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Abstract 
The purposes of this study were to compare genetic trend, correlation and accuracy of 

breeding value from univariate and multivariate analysis. Traits used in the analysis were birth weight, 
weaning weight, and yearling weight using 18,928-pedigree animal of Brahman from Department of 
Livestock Development (DLD) from 1978 to 2001 were used in this study. Restriction Maximum 
Likelihood (REML) estimated genetic parameters. Best Linear Unbiased Prediction (BLUP) using 
BULPF90 PC–PAK 2.02 program, predicted breeding value and genetic trend. The results of this 
study were higher genetic trend and accuracy of breeding value from multivariate analysis in weaning 
and yearling weight because it was positive correlations for adjust. Then birth weight were effect for 
weaning and yearling weight but weaning and yearling weight were no effect for birth weight. The 
best of multivariate analysis can predicted of breeding value in missing trait by correlate between trait 
and relationship of animal. 
Keyword: Genetic trend, Breeding Value, accuracy, Univariate and Multivariate analysis, Brahman. 
 

บทคัดยอ 
การศึกษาครั้งนี้มีวัตถุประสงคเพื่อศึกษาแนวโนมทางพันธุกรรม ความสัมพันธของคาการผสม

พันธุ และความแมนยําของคาการผสมพันธุ ที่ไดจากการวิเคราะหทีละลักษณะ และการวิเคราะหรวม
หลายลักษณะของลักษณะน้ําหนักแรกเกิด น้ําหนักหยานม และน้ําหนักเมื่ออายุ 1 ป (400 วัน) ของ
โคบราหมัน โดยใชขอมูลโคบราหมันจํานวน 18,928 ตัว ของกรมปศุสัตว ตั้งแตป พ.ศ. 2521- 2544  
นํามาวิเคราะหความแปรปรวนทางพันธุกรรม โดยวิธี Restricted Maximum Likelihood (REML) 
ทํานายคาการผสมพันธุ แนวโนมทางพันธุกรรม และความแมนย้ําของคาการผสมพันธุโดยวิธี Best 
Linear Unbiased Prediction (BLUP) ดวยโปรแกรมสําเร็จรูป BLUPF90 PC–PAK 2.02 ผลการศึกษา



พบวาการวิเคราะหรวมหลายลักษณะ จะสงผลใหมีผลตอบสนองตอการคัดเลือก แนวโนมทาง
พันธุกรรม และความแมนยําของคาการผสมพันธุสูงกวาการวิเคราะหทีละลักษณะโดยเฉพาะน้ําหนัก
เมื่อหยานม และเมื่ออายุ 1 ป เนื่องจากมีการปรับดวยความสัมพันธกันระหวางลักษณะ และมี
ความสัมพันธกันในเชิงบวก โดยน้ําหนักแรกเกิด น้ําหนักหยานม จะสงผลตอการแสดงออกของน้ําหนกั
เมื่ออายุ 1 ป แตน้ําหนักหยานม และน้ําหนักเมื่ออายุ 1 ปจะไมมีโอกาสสงผลตอการแสดงออกของ
น้ําหนักเมื่อแรกเกิด และการวิเคราะหรวมหลายลักษณะจะสามารถประเมินคาการผสมพันธุของอีก
ลักษณะหนึ่งซ่ึงอาจจะไมมีขอมูลของลักษณะนั้น ๆ ได โดยอาศัยความสัมพันธกันระหวางลักษณะ และ
ความสัมพันธุกันทางสายเลือด 
คําสําคัญ; แนวโนมทางพันธุกรรม, คาการผสมพันธุ, ความแมนยําของคาการผสมพันธุ, การวิเคราะหที

ละลักษณะและหลายลักษณะ และโคบราหมัน 
 

คํานํา 
การประมาณความแปรปรวนโดยวิธี Restricted Maximum Likelihood (REML) โดย (Patterson 

and Thompson, 1971) และการประเมินคาการผสมพันธุดวยวิธี Best Linear Unbiased Prediction 
(BLUP) โดย Henderson (1973) เปนเทคนิคที่นิยมใชในปจจุบัน ซ่ึงจะใชขอมูลจากหลายแหลงในการ
ประเมิน และสามารถปรับปจจัยคงที่ (fixed effect) รวมกับปจจัยสุม (random effect) มีการปรับซ้ําไม
เทากัน และใชความสัมพันธระหวางตัวสัตวในการประเมิน ในการประเมินสามารถประเมินไดทีละ
ลักษณะ (single trait) หรือหลายลักษณะ (multiple trait) คาพารามิเตอรทางพันธุกรรมที่ประเมินไดจาก
เทคนิค BLUP เปนคาที่ไดใกลเคียงกับคาจริงของประชากรสูงสุด (unbiased) และมีความคลาดเคลือ่นต่าํ
ที่สุด (minimum error variance) (Mrode, 1996) และเมื่อมีขอมูลเพิ่มมากขึ้นก็จะใหความแมนยํา 
(accuracy) เพิ่มสูงขึ้น (Sivarajasingam et al., 1998) 

การประเมินพันธุกรรมของสัตวจากหลายลักษณะพรอมกัน (multiple traits) จะชวยเพิ่มความ
แมนยําในการคัดเลือก (accuracy) และเปนการประเมินที่ไมเอนเอียง (unbiased) เนื่องจากมกีารปรบัดวย
คาสหสัมพันธรวมระหวางลักษณะ (Henderson and Quaas,1976 และ Sivarajasingam et al., 1998) 
นอกจากนี้การประเมินอิทธิพลรวมระหวางฝูงการจัดการและพอพันธุ (herd sire interaction) จะสงผล
ทําใหเพิ่มความเชื่อมั่นใหกับโมเดลมากขึ้น และจะมีผลทําใหอัตราพันธุกรรมที่เปนอิทธิพลจากยีน
โดยตรง และสหสัมพันธของอิทธิพลจากยีนโดยตรง และยีนที่ผานทางแมลดต่ําลง (Meyer, 1997; 
Baschnagel et al., 1999) โดย Buchanan and Nielsen (1979) กลาววาอิทธิพลรวมระหวางฝูงการจัดการ
และพอพันธุมีนัยสําคัญมากกับลักษณะน้ําหนักหยานม 

คาการผสมพันธุที่ประเมินได จะใชในการจัดลําดับของสัตวในฝูง โดยสัตวตัวใดที่มีคาสูงกวา
คาเฉลี่ยจะใหคาเปนบวก และถาต่ํากวาคาเฉลี่ยจะใหคาเปนลบ ดังนั้นคาเฉลี่ยของคาการผสมพันธุจึง



ควรจะเทากับศูนย หรือใกลเคียงกับศูนย และสามารถใชคาการผสมพันธุเฉลี่ยในแตละปเกิด (year of 
birth) หรือแตละรุน (generation) ไปสรางกราฟเพื่อดูแนวโนม หรือความกาวหนาของการคัดเลือกที่
ผานมาได (genetic trend) วามีการเปลี่ยนแปลงไปในทิศทางที่เพิ่มขึ้น หรือลดลงอยางไร (Bourdon, 
2000) ดังนั้นในการศึกษาครั้งนี้จึงมีวัตถุประสงคเพื่อ เปรียบเทียบแนวโนมทางพันธุกรรม และการ
จัดลําดับของคาการผสมพันธุ และความแมนยําของคาการผสมพันธุที่ไดจากการวิเคราะหทีละลักษณะ 
และการวิเคราะหรวมหลายลักษณะ ของลักษณะน้ําหนักแรกเกิด น้ําหนักหยานม และน้ําหนักเมื่ออายุ 1 
ป (400 วัน) ของโคบราหมัน 

 
วิธีการศึกษา 

ขอมูลท่ีใชวิเคราะห 
 ใชขอมูลโคบราหมันที่เล้ียงในหนวยงานของกรมปศุสัตวซ่ึงประกอบดวยน้ําหนักแรกเกิด 
น้ําหนักหยานม และน้ําหนักเมื่ออายุ 1 ป (400 วัน) จากโคบราหมันตั้งแตป พ.ศ.2520 ถึง พ.ศ.2544 
ประกอบดวยขอมูลตัวสัตวรวมพันธุประวัติ จํานวน 18,928 ตัว (Table 1.) ในการวิเคราะหจะทําการ
วิเคราะหทีละลักษณะ และการวิเคราะหรวมสามลักษณะ ดังนี้คือ 
 
Table 1. Characteristics of data structure analysis and body weight record in Brahman cattle. 

Traits N Average Std 
Animal with record 
Animal in pedigree 
Herd-sire interaction 
Contemporary groups at birth 
Contemporary groups at weaning 
Contemporary groups at yearling 
Birth weight records (kg) 
Weaning weight records (kg) 
Yearling weight records (kg) 

13,737 
18,928 
2,759 
2,340 
1,214 
444 
10,849 
8,921 
747 

- 
- 
- 
- 
- 
- 
27.27 
158.80 
222.89 

- 
- 
- 
- 
- 
- 
3.80 
27.85 
44.17 

 โมเดลที่ 1. การวิเคราะหทีละลักษณะ โดยศึกษาทีละลักษณะ โดยมีรูปแบบสมการเสนตรงแบบ
หุนผสมของน้ําหนักเมื่อแรกเกิด น้ําหนักเมื่อหยานม และ น้ําหนักเมื่ออายุ 1 ปดังแสดงในสมการ ที่ [1], 
[2] และ [3] ตามลําดับ  
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 โมเดลที่ 2. การวิเคราะหรวมสามลักษณะ โดยทําการวิเคราะหในสามลักษณะไปพรอมกัน คือ
น้ําหนักแรกเกิด น้ําหนักเมื่อหยานม และน้ําหนักเมื่ออายุ 1 ป มีรูปแบบสมการเสนตรงแบบหุนผสม ดัง
สมการที่  [4] 
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โมเดลที่ 3. การวิเคราะหรวมสามลักษณะที่ประเมินฝูงการจัดการและพอพันธุรวมดวย โดย
รายละเอียดคลายกับโมเดลที่ [4] แตเพิ่มการประเมินอิทธิพลสุมรวมระหวางฝูงการจัดการและพอพันธุ 
(herd sire interaction) รวมในโมเดล โดยมีโครงสรางของ ความแปรปรวนของ ฝูงการจัดการและพอ
พันธุดังตอไปนี้ 
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การวิเคราะหขอมูล  
 การวิเคราะหแนวโนมทางพันธุกรรมจากขอมูลที่มีอยู ทําการประเมินความแปรปรวนโดยวิธี 
Restricted Maximum Likelihood (REML) (Patterson and Thompson, 1971) มีการปรับปจจัยคงที่
ประกอบดวยเพศ ฝูงการจัดการ วัน เดือนปที่ช่ังน้ําหนัก ลําดับการคลอด และอายุแมเมื่อคลอด (linear 
and quadratic covariate) การวิเคราะหทีละลักษณะใชโมเดลที่ไมมีการประเมินอิทธิพลรวมระหวางฝูง
การจัดการและพอพันธุ (herd sire interaction) ซ่ึงเปนโมเดลที่นิยมใชในปจจุบัน สวนวิเคราะหรวมสาม
ลักษณะใชทั้งสองโมเดล คือโมเดลที่มี และไมมีการประเมินอิทธิพลรวมระหวางฝูงการจัดการและพอ
พันธุ จากนั้นทําการประมาณคาการผสมพันธุ แนวโนมทางพันธุกรรม และความแมนยําของค าการผสม
พันธุ (Accuracy) ตามโมเดลที่ 1, 2 และ 3 โดยใชโปรแกรมสําเร็จรูป BLUPF90 PC-PAK 2.02 
(Duangjinda et al., 2002) ดังนี้คือ 

1. คาการผสมพันธุที่ประมาณไดนํามาหาคาเฉลี่ยแตละป และนํามาสรางกราฟเพื่อเปรียบเทียบ
ประสิทธิภาพของแตละโมเดล วิเคราะหหาความกาวหนาทางพันธุกรรมโดยเฉลี่ย และหาความสัมพันธ
ของคาการผสมพันธุที่ไดจากการวิเคราะหทีละลักษณะและหลายลักษณะ วาใกลเคียงกัน และมีลําดับที่
แตกตางกันหรือไม ดวยวิธี Pearson correlation และ Spearman rank correlation  

2. การเปรียบเทียบคาเฉลี่ยของ Accuracy ที่ไดจากการวิเคราะหในแตละโมเดล โดยหาคาเฉลี่ย
ของ Accuracy ในแตละปนํามาสรางกราฟเพื่อเปรียบเทียบความแตกตางของแตละโมเดล โดยคา 
Accuracy สามารถคํานวณไดจากโปรแกรมสําเร็จรูป BLUPF90 PC-PAK 2.02 ดังนี้ 
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{ }iicdiag  =  diagonal of Henderson mixed model equations 
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aσ  = direct genetic variance    
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eσ  = error variance  

 



ผลและวิจารณผลการศึกษา 
แนวโนมทางพันธุกรรม 

จากการนําคาการผสมพันธุท่ีไดจากการวิเคราะหทีละลักษณะ มาเปรียบเทียบกับคาที่ได
จากการวิเคราะหรวมหลายลักษณะทั้งสามโมเดล โดยนําคาการผสมพันธุท่ีเปนอิทธิพลจากยีน
โดยตรง และอิทธิพลจากยีนที่ผานทางแมหาคาเฉลี่ยแตละป ต้ังแตป พ.ศ. 2521 - 2544 พบวาการ
วิเคราะหรวมหลายลักษณะจากโมเดลที่ 2 และ 3 มีแนวโนมทางพันธุกรรมเฉลี่ยตอปท่ีเพ่ิมขึ้นใน
อัตราที่สูงกวาโมเดลที่ 1 เล็กนอย (Table 2) สวนน้ําหนักหยานม และน้ําหนัก  1 ปจะมีแนวโนมที่
เพิ่มขึ้นเชนกัน และเพิ่มในอัตราที่สูงกวาน้ําหนักแรกเกิด  เนื่องจากลักษณะเหลานี้มีความสัมพันธกัน
ในเชิงบวก (สมพร และ คณะ, 2547) ดังนั้นน้ําหนักแรกเกิด และน้ําหนักหยานมจะสงผลถึง
ลักษณะ 1 ปดวย แตในทางตรงกันขามน้ําหนัก 1 ปกลับไมมีโอกาสสงผลตอน้ําหนักหยานม และ
น้ําหนักแรกเกิด และเมื่อนําคาการผสมพันธุเฉลี่ยไปสรางกราฟแสดงความกาวหนาของการ
คัดเลือกที่ผานมา พบวาเสนกราฟที่ไดก็ใหผลตอบตอการคัดเลือกที่ใกลเคียงกัน (Figure 1) ยกเวน
ในลักษณะน้ําหนักเมื่ออายุ 1 ปในการวิเคราะหรวมหลายลักษณะจะมีแนวโนมทางพันธุกรรมที่
สูงกวาการวิเคราะหทีละลักษณะ ซึ่งสอดคลองกับผลตอบสนองจากการคัดเลือกเฉลี่ยตอปท่ี
คํานวณได  

 
Table 2 Genetic gain per year from model I, model II and model III of body weight in Brahman. 

Direct Genetic Effect Maternal Genetic Effect  
Model  I Model  II Model  III Model  I Model  II Model  III 

birth weight 0.017 0.019 0.018 - - - 
weaning weight 0.077 0.108 0.099 0.003 0.013 0.015 
yearling weight 0.021 0.119 0.115 - - - 
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Figure 1 Genetic trend of direct and maternal at birth, wean and yearling weight from model I, model 

II and model III in Brahman. 

 
ความสัมพันธของคาการผสมพันธุจากการวิเคราะหทีละลักษณะและหลายลักษณะ  

คาการผสมพันธุที่ประเมินไดจากทั้งสามโมเดล นํามาหาความสัมพันธโดยวิธี Pearson 
correlation และ Spearman rank correlation พบวาการวิเคราะหทีละลักษณะ และหลายลักษณะทําใหคา
การผสมพันธุ และการจัดลําดับของสัตวที่ใกลเคียงกันโดยเฉพาะน้ําหนักเมื่อแรกเกิด เทากับ 0.98 – 0.99 
สวนน้ําหนักเมื่อหยานมทั้งอิทธิพลจากยีนโดยตรง และอิทธิพลจากแมมีคาตั้งแต    0.57-0.91 และ
น้ําหนักเมื่ออายุ 1 ป มีคาสหสัมพันธที่อยูในระดับต่ํา เทากับ 0.14-0.24 เนื่องจากลักษณะดังกลาวมี
ขอมูลคอนขางนอย (missing) แตการวิเคราะหรวมหลายลักษณะสามารถประเมินคาการผสมพันธุได
โดยอาศัยความสัมพันธกันระหวางลักษณะ จึงทําใหการจัดลําดับของสัตวในฝูงที่แตกตาง โดยเฉพาะ
ลักษณะน้ําหนัก 1 ป ซ่ึงมีอิทธิพลมาจากน้ําหนักแรกเกิด และน้ําหนักเมื่อหยานม (Table 4)  

 



Table 4 Breeding value correlations between model I, model II and model III of body weight in 
Brahman cattle.  

Pearson Correlation Spearman rank correlation  
Model I $ II Model I $ III Model I $ II Model I $ III 

Birth weight (D) 0.99 0.99 0.98 0.98 
Weaning weight (D)  0.86 0.78 0.81 0.75 
Weaning weight (M) 0.89 0.91 0.87 0.89 
Yearling weight (D) 0.24 0.23 0.15 0.14 

D  = direct genetic effect; M = maternal genetic effect 
 

ความแมนยําของการคัดเลือก  
 เมื่อนําคาความแมนยําของคาการผสมพันธุ (Accuracy; ACC) มาหาคาเฉลี่ยในแตละปแลว
นําไปสรางเปนกราฟเพื่อเปรียบเทียบกันในแตละโมเดล พบวาโมเดลที่ 2 และ 3 ที่ไดจากการวิเคราะห
รวมหลายลักษณะใหคา ACC ที่สูงกวาการวิเคราะหทีละลักษณะเล็กนอย ยกเวนคา ACCของ
ความสามารถการใหนมที่มีคาต่ํากวาเล็กนอย ดังแสดงในTable 5 และ Figure 2 แตอยางไรคา ACC ของ
คาการผสมพันธุที่สูงกวา จะบงบอกถึงคาการผสมพันธุที่ประเมินไดกับคาการผสมพันธุจริงของสัตวมี
คาที่ใกลเคียงกันมากนอยเพียงใด (Mrode, 1996) 
 
 Table 5 Average of accuracy from model I, model II and model III of body weight in Brahman. 

Direct Genetic Effect Maternal Genetic Effect  
Model  I Model  II Model  III Model  I Model  II Model  III 

birth weight 0.197 0.210 0.203 - - - 
weaning weight 0.110 0.126 0.116 0.061 0.045 0.044 
yearling weight 0.024 0.024 0.024 - - - 
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Figure 2 Average of accuracy at birth, wean and yearling weight from model I, model II and model 

III in Brahman. 
สรุปและขอแสนอแนะ 

การวิเคราะหรวมหลายลักษณะ จะสงผลใหมีผลตอบสนองตอการคัดเลือก แนวโนมทาง
พันธุกรรม และความแมนยําของคาการผสมพันธุคอนขางสูงกวาการวิเคราะหทีละลักษณะโดยเฉพาะ
น้ําหนักเมื่อหยานม และเมื่ออายุ 1 ป สวนน้ําหนักเมื่อแรกเกิดพบวามีคาที่ใกลเคียงกัน เนื่องจากการ
วิเคราะหรวมหลายลักษณะจะมีการปรับความสัมพันธกันระหวางลักษณะ และมีคาเปนบวก  ดังนั้น
น้ําหนักแรกเกิด จึงสงผลตอการแสดงออกของน้ําหนักหยานม และน้ําหนักเมื่ออายุ 1 ป แต น้ําหนักหยา



นม และน้ําหนักเมื่ออายุ 1 ปกลับไมมีโอกาสสงผลตอการแสดงออกของน้ําหนักเมื่อแรกเกิด อยางไรก็
ตามการวิเคราะหรวมหลายลักษณะจะทําใหทุกลักษณะถูกคัดเลือกไปพรอมกัน และสามารถประเมินคา
การผสมพันธุของอีกลักษณะหนึ่งซึ่งอาจจะไมมีขอมูลของลักษณะนั้น ๆ ได เนื่องจากอาศัย
ความสัมพันธกันระหวางลักษณะ 
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