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Abstract 
The purposes of this study were to: 1) adjust age of dam using year classification, linear 

regression and quadratic regression including herd-sire interaction ( 2hs ), and 2) compare the 
parameter estimates using single trait and multiple trait analysis. 18,928 pedigree animal of 
Brahman from Department of Livestock Development (DLD) from 1978 to 2001 were used in 
this study. Genetic parameters were estimated by Restriction Maximum Likelihood (REML). 
Breeding value were predicted by Best Linear Unbiased Prediction (BLUP) using BULPF90 PC–
PAK 2.0 program. Traits used in the analysis were birth weight, weaning weight, and yearling 
weight (400 days). The results of this study signify no different for difference method of age of 
dam adjustment on genetic parameter estimation. Including herd-sire interaction in single trait 
model gene downward the estimate of direct heritability, maternal heritability and direct-maternal 
relationship either using single trait or multiple trait models. The herd-sire interaction ratio was 
about 1-4 % of total variance. Direct heritability ( 2h ) estimates on birth weight, weaning weight 
and yearling weight were 0.35, 0.11 and 0.11, maternal heritability ( 2m ) were 0.05 on weaning 
weight. Genetic and phenotypic correlation on birth weight, weaning weight and yearling weight 
were 0.57-0.67 and 0.27-0.67 respectively. The multiple trait analysis was suitable for practical 
implementation in Beef evaluation since its accounted for trait correlations in the model.  
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บทคัดยอ 
การศึกษาครั้งนี้มีวัตถุประสงคเพื่อ ศึกษาความเหมาะสมของการปรับปจจัยคงที่เนื่องจาก

อายุแมเมื่อคลอดลูกแบบเปนกลุมป แบบรีเกรซชั่นเสนตรง แบบรีเกรซชั่นเสนโคง รวมกับการปรับ
ปจจัยสุมเนื่องจากอิทธิพลรวมระหวางฝูงการจัดการและพอพันธุ ( 2hs ) และเปรียบเทียบวิธีการ
วิเคราะหทีละลักษณะกับวิเคราะหรวมหลายลักษณะ โดยใชขอมูลโคบราหมันจํานวน 18,928 ตัว 
ของกรมปศุสัตว ตั้งแตป พ.ศ. 2521- 2544  ถูกนํามาวิเคราะหในการศึกษาครั้งนี้  ทําการประมาณคา
ความแปรปรวนและคาพารามิเตอรทางพันธุกรรม โดยวิธี Restricted Maximum Likelihood 
(REML) ทํานายคาการผสมพันธุโดยวิธี Best Linear Unbiased Prediction (BLUP) ดวยโปรแกรม
สําเร็จรูป BLUPF90 PC–PAK 2.0 โดยมีลักษณะที่ศึกษา ไดแกน้ําหนักตัวเมื่อแรกเกิด เมื่อหยานม 
และเมื่ออายุ 1 ป (400 วัน) ผลการศึกษาพบวาการปรับอายุแมเมื่อคลอดลูกทั้งสามแบบ ให
คาพารามิเตอรทางพันธุกรรม ใกลเคียงกัน สวนการประเมิน 2hs  พบวามีสัดสวนประมาณ 1-4 % 
และเมื่อสัดสวนมากขึ้นจะสงผลใหคาอัตราพันธุกรรมที่เปนอิทธิพลจากยีนโดยตรง ( 2h ) อัตรา
พันธุกรรมที่เปนอิทธิพลจากยีนที่ผานทางแม ( 2m ) และสหสัมพันธระหวางอิทธิพลจากยีนโดยตรง
และที่ผานทางแม ( umr ) ลดลง สําหรับการวิเคราะหทีละลักษณะและหลายลักษณะใหคาประมาณ
พารามิเตอร คาการผสมพันธุ และผลตอบสนองการคัดเลือกใกลเคียงกัน โดยพบวาคา 2h ที่
ประมาณไดของน้ําหนักแรกเกิด น้ําหนักหยานม และน้ําหนักเมื่ออายุ 1 ป เทากับ 0.35, 0.11 และ 
0.11 ตามลําดับ คา 2m ของน้ําหนักหยานมเทากับ 0.05, คาสหสัมพันธทางพันธุกรรม และ
สหสัมพันธของลักษณะปรากฏ ระหวางน้ําหนักแรกเกิด น้ําหนักหยานม และน้ําหนักเมื่ออายุ 1 ป มี
คาตั้งแต 0.60 - 0.75 และ 0.27-0.67  ตามลําดับ อยางไรก็ตามการวิเคราะหรวมหลายลักษณะจะมี
ความเหมาะสมกวาในการนําไปใช เนื่องจากมีการปรับดวยคาสหสัมพันธระหวางลักษณะ 

 
คํานํา 

การประเมินพันธุกรรมของสัตว (genetic evaluation) ดวยวิธี Best Linear Unbiased 
Prediction (BLUP) ที่พัฒนาโดย Henderson (1973) เปนเทคนิคที่นิยมใชกันแพรหลายในปจจุบัน 
ซ่ึงจะใชขอมูลจากหลายแหลงในการประเมิน ไดแกขอมูลจากตัวสัตว จากบรรพบุรุษ จากพี่นอง 
และจากลูกหลาน ทั้งยังสามารถปรับปจจัยคงที่ (fixed effect) ไปพรอมกับปจจัยสุม (random effect) 
มีการปรับซ้ําไมเทากัน และใชความสัมพันธระหวางตัวสัตวมาชวยในการประเมิน เรียกวาสมการ
แบบหุนตัวสัตว (animal model) และตอมา Henderson and Quaas (1976) ไดเสนอวิธีการประเมิน
พันธุกรรมของสัตวจากหลายลักษณะ (multiple traits) ซ่ึงชวยเพิ่มความแมนยําของการคัดเลือก 
(accuracy) ใชกับลักษณะที่มีความสัมพันธกัน (correlated traits) คาที่ประเมินไดจึงมีลักษณะไมเอน
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เอียง (unbiased) และมีความคลาดเคลื่อนต่ําที่สุด (minimum error variance) รายละเอียดสามารถ
ศึกษาไดจาก Mrode (1996)  

ปจจัยคงที่ที่มีผลตอคาสังเกตไดแกเพศ ฝูง เดือนเกิด ปเกิด ลําดับการคลอด อายุแมเมื่อ
คลอด อายุสัตวที่ทําการวัด ปจจัยเหลานี้จะสงผลตอคาสังเกตที่วัดไดแตกตางกัน ดังนั้นจึงตองมีการ
ปรับอิทธิดังกลาวในตัวแบบ เพื่อขจัดอิทธิพลเหลานั้น ทําใหคาสังเกตเหลือเพียงอิทธิพลเนื่องจาก
ตัวสัตวจริง ๆ เนื่องจากอายุแมเมื่อคลอด (age of dam) เปนปจจัยหนึ่งที่สามารถปรับไดหลายแบบ 
(เปนกลุมป, แบบรีเกรซชั่นแบบเสนตรง หรือรีเกรซชั่นเสนโคงกําลังสอง) และการประเมินอิทธิพล
สุมระหวางฝูงการจัดการและพอพันธุ (herd-sire interaction) มีผลตอมีความถูกตองของการ
ประเมินคาการผสมพันธุ (Bertrand et al., 1985; Meyer, 1997) ดังนั้นในการศึกษาครั้งนี้จึงมี
วัตถุประสงคเพื่อ 1.) ศึกษาวิธีการที่เหมาะสมในการปรับอิทธิพลคงที่เนื่องจากอายุแมเมื่อคลอด 
รวมกับอิทธิพลรวมระหวางฝูงการจัดการกับพอพันธุ ที่มีผลตอการประมาณคาพารามิเตอรทาง
พันธุกรรม ของน้ําหนักแรกเกิด น้ําหนักหยานม น้ําหนักเมื่ออายุ 400 วัน ของโคบราหมัน และ 2.) 
ศึกษาความเหมาะสมของการวิเคราะหทีละลักษณะ (single trait) กับการวิเคราะหรวมหลายลักษณะ 
(multiple traits) ของน้ําหนักแรกเกิด น้ําหนักหยานม และน้ําหนักเมื่ออายุ 400 วัน ของโคบราหมัน 

วิธีการศึกษา 
ขอมูลท่ีใชวิเคราะห 
 ใชขอมูลโคบราหมันที่เล้ียงในหนวยงานของกรมปศุสัตวซ่ึงประกอบดวยน้ําหนักแรกเกิด 
น้ําหนักหยานม และน้ําหนักเมื่ออายุ 1 ป (400 วัน) จากโคบราหมันรวมพันธุประวัติ จํานวน 18,928 
ตัว ตั้งแตป 2520 - 2544 (Table 1.) การวิเคราะหลักษณะจะแบงเปนการวิเคราะหทีละลักษณะ และ
การวิเคราะหรวมหลายลักษณะ คือ 
 1. การวิเคราะหทีละลักษณะ โดยศึกษาในทุกลักษณะ มีรูปแบบสมการเสนตรงแบบหุน
ผสม (animal mixed model) ของน้ําหนักเมื่อแรกเกิด  น้ําหนักเมื่อหยานม และ น้ําหนักเมื่ออายุ 1 ป
ดังแสดงในสมการ ที่ [1], [2] และ [3] ตามลําดับ 
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Table 1. Characteristics of growth traits data in Brahman cattle. 
 

Traits N Average Std 
Animal with record 
Animal in pedigree 
Herd-sire interaction 
Contemporary groups at brith 
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 

 

 2. การวิเคราะหรวมหลายลักษณะ โดยทําการศึกษาในสามลักษณะคือน้ําหนักแรกเกิด 
น้ําหนักหยานม และน้ําหนักเมื่ออายุ 1 ป มีรูปแบบสมการเสนตรงแบบหุนผสม (animal mixed 
model) ดังสมการที่  [4] 
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 เมื่อ y  = เวคเตอรของคาสังเกต, b  = เวคเตอรของ fixed effect, a = เวคเตอรของ direct 
genetic effect, m  = เวคเตอรของ maternal genetic effect, c = เวคเตอรของ maternal permanent 
environment effect, e = เวคเตอรของ residual error, A =relationship matrix, I = Identity matrix, 

WZX ,, = Incident matrix ของอิทธิพลที่เกิดจาก fixed, direct genetic และ maternal permanent 
environment effect, 2

aσ = ความแปรปรวนที่เปนอิทธิพลจากยีนโดยตรง, 2
mσ = ความแปรปรวนที่

เปนอิทธิพลจากแม, amσ = ความแปรปรวนรวมระหวางยีนโดยตรงและอิทธพิลจากแม, 2
cσ = ความ
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แปรปรวนจากจากสภาพแวดลอมถาวรที่ผานทางแม, 2
eσ = ความแปรปรวนอื่น ๆ และ 1, 2, 3 = 

ลักษณะน้ําหนกัแรกเกิด น้ําหนักหยานม และน้ําหนักเมือ่อายุ 1 ป ตามลําดับ 
 
การวิเคราะหขอมูล  
 จากขอมูลที่มีอยูประเมินความแปรปรวน โดยวิธี Restricted Maximum Likelihood 
(REML) ที่พัฒนาโดย (Patterson and Thompson, 1971) โดยมีการปรับปจจัยคงที่ประกอบดวยเพศ 
ฝูงการจัดการ วัน เดือนปที่ช่ังน้ําหนัก ลําดับการคลอด และอายุแมเมื่อคลอด 3 แบบ (แบบเปนชวงป
, แบบเสนตรง และ แบบเสนโคง) รวมกับการปรับดวยอิทธิพลสุมเนื่องจากฝูงการจัดการและพอ
พันธุ )hs( 2  (Table 2) จากนั้นนําตัวแบบที่เหมาะสมจากการวิเคราะหทีละลักษณะ มาใชเปนตัว
แบบในการวิเคราะหรวมหลายลักษณะที่มีการประเมิน หรือไมประเมินอิทธิพลรวมระหวางฝูงการ
จัดการและพอพันธุ การวิเคราะหใชโปรแกรม  BLUPF90 PC-PAK 2.0 (Duangjinda et al, 2002) 
คาที่ประเมินไดนําไปคํานวณคาอัตราพันธุกรรมที่เปนอิทธิพลจากยีนโดยตรง )h( 2  อัตรา
พันธุกรรมที่เปนอิทธิพลจากแม )m( 2  สัดสวนของสภาพแวดลอมถาวรที่ผานทางแม )c( 2  และคา
อัตราซ้ํา )t(  ดังนี้คือ  
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2

2
2

p
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σ
σ
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2

2
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p
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σ
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= ; 
2
p

2
c

2
a

σ
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=  และ 
2

2
2

p

hshs
σ
σ

=  

 
Table 2. Description of univariate analysis model in Brahman cattle. 
 

Age of dam 

 Model1/ Year 
class 

Linear 
 covariate 

Linear and 
quadratic 
covariate 

Herd-Sire 
interaction 

1  - - - 
2 -  - - 
3 -   - 
4 -    

1/ = Yearling weight no age of dam and parity for adjust, to compare non ajusted (No_HS) and 
add herd-sire interaction for adjusted (Add_HS). 
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ผลและวิจารณผล 
การวิเคราะหทีละลักษณะ 

ผลการศึกษาพบวาการปรับอายุแมเมื่อคลอดดวยวิธีจัดเปนกลุมป แบบรีเกรซชันเสนตรง 
และรีเกรซชั่นเสนโคงในโมเดลที่ 1-3 ใหคาพารามิเตอรทางพันธุกรรมไมแตกตางกัน สวนการ
ประเมินอิทธิพลรวมระหวางฝูงการจัดการและพอพันธุ ( 2hs ) ในโมเดลที่ 4  พบวา เมื่อมีการ
ประเมินอิทธิพลดังกลาว จะมีผลทําใหคาอัตราพันธุกรรมที่เปนอิทธิพลจากยีนโดยตรง ( 2h ) 
อิทธิพลจากยีนที่ผานทางแม ( 2m ) และสหสัมพันธระหวางอิทธิพลจากยีนโดยตรงและอิทธิพลจาก
ยีนที่ผานทางแม ( amr ) ลดต่ําลง และพบวา เมื่อสัดสวนของ 2hs  เพิ่ม สูงขึ้นผลกระทบก็จะมากขึ้น
ดวย โดยน้ําหนักเมื่อแรกเกิด น้ําหนักเมื่อหยานม และน้ําหนักเมื่ออายุ 1 ป มีสัดสวนของ 2hs

เทากับ 1, 4  และ 3 % ของความแปรปรวนทั้งหมด หรือ เทากับ 3, 36 และ27 % เมื่อเทียบกับคา 2h , 
และคา 2h  ที่ประมาณได เทากับ 0.34, 0.11 และ 0.11 ตามลําดับ และคา 2m  สําหรับน้ําหนักหยา
นม เทากับ 0.10 ซ่ึงผลการประเมิน 2hs  (Table 3) ซ่ึงสอดคลองกับกับการศึกษาของ Notter et al., 
(1992) ที่กลาววาการประเมิน 2hs มีความสําคัญกับลักษณะเมื่อหยานมและมีสัดสวนประมาณ       
3 –4 % ของความแปรปรวนทั้งหมด, Meyer (1997)  และ Baschnagel et al., (1999) กลาววาถาไม
ประเมิน 2hs  จะสงผลใหคาอัตราพันธุกรรมที่ไดมีคาสูงเกินจริง สงผลใหคาการผสมพันธุที่ไดมี
ความแมนยําลดต่ําลง จากการศึกษาครั้งนี้ คา 2h  ที่ประมาณไดเมื่อเทียบกับการรายงานของ Meyer 
(1998) และ ธีระชัย (2539) รายงานในโคบราหมันพบวาน้ําหนักเมื่อแรกเกิด มีคา 2h ต่ํากวา เทากับ 
0.22 และ 0.20 ตามลําดับ และ Meyer (1998) รายงานในโคบราหมันพบวาน้ําหนักเมื่อหยานม มีคา  
2h และ 2m ที่ใกลเคียงกัน เทากับ 0.16 และ 0.13 ตามลําดับ สวนน้ําหนักเมื่ออายุ 1 ป Meyer (1992) 

รายงานในโคพันธุ เฮียรฟอรด มีคา  2h เทากับ 0.15 
 

การวิเคราะหรวมหลายลักษณะ 
จากการนําโมเดลของการวิเคราะหทีละลักษณะที่ปรับอายุแมแบบรีเกรซชั่นเสนตรงและ

เสนโคงกําลังสอง (โมเดล 3) ซ่ึงเปนโมเดลที่นิยมใชในปจจุบันในการเปรียบเทียบ พบวาเมื่อมีการ
ประเมินอิทธิพลรวมระหวางฝูงการจัดการและพอพันธุ ( 2hs ) ใหคาพารามิเตอรทางพันธุกรรม
ใกลเคียงกับการวิเคราะหทีละลักษณะ คือมีคาเทากับ 1, 3 และ1 % เมื่อเทียบกับความแปรปรวน
ทั้งหมด หรือเทากับ 3, 16 และ 10 % เมื่อเทียบกับคา 2h  และพบวาเมื่อมีการประเมิน 2hs  มีผลทํา
ใหคาอัตราพันธุกรรมที่เปนอิทธิพลจากยีนโดยตรง ( 2h ) และความสัมพันธของอิทธิพลจากยีน
โดยตรง และอิทธิพลจากแม ( amr ) ลดต่ําลง ซ่ึงสอดคลองกับการวิเคราะหทีละลักษณะ อยางไรก็
ตามการศึกษาครั้งนี้พบวาการประเมิน 2hs สําหรับน้ําหนักหยานมกับการวิเคราะหรวมหลาย
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ลักษณะจะมีผลกระทบกับคา 2h นอยกวาการวิเคราะหทีละลักษณะ (Table 4) และจากการรายงาน
ของ Bertrand et al., (1985) กลาววาอิทธิพลรวมระหวางฝูงการจัดการและพอพันธุเกิดจากสาเหต ุ1) 
พันธุกรรมของพอพันธุแสดงออกไดแตกตางกันในแตละสภาพแวดลอม และ 2) พอพันธุเดียวกันมี
โอกาสผสมกับแมพันธุในแตละฝูงที่มีความดีเดนแตกตางกัน จึงทําใหลูกที่ได มีการแสดงออกที่
แตกตางกันดวย 

 
Table 3. Estimated of phenotypic variance and genetic parameter form univariate analysis for 

growth traits Brahman. 
Phenotypic variance and genetic parameter 

Traits Model1/ 2
pσ  2h  2m  amr  2c  t  2hs  

-2LogL 

Birth weight 1 
2 
3 
4 

10.06 
10.11 
10.09 
10.13 

0.35 
0.35 
0.35 
0.34 

- 
- 
- 
- 

- 
- 
- 
- 

0.05 
0.05 
0.05 
0.05 

0.40 
0.40 
0.40 
0.39 

- 
- 
- 

0.01 

33013.55 
33026.62 
33033.32 
33034.10 

Weaning weight 1 
2 
3 
4 

443.54 
444.37 
443.54 
449.02 

0.17 
0.17 
0.17 
0.11 

0.10 
0.10 
0.10 
0.09 

-0.33 
-0.33 
-0.33 
-0.32 

0.05 
0.05 
0.05 
0.06 

0.22 
0.22 
0.22 
0.17 

- 
- 
- 

0.04 

58332.96 
58342.29 
58332.96 
58317.83 

Yearling weight No_hs 
Add_hs 

716.54 
727.32 

0.14 
0.11 

- 
- 

- 
- 

- 
- 

- 
- 

- 
0.03 

5058.17 
5059.11 

1/ 1 = Adjusted for age of dam as year class; 2 = Adjusted for age of dam as linear covariate;        
3 = Adjusted for age  of dam as quadratic covariate; 4 = Adjusted for age of dam as quadratic 
covariate together with herd- sire interaction included; NO_HS = No adjusted for age of dam, 
parity and herd- sire interaction not included;  AD_HS = No adjusted for age of dam, parity and 
herd- sire interaction included. 

2/ 2
pσ = total variance; 2h = direct heritability; 2m = maternal heritability; umr = direct and 

maternal correlation; 2c = maternal permanent environment effect ratio; t = repeatability; 
2hs = herd sire interaction ratio and LogL2− = Likelihood function  

 
การวิเคราะหรวมหลายลักษณะ ทําใหทราบคาสหสัมพันธทางพันธุกรรม ( gr ) และ

สหสัมพันธของลักษณะปรากฏ ( pr ) โดยพบวาทั้งสามลักษณะมีคา gr อยูในระดับปานกลาง ถึงสูง
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และมีความสมัพันธกันในทางบวก โดยมคีาตั้งแต 0.57 – 0.76  (Table 4) ซ่ึงหมายถึงการแสดงออก
ของลักษณะเหลานั้นเปนไปในทิศทางเดยีวกัน หรือกลาวไดวาเมื่อมกีารคัดเลือกลักษณะหนึ่ง กจ็ะ
ทําใหอีกลักษณะหนึ่งดีขึน้ตามไปดวย (Bourdon, 2000) สวนคา  pr  พบวามีคาคอนขางต่ํา ถึง   
ปานกลาง โดยมีคาตั้งแต 0.27-0.67 (Table 5) เนื่องจากลักษณะปรากฏที่สัตวแสดงออกมา จะมี
อิทธิพลเนื่องจากพันธุกรรม สภาพแวดลอม และรวมถึงอิทธิพลเนื่องจากการขมของยีน 
(dominance gene effect) อิทธิพลจากอัตราเลือดชิด (inbreeding depression) และอทิธิพลรวมอื่น ๆ 
( e p i s t a s i s )  ที่เราไมไดจําแนกออกมาจากโมเดล (F a l c o n e r ,  1 9 8 9 )  

 
Table 4.  Estimated of phenotypic variance and genetic parameter form univariate and 

multivariate analysis for growth traits Brahman. 
Genetic parameter 

Trait Method1/ 
2
pσ  2h  2m  umr  2c  t  2hs  

Birth weight Sin  10.09 0.35 - - 0.05 0.40 - 
 Mul 10.19 0.38 - - 0.04 0.42 - 
 Mul_HS 10.22 0.35 - - 0.04 0.40 0.03 
Weaning weight Sin  443.54 0.17 0.10 -0.33 0.05 0.22 - 
 Mul 437.95 0.21 0.05 -0.32 0.08 0.29 - 
 Mul_HS 440.51 0.18 0.05 -0.26 0.08 0.26 0.03 
Yearling weight Sin  716.54 0.14 - - - - - 
 Mul 748.29 0.11 - - - - - 
 Mul_HS 753.22 0.11 - - - - 0.01 

1/ Sin = single trait analysis  
  Mul = multiple traits analysis and herd- sire interaction not included.   
  Mul_HS = multiple traits analysis and herd- sire interaction included.   

 
 
 
 
 
 



 

 

9 

 

Table 5. Genetic and phenotypic correlation form multivariate analysis for growth traits 
Brahman. 

Genetic and phenotypic correlation 
Traits 

BW WW YW 
Multiple traits analysis but not included herd- sire interaction  

BW - 0.57 0.69 
WW 0.31 - 0.76 
YW 0.27 0.67 - 

Multiple traits analysis and included herd- sire interaction  
BW - 0.60 0.69 
WW 0.31 - 0.75 
YW 0.27 0.67 - 

- Upper diagonal was genetic correlation;  Lower diagonal was phenotypic correlation 
 

สรุปและขอเสนอแนะ 
 ผลจากการศึกษาครั้งพบวาการปรับอายุแมเมื่อคลอดทั้งสามแบบทําใหคาพารามิเตอรทาง
พันธุกรรมที่ไดไมแตกตางกัน แตเมื่อพิจารณาตัวแปรอายุแมเมื่อคลอด พบวาเปนตัวแปรตอเนื่อง 
หากการปรับอายุแมแบบเปนกลุม (ป) การจัดกลุมอาจจัดไดหลายแบบ ทําใหไดคาปรับที่แตกตาง
กันออกไป แตถาเลือกปรับแบบรีเกรซชั่น ก็จะไดคาสัมประสิทธิรีเกรซชั่นเพียงคาเดียวเพื่อนําไป
คูณกับอายุแม ก็จะไดคาปรับสําหรับสัตวแตละตัว  และจากการรายงานที่ผานมาพบวาการ
ตอบสนองของลักษณะตางๆ กับอายุแมเมื่อคลอดจะไมเปนเสนตรง และนิยมปรับถึงระดับเสนโคง
กําลังสอง สวนการประเมินอิทธิพลรวมระหวางฝูงการจัดการและพอพันธุ นาจะไดรับการพิจารณา
ประเมินรวมในโมเดล เมื่อมีสัดสวนดังกลาวเพิ่มขึ้นมากกวา 1-2 % ของความแปรปรวนทั้งหมด 
หรือมีสัดสวนมากกวา 10 % เมื่อเทียบกับอัตราพันธุกรรมที่เปนอิทธิพลจากยีนโดยตรง เนื่องจาก
เมื่ออิทธิพลรวมระหวางฝูงการจัดการและพอพันธุเพิ่มสูงขึ้น จะใหคาพารามิเตอรทางพันธุกรรม
เปลี่ยนแปลงไป ซ่ึงจะสงผลทําใหคาการผสมพันธุ (Breeding value) และการจัดลําดับสัตวในฝูง
เปลี่ยนแปลงไป 
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