
ท านายลกัษณะฟีโนไทป์ทีเ่ครื่องหมายมอีทิธพิลต่อ 
QTL มาก และจ านวนน้อย (Clark et al., 2011) 
ส่วน RR-BLUP จะท านายได้แม่นย ากว่าเมื่อใช้
ท านายลกัษณะที่ถูกควบคุมด้วย QTL ที่มอีิทธพิล
ไม่สูงมากและถูกควบคุมด้วยเครื่องหมายจ านวน
มาก โดย RR-BLUP มีสมมติฐานว่า QTL ทัง้หมด
จะอธิบายถึงความแปรปรวนฟีโนไทป์เท่ากัน 
(Meuwissen et al., 2001) อาจสรุปได้ว่าลักษณะ
ผลผลติน ้ายางถูกควบคุมดว้ยยนีหลายต าแหน่ง ไม่
มียีนหลกัที่ส่งผลต่อความแปรปรวนของฟีโนไทป์ 
และยีนควบคุมแต่ละต าแหน่งไม่ได้มีอิทธิพลมาก
และน้อยต่างกัน ท าให้ได้ค่าความแม่นย าการ
ท านายจาก RR-BLUP สงูกว่า เน่ืองจาก RR-BLUP 
มีสมมติฐานว่าทุกเครื่องหมายส่งผลต่อความ
แปรปรวนของฟีโนไทป์ เล็ก น้อยและเท่ากัน 
(Meuwissen et al., 2001) 

3.2.3 จ านวนเครื่องหมาย 
จ านวนเครื่องหมาย มคีวามส าคญัตอ่ 
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ความแม่นย าการท านายค่าจโีนม จากรูปที ่1 แสดง
ความสมัพนัธร์ะหว่างจ านวนเครื่องหมาย SNP ทีใ่ช้
ในการสร้างแบบจ าลองทางสถิติและความแม่นย า
การท านายค่าจโีนม พบว่าความแม่นย าการท านาย
ลักษณะผลผลิตน ้ ายางทัง้ในฤดูฝนและฤดูแล้ง
เพิม่ขึ้นเมื่อเพิ่มจ านวนเครื่องหมาย SNP จากการ
เพิ่มจ านวนเครื่องหมาย SNP ในช่วงแรกมีความ
แปรปรวนของความแม่นย าการท านายค่าจีโนม 
อาจเกิดจากการคัดเลือกเครื่องหมายแบบสุ่มที่มี
จ านวนไม่มากพอที่จะท าให้การท านายมีความ
แม่นย าสูงแบบคงที่ และความแม่นย าการท านาย
เริ่มคงที่เมื่อเพิ่มจ านวนเครื่องหมาย SNP จนถึง
จ านวนหนึ่ง เช่นเดียวกันทัง้ในการใช้แบบจ าลอง
ทางสถติ ิRR-BLUP และ BL โดย RR-BLUP ใหค้่า
ความแม่นย าสงูทีสุ่ดและเริม่คงที ่เมื่อใชเ้ครื่องหมาย 
SNP ตัง้แต่ 3,350 เครื่องหมาย ส าหรับลักษณะ
ผลผลิตนน ้ ายาง ในฤดูฝน  และตั ้ง แต่  1,000 
เครื่องหมาย ส าหรบัลกัษณะผลผลิตน ้ายางในฤดู
แล้ง ซึ่งมคี่าความแม่นย าการท านายค่าจโีนม 0.34 
และ 0.41 ตามล าดบั ส่วน BL ใหค้่าความแม่นย าสงู
ที่สุดและเริ่มคงที่ เมื่อใช้เครื่องหมาย SNP ตัง้แต่ 
2,750 เครื่องหมาย ส าหรบัลกัษณะผลผลติน ้ายาง
ในฤดูฝน และตัง้แต่ 4,250 เครื่องหมาย ส าหรับ
ลักษณะผลผลิตน ้ ายางในฤดูแล้ง ซึ่งมีค่าความ
แม่นย าการท านายค่าจีโนม 0.23 และ 0.28  ตาม 
ล าดบั 

การคัดเลือกเครื่องหมายในการ
ทดลองนี้เป็นการคัดเลือกแบบสุ่ม ดังนัน้จ านวน
เครื่องหมายที่ถูกคดัเลอืก ซึ่งม ีLD กบัยนีลกัษณะ
ปรมิาณจงึมลีกัษณะสุ่มเช่นกนั จงึอาจเป็นเหตุผลว่า
ค่าความแม่นย าสูงสุดยงัไม่สูงมากนักในการทดลอง
นี้ เมื่อเปรียบเทยีบกบังานวจิยัอื่นที่มกีารคดัเลอืก
เครื่องหมายโดยวธิแีบบไม่สุ่ม เช่น การวเิคราะหค์่า
สัม ป ร ะสิท ธิ ถ์ ดถอย เชิ ง เ ดี่ ย ว  (simple linear 
regression) ของเครื่องหมายแต่ละเครื่องหมาย 

(Macciotta et al., 2009) การคดัเลอืกโดยวเิคราะห์
ค่ า อิ ท ธิพลของ เค รื่ อ งหมาย  (marker effect) 
(Kwong et al., 2017) การคดัเลอืกเครื่องหมายโดย
เว้นระยะห่างระหว่างเครื่องหมายให้เท่ากันและ
กระจายทัว่จโีนม (Zhang et al., 2011) นอกจากนี้
การเพิ่มจ านวนเครื่องหมายมากขึ้นมีค่าความ
แม่นย าสูงทีสุ่ดคงทีอ่าจเกดิจากจ านวนตวัแปรอสิระ
ทีใ่ส่ในสมการถดถอยเป็นตวัแปรไม่มคีวามสมัพนัธ์
กบัตวัแปรตามจงึท าใหป้ระสทิธภิาพของการท านาย
ไม่เพิม่ขึน้ 

เป้าหมายของการศึกษาอิทธิพล
จ านวนเครื่องหมาย SNP ในพชืที่ไม่ใช่พชืต้นแบบ
การศกึษาพนัธุศาสตร์ ส่วนใหญ่แนวทางการศกึษา
จะศึกษาเพื่อทดสอบความเป็นไปได้ของการลด
จ านวนเครื่องหมายทีใ่ชใ้นการท านายค่าจโีนม การ
ลดจ านวนเครื่องหมาย SNP ได้โดยไม่ลดความ
แม่นย าการท านาย จะสามารถลดต้นทุนการ
วิเคราะห์จโีนไทป์ในโครงการปรบัปรุงพนัธุ์ และมี
ประโยชน์อย่างมากส าหรบัพืชที่ยงัไม่มีระบบการ
วิเคราะห์จีโนไทป์แบบประสิทธิภาพสูง (high 
throughput genotyping) เช่น  SNP อาเรย์  (high 
density SNPs panel array) (Ballesta et al., 2020) 
นอกจากนี้การทีส่ามารถลดจ านวนเครื่องหมายโดย
ที่ความแม่นย าไม่ลดลง ท าให้สามารถน าต้นทุนที่
ลดไปใชใ้นการเพิม่จ านวนประชากรตวัอย่างทีใ่ชใ้น
การท านายค่าจีโนม การมีประชากรฝึกหดัในการ
สรา้งแบบจ าลองทางสถติมิากจะท าใหก้ารท านายคา่
จีโนมมีประสิทธิภาพในการคัดเลือกมากขึ้น 
(Cericola et al., 2017)  
 

4.สรปุ 
อัตราพันธุกรรมแบบกว้างของลักษณะ

ผลผลิตน ้ายางทัง้ในฤดูฝนและฤดูแล้งที่มคี่าอยู่ใน
ระดบัสูงปานกลาง แสดงให้เห็นว่าความแปรปรวน
ของทุกลกัษณะเกิดขึ้นเนื่องจากได้รบัอิทธพิลจาก
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ยนีมากกว่าสภาพแวดลอ้ม สมัพนัธก์บัความแม่นย า
การท านายค่าจโีนม การท านายค่าจโีนมจะมคีวาม
แม่นย าเมื่อใช้ปัจจัยต่าง ๆ ที่มีอิทธิพลต่อความ
แม่นย าการสร้างแบบจ าลองทางสถิติที่เหมาะสม 
การวิจัยนี้แสดงให้เห็นว่าการเปรียบเทียบแบบ 
จ าลองทางสถติสิ าหรบัการสรา้งแบบจ าลองสถติกิาร
ท านายค่าจีโนม มีผลต่อความแม่นย าของการ
ท านาย โดยพบว่า RR-BLUP มีความแม่นย าการ
ท านายทีสู่งกว่า BL ท าใหส้รุปไดว้่าลกัษณะผลผลติ
น ้ายางถูกควบคุมด้วยยีนหลายต าแหน่ง ไม่มียีน
หลกัทีส่่งผลต่อความแปรปรวนของฟีโนไทป์ ดงันัน้
กล่าวไดว้่าการปรบัปรุงพนัธุ์ลกัษณะผลผลติน ้ายาง
ของยางพาราโดยใช้เทคโนโลยกีารคดัเลือกจโีนม 
(genomic selection) เป็นอีกแนวทางหนึ่ งที่อาจ
เหมาะสมมากกว่าการใช้เครื่องหมายช่วยคดัเลอืก 
(MAS) แต่ การ ใช้ เครื่ อ งหมายจ านวนมากที่
ครอบคลุมทัง้จีโนมในการคัดเลือกจีโนมจะท าให้
ต้นทุนการคดัเลอืกสูง จงึไม่เหมาะสมกบัการใชง้าน
จรงิในโครงการปรบัปรุงพนัธุย์างพารา การศกึษานี้
พบว่าการใช้จ านวนเครื่องหมายจ านวนมากที่
ครอบคลุมทัง้จโีนมไม่ไดช้่วยเพิม่ความแม่นย าของ
การท านายค่าจโีนมลกัษณะผลผลติน ้ายาง แต่การ
คดัเลอืกแบบสุ่มจ านวนหนึ่งก็ให้ความแม่นย าการ
ท านายค่าจีโนมได้ไม่ต่างจากการใช้เครื่องหมาย
จ านวนมากทัง้จโีนมส าหรบัประชากรยางพาราชุดนี้ 
ดงันัน้แนวทางการศกึษาการคดัเลอืกเครื่องหมาย
เพื่อใช้ในการสร้างแบบจ าลองทางสถิติส าหรบัการ
ท านายค่าจโีนมที่ไม่ใช่การคดัเลอืกแบบสุ่มและให้
ค่าความแม่นย าสูงขึ้น  จึงเป็นแนวทางที่ควรมี
การศกึษาต่อไป 
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