
บทท 2

เอกสารและงานวิจัยที,เกี่ยวข้อง

2.1 ค่าพารามิเตอร์ทางพันธุกรรม

การศึกษาทางพันธุศาสตร์ ได้กล่าวกึงลักษณะทางปริมาณที่สัตว์ ได้แสดงออกมาให้เห็น 

และวัดได้เป็นลักษณะปรากฎ โดยปกติลักษณะปรากฎของสัตว์แต่ละตัวมีค่าแตกต่างกันไปค่า

ความแตกต่างท่ีเกิดข้ึนมีผลมาจากอิทธิพล 2 ประการ คือ พันธุกรรม และสภาพแวดล้อม ท่ีสัตว์ 

ได้รับ ความสัมพันธ์ที่เกิดขึ้นนี้ แสดงออกมาในรูปของสมการได้ดังน้ี

P = G + E

เม่ือ P = ลักษณะปรากฎ 

G = พันธุกรรม 

E = สภาพแวดล้อม

หมายความกึงลักษณะใดลักษณะหนึ่ง เซ่น กัดราการเจริญเติบโตของสัตว์ท่ีปรากฎออก 

มามีผลมาจากพันธุกรรมท่ีได้รับจากพ่อแม่และสภาพแวดล้อม เซ่น อาหาร และการจัดการ 

ค่าต่าง  ๆ เหล่านี้ มีความผันแปรเกิดข้ึนเสมอ โดยทั่วไปการศึกษาความผันแปรเหล่านี้ในรูปของ 

ค่าความแปรปรวน (variance) เม่ือพิจารณาแจกแจงองค์ประกอบความแปรปรวน จะพบว่า

ความแปรปรวนท้ังหมด คือ ความแปรปรวนของลักษณะปรากฏ (phenotypic variance 1 Vp) 

เป็นผลมาจากความแปรปรวนทางพันธุกรรม (genotypic variance , VG) ร่วมกับความ

แปรปรวนของส่ิงแวดล้อม (environment variance , VE) สามารถสรุปองค์ประกอบความ

แปรปรวนได้ด้งนี้
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Vp = VG + VE

เม่ือ VG = VA + VD + V,

ดังนั้น Vp = VA + Vp + V, + VE

เมื่อ VA = ความแปรปรวนที่ม ีผลเนื่องมาจากยีนแบบบวกสะสม 

(additive genetic variance)

V0 = ความแปรปรวนที่ม ีผลเนื่องมาจากการข่มกันของยีน

(dominance variance)

V, = ความแปรปรวนที่มีผลเนื่องมาจากปฏิกิริยาร่วมของยีน 

ต่างตำแหน่งกัน (epistasis variance)

ค่าความแปรปรวนที่ได้จากการแจกแจงตามปิจจัยเหล่านี้ ถือเป็นคุณสมบัติในแต่ละ

ประซากรนำไปสู่การประเมินค่าพารามิเตอร์ทางพันธุกรรม (Falconer and Mackay , 1996)

ค่าพารามิเตอร์ทางพันธุกรรม ได้รับความสนใจที่ศึกษาในฐานะที่เป็นข้อสรุปต้านปริมาณ

ของการถ่ายทอดลักษณะทางพันธุกรรม และยังบอกได้ว่าลักษณะที่ศึกษาน้ันมีความแปรปรวน

ทางพันธุกรรมเพียงพอท่ีจะทำการคัดเลือกอย่างมีประสิทธิภาพ ค่าพารามิเตอร์ที่สำคัญสำหรับการ 

ศึกษาครั้งน้ีคือ อัตราพันธุกรรม สหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและลักษณะปรากฏ และค่าคุณค่าการ

ผสมพันธ์

2.1 .1 . ค่าอัตราพันธุกรรม

อัตราพันธุกรรมเป็นคัซนีซ่ึงมีความสำคัญอย่างยิ่งต่อการปรับปรุงพันธ์สัตว์ และจะมีบทบาท 

สำคัญในทุกกรณีที่เป็นการศึกษาการถ่ายทอดลักษณะปริมาณ และการปรับปรุงลักษณะปริมาณ

สำหรับการประยุกตํใซในการปรับปรุงพันธุสัตว์ (สมชัย จันทร์สว่าง, 2530 ) สรุปถึงหน้าท่ีเฉพาะท่ี 

สำคัญๆ จำแนกเป็นข้อ  ๆ ดังน้ี
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1. ใช้เพื่อการกำหนดลักษณะและจำแนกลักษณะในแผนการปรับปรุงพันธ์

2. ใช้เพื่อการกำหนดระบบการผสมพันธ์ (mating system) สำหรับปรับปรุงลักษณะที่เน้น 

เพ่ือการคัดเลือก

3. ใช้เพื่อกำหนดวิธีการคัดเลือก (selection system) การเลือกใช้ข้อมูลจากแหล่งต่างๆ 

สำหรับการปรับปรุงลักษณะที่เน้นเพื่อการคัดเลือก

4. ใช้ร่วมกับค่าพารามิเตอร์ทางพันธุกรรมอื่น  ๆในการคำนวณดัชนีการคัดเลือก (selection 

index) เพ่ือใช้เป็นเกณฑํในการเปรียบเทียบ เพ่ือคัดเลือกสัตว์ไว้ทำพันธุ

อัตราพันธุกรรม เป็นลัดส่วนของความแปรปรวนอันเน่ืองมาจากพันธุกรรม ต่อความ

แปรปรวนท้ังหมดของลักษณะหน่ึง ค่าอัตราพันธุกรรมที่ต้องการใช้ในการปรับปรุงพันธุสัตว์ เป็น 

อัตราพันธุกรรมอย่างแคบ (heritability in narrow sense) เป็นลัดส่วนของความแปร,ปรวนท่ีมิผล 

เนื่องมาจากยีนแบบบวกสะสมต่อความแปรปรวนของลักษณะปรากฎ

สมขัย จันทร์สว่าง (2 5 3 0 ) ให้ความหมายเพิ่มเติมเกี่ยวกับอัตราพันธุกรรมว่า ค่าน้ีเป็นค่า 

สถิติทางพันธุศาสตร์ที่อธิบายถึงความเฉพาะของสัตว์ในฝูงใดฝูงหนึ่ง หรือประชากรใดประชากรหน่ึง 

ทั้งนี้เพราะประชากรสัตว์ที่ต่างกันย่อมมีองค์ประกอบทางพันธุกรรมที่ต่างกัน สำหรับลักษณะหน่ึงๆ 

ชึ่งจะบอกให้ทราบถึงอิทธิพลของพันธุกรรมว ่ามีผลต่อการแสดงออกของลักษณะนั้นในฝูงสัตว์มาก 

น้อยเพียงใดเพื่อชี้ให้เห็นว่าควรเน้นปรับปรุงทางต้านพันธุกรรม หรือต้านการจัดการ ท้ังน้ีเน่ืองจาก 

ค่าอัตราพันธุกรรมขึ้นกับค่าของความแปรปรวนต่างๆ ท่ีเกิดข้ึนท้ังหมด ดังนั้นไม่ว่าความแปรปรวน 

ที่เกิดขึ้นเน่ืองมาจากสาเหตุใดเปล่ียนแปลงไป ย่อมมีผลให้ค่าอัตราพันธุกรรมเปล่ียนไปด้วยเสมอ

ค่าอัตราพันธุกรรมนี้ถึอว่าเป็นคุณสมบัติเฉพาะของลักษณะหนึ่งของสัตว์แต่ละชนิดที่อยู่ในประชากร 

หน่ึง และภายใต้สภาพแวดล้อมหนึ่งเท่านั้น หากต้องการนำค่าอัตราพันธุกรรมที่ไต้จากการประเมิน 

ในประชากรหนึ่งมาใช้ในการปรับปรุงพันธุกับอีกประชากรหน่ึง จำเป็นต้องพิจารณาความคล้ายคลึง 

กันของประชากร และสภาพแวดล้อมด้วย

ค่าอัตราพันธุกรรม มิความแตกต่างการไปตามวิธีาารศึกษา กลุ่มประชากร และสถานท่ีท่ี'ใช้ 

ในการศึกษา ค่าน้ีอาจจะปรากฎค่าออกมาสูงหรือตํ่าไต้แตกต่างกันไป บางครั้งการใช้ค่าอัตรา
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พันธุกรรมใช้ค่าเฉลี่ย จากหลายๆ รายงาน ระดับของค่าอัตราพันธุกรรม สามารถแบ่งออกได้เป็น 

กลุ่มคือ ลักษณะท่ีมีอัตราพันธุกรรมสูง (>50%) อัตราพันธุกรรมระดับกลาง (20  -  40% ) และค่า 

อัตราพันธุกรรมระดับตํ่า (<20%) (จันทร์จรัส เร่ียวเดชะ, 2534 )

การประมาณค่าอัตราพันธุกรรม มีวิธีการวิเคราะหํไต้หลายวิธีข้ึนกับข้อมูลของสัตว์ท่ีนำมา

ศึกษามีความสัมพันธ์กันทางเครือญาติ (set of relation) เป็นแบบใด เช่น ประเมินโดยวิเคราะห์ 

จากข้อมูลพ่ีน้องร่วมพ่อหรือแม่เดียวกัน (half sib correlation) ซึ่งมีทั้งร่วมพ่อต่างแม่ (paternal half 

sib) และร่วมแม่ต่างพ่อ (maternal half sib) หรือจากข้อมูลพ่ีน้องร่วมพ่อแม่เดียวกัน (full sib 

correlation) นอกจากนียังไต้จากการวิเคราะห์สมการถดถอย (regression) มีท้ังการวิเคราะห์

สมการถดถอยของลูกต่อลักษณะในพ่อ (regression of offspring on sire) และการวิเคราะห์

สมการถดถอยของลูกต่อลักษณะในแม่ (regression of offspring on dam)

-  อัตราพันธุกรรมของลักษณะอัตราการเจริญเติบโต

การประมาณค่าอัตราพันธุกรรมของลักษณะอัตราการเจริญเติบโตในสุกร มีความแตกต่าง 

กันไปตามแหล่งท่ีมาของข้อมูล และวิธีการวิเคราะห์ข้อมูล จากที่ไต้รวบรวมมามีการศึกษาในสุกร 

หลายสายพันธ์ และหลายวิธีการ ดังมีรายละเอียดพอสรุปได้ดังนี้

Robinson และ Berruecos (1 97 3 ) ศึกษาในสุกรพันธุดูรอคและยอร์คเชียร์ ต้ังแต่อายุ 

76 วันถึงนํ้าหนัก 93.5 กิโลกรัม โดยวิธีการวิเคราะห์ความแปรปรวน มีค่าอัตราพันธุกรรมเท่ากับ

0.48 ± 0.26

Young และคณะ (1 978 ) รายงานค่าอัตราพันธุกรรม จากสุกรจำนวน 2,095 ตัว โดยวิธี 

การวิเคราะห์ความแปรปรวน มีค่าเท่ากับ 0.30 ± 0.12

Bates และ Buchanan (1 98 8 ) ศึกษาในสุกรพันธุดูรอคและแฮมเชียร์เพศผู้จำนวน 1,792  

ตัว ทำการศึกษาในสุกรนํ้าหนักตั้งแต่ 31.8 กก. ถึง 104.3 กก.โดยวิธีการ Realized heritability 

estimate (R) มีค่าอัตราพันธุกรรมเท่ากับ 0.52 ± 0.20

Bryner และคณะ (1 992 ) ศึกษาจากสุกรพันธุยอร์คเชียร์เพศผู้จำนวน 7,951 ตัว ศึกษา 

จากสุกรน้ําหนักเริ่มต้นทดสอบที่น้ีาหนัก 36.0 กก. ถึง 104.5 กก. โดยวิธีการ Restriction
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Maximum Likelihood (REML) วิเคราะห์ค่าอัตราพันธุกรรมโดยแบบหุ่น Sire-maternal grandsire 

model มีค่าเท่ากับ 0.24

Lo และคณะ (1 992 ) ศึกษาในสุกรพันธุดูรอคและแลนด์เรซ จำนวน 5,649 ตัว ประมาณ 

ค่าพี้นฐานทางการปรับปรุงพันธุโดยวิธี REML ในสุกรทดสอบพันธุจากนํ้าหนัก 39.5 กิโลกรัมถึง

103.6 กิโลกรัม มีค่าอัตราพันธุกรรมเท่ากับ 0 .36±0 .07

สัจจา ระหว่างสุฮ (2 527 ) ศึกษาในสุกรพันธุดูรอคจำนวน 419 ตัว ลาร์จไวท์จำนวน 

1,048 ตัว และแลนด์เรช จำนวน 829 ตัว โดยวิธีการวิเคราะห์ความแปรปรวน มีค่าอัตรา 

พันธุกรรมเท่ากับ 0 .5 3 + 0 .1 4 ,0 .70±0 .09  และ 0 .47±0 .10  ตามลำดับ

ตารางท่ี 2.1 ค่าอัตราพันธุกรรมของลักษณะอัตราการเจริญเต็เบโต จำแนกตามวิธ ีว ิเคราะห์

วิธี พันธ์ จำนวนข้อมูล h2 ±  S.E. เอกสารอ้างอิง

ANOVA D , Y - 0.48 ±  0.26 Robinson and Berruecos (1973)
ANOVA - 2,095 0.30 ±  0.1 2 Yonug et al. (1978)
R Y 1 H 1,762 0.52 ±  0.20 Bates and Buchanan (1988)
REML Y 7,951 0.24 Bryner et al. (1 992)
REML D , L 5,649 0.36 ±0.07 Lo et al. 1 992)
ANOVA D 419 0.53 ±  0.14 สัจจา ระหว่างสุข (2527)

Y 1 ,048 0.70 ±  0.09

L 829 0.47 ±  0.10

โดยท่ี 2h = ค่าอัตราพันธุกรรม S.E. = standard error
ANOVA = วิธีวิเคราะห์ความแปรปรวน D = Duroc
REML = Restricted maximum likelihood L = Landrace
R = Realized heritability Y = Yorkshire

H Hamshire



-  อตราพนธุกรรมของลกษณะอตราการแลกนาหนก

การประมาณค่าอัตราพันธุกรรมของลักษณะอัตราการแลกน้ําหนักในสุกร มีความแตกต่าง 

กันไปตามแหล่งท่ีมาของข้อมูล และวิธีการวิเคราะห์ข้อมูล จากที่ได้รวบรวมมามีการศึกษาในสุกร 

หลายสายพันธ์ และหลายวิธีการ ดังมีรายละเอียดพอสรุปได้ดังน้ี

Park (1 9 6 5 ) ศึกษาในสุกรพันธ์แฮมเชียร์และพันธ์ดูรอค โดยวิธีวิเคราะห์ความแปรปรวน 

มีค่าอัตราพันธุกรรมเท่ากับ 0 .2 0 ±0 .08  และ 0 .34±0 .08  ตามลำดับ

Robinson และ Berruecos (1 973 ) ศึกษาในสุกรพันธุดูรอคและยอร์คเชียร์ จำนวน 

321 ตัว โดยวิธีวิเคราะห์ความแปรปรวน ในสุกรอายุ 6 5 -7 9  วัน อายุ 6 5 -9 3  วัน อายุ 

6 5 -1 0 7  วัน อายุ 65 -121  วัน อายุ 7 9 -9 3  วัน อายุ 7 9 -1 07  วัน และอายุ 79 -121  วัน 

มีค่าอัตราพันธุกรรมเท่ากับ 0 .09+0 .21 , 0 .38+0 .24 , 0 .54 ±0 .25 , 0 .23+0 .2 7 ,

0 .64+0 .1 3, 0 .78+0 .27  และ 0 .45+0 .29  ตามลำดับ

สัจจา ระหว่างสุข (2 5 2 7 ) ศึกษาในสุกรพันธุดูรอคจำนวน 419 ตัว ลาร์จไวท์จำนวน 

1,048 ตัว และแลนด์เรซจำนวน 829 ตัว มีค่าอัตราพันธุกรรมเท่ากับ 0 .6 3 ±0 .26 ,

0.95 + 0.19 และ 0 .79±0 .20  ตามลำดับ



ตารางที่ 2.2 ค่าอัตราพันธุกรรมของลักษณะอัตราแลกนํ้าหนัก จำแนกตามวิธ ีว ิเคราะห์

วิธี พันธ์ จำนวนข้อมูล h 2 ±  S.E. เอกสารอ้างอิง หมายเหตุ

ANOVA H 0.20 ±  0.08 Park (1965)
อ 0.34 ±  0.08

ANOVA D , Y 321 0.09 ± 0 .2 1 Robinson and Berruecos (1973)
0.38 ±  0.24 อายุ 65 ถึง 93 วัน
0.54 ±  0.25 อายุ 65 ถึง 1 07 วัน
0.23 ±  0.27 อายุ 65 ถึง 1 21 วัน
0.64 ±  0.1 3 อายุ 79 ถึง 93 วัน
0.78 ±  0.27 อายุ 65 ถึง 1 07 วัน
0.45 ±  0.29 อายุ 65 ถึง 1 21 วัน

ANOVA D 419 0.63 +  0.26 สัจจา ระหว่างสุข(2527)
Y 1 ,048 0.95 ±  0.1 9

L 829 0.79 ±  0.20

โดยท่ี 2h == ค่าอัตราพันธุกรรม S.E. = standard error
ANOVA = วิธีวิเคราะห์ความแปรปรวน Y = Yorkshire

D = Duroc
H = Hamshire
L = Landrace

-  อัตราพันธุกรรมของลักษณะความหนาไขมันสันหลัง

ค่าอัตราพันธุกรรมของลักษณะความหนาไซมันสันหลังมีค่าปานกลางจนถึงสูง แสดงว่าเป็น 

ลักษณะที่ได้รับอิทธิพลจากพันธุกรรมค่อนข้างสูงจึงสามารถทำการปรับปรุงโดยการคัดเลือก 

(Falconer and Mackay, 1996) ซึ่งการประมาณค่าอัตราพันธุกรรมซองลักษณะนี้แตกต่างกันไปตาม 

แหล่งท่ีมาซองข้อมูล วิธีการวิเคราะห์ จากท่ีได้รวบรวมมามีการศึกษาในสุกรหลายสายพันธุ และ 

หลายวิธีการ ดังแสดง'ไว้ในตารางท่ี 2.3 และมีรายละเอียดพอสรุปได้ดังน้ี



Reutzel และ Sumption (1 9 6 8 ) ศึกษาในสุกรสาวพันธุยอร์คเชียร์ จำนวน 1,192 ตัว ใช ้

ข้อมูลพ่ีน้องร่วมพ่อต่างแม่ โดยใช้วิธีการวิเคราะห์ความแปรปรวน ค่าอัตราพันธุกรรมของลักษณะ

ความหนาไขมันลันหลังที่อายุ 1 40 วัน มีค่าเท่าอับ 0.27 + 0.1 6

Cox และ Smith (1 9 6 8 ) ศึกษาในสุกรพันธุดูรอคจำนวน 7 ,463 ตัว และสุกรพันธุแฮม 

เชียร์จำนวน 7,411 ตัว โดยใช้วิธีทารวิเคราะห์ความแปรปรวน วัดความหนาไขมันลันหลังที่อายุ 

1 54 วัน รายงานว่ามีค่าอัตราพันธุกรรมเท่าอับ 0.41 ±0.1 2 และ 0.38 + 0.1 2 ตามลำตับ

Flock (1 970 ) ศึกษาสุกรพันธุแลนด์เรซจากสถานีทดสอบพันธุ๊ในประเทศเยอรมันตะวันตก 

12 สถานี ระหว่างปี 1964 ถึง 1966 จำนวน 6 ,820 ตัว โดยวิธีการวิเคราะห์ความแปรปรวน 

ค่าอัตราพันธุกรรมเท่าอับ 0 .53±0 .05

Young และคณะ (1 9 7 8 ) ศึกษาสุกรสาวพันธุลังเคราะห์จำนวน 2,095 ตัว วัดความหนา 

ไขมันลันหลังที่อายุ 140 วันรายงานว่ามีค่าอัตราพันธุกรรมเท่ากับ 0.89 + 0.13

David, Johson และ Socha (1 98 3 ) ศึกษาข้อมูลจากภาคสนามของสุกร ต้ังแต่ปี 1971 

ถึง 1979 จากสุกร 18 ฝูง เป็นสุกรท้ังส้ิน 101,606 ตัว วัดความหนาไขมันลันหลังที่นํ้าหนัก 100 

กิโลกรัม รายงานว่าค่าอัตราพันธุกรรมในสุกรแต่ละฝูงแตกต่างอัน มีค่าตั้งแต่-0.22 ถึง 0.51 มีค่า 

เฉล่ียเท่าอัน 0.1 6 ±0 .0 3  ค่าอัตราพันธุกรรมเฉลี่ยตํ่าจากการศึกษาในครั้งนี้ ผูวิจัยได้ต้ังข้อสังเกตว่า 

เกิดจากความแปรปรวนสุ่ม และความแปรปรวนของสภาพแวดล้อมสูง

Bereskin, Steele และ Mitchell (1 990 ) ศึกษาในสุกรลูกผสมดูรอค - ยอร์คเชียร์ จำนวน 

472 ตัว วัดความหนาไขมันลันหลังที่นี้าหนัก 91 กิโลกรัม โดยวิธีการวิเคราะห์ความแปรปรวน ค่า 

อัตราพันธุกรรมเท่าอับ 0 .2 4 ± 0 .2 1

Kuhlers และ Jungst (1 982 ) ศึกษาในสุกรพันธุดูรอค และแอมเชียร์ จำนวน 355 คู่ 

วัดความหนาไขมันโดยใช้เครื่องอัลตร้าโขนีค ท่ีน้ีาหนัก 105 และ 135 กิโลกรัม วิเคราะห์ข้อมูลโดย 

วิธีเกรขซ่ันของลักษณะในลูกต่อค่าเฉล่ียลักษณะในพ่อและแม่ รายงานว่ามีอัตราพันธุกรรมเท่าอับ

0 .76±0 .07  และ 0 .58±0 .08  ตามลำตับ

Kuhlers และ Jungst (1 9 8 3 ) ศึกษาในสุกรพันธุ้ดูรอค และแลนด์เรข จำนวน 552 ตัว 

วัดความหนาไขมันโดยใช้เครื่องอัลตร้าโขนิค ท่ีน้ีาหนัก 105 และ 135 กิโลกรัม วิเคราะห์ข้อมูลโดย



1 2

วิธีเกรซขั้นของลักษณะในลูกต่อค่าเฉล่ียลักษณะในพ่อและแม่ รายงานว่ามีอัตราพันธุกรรมเท่ากับ

0 .79±0 .09  และ 0.58 + 0.06 ตามลำดับ

Reutzel และ Sumption (1 968 ) ศึกษาในสุกรสาวพันธุยอร์คเชียร์ จำนวน 1,192 ตัว วัด 

ความหนาไขมันลันหลังท่ีอายุ 140 วัน ด้วยวิธีวิเคราะห์รีเกรซขั้นของลักษณะในลูกต่อลักษณะในแม ่

มีค่าอัตราพันธุกรรมเท่ากับ 0 .33±0 .07

Pumfrey, Cunningham และ Zimmerman (1 975 ) ศึกษาในสุกรพันธุลังเคราะห์ทีได้รับการ 

คัดเลือก เพ่ือเพ่ิมอัตราการตกไข่ จำนวน 1,253 ตัว วัดความหนาไขมันสันหลัง ท่ีอายุ 140

วัน โดยใช้วิธีวิเคราะห์รีเกรซซั๋นของลักษณะในลูกต่อลักษณะในแม่ มีค่าอัตราพันธุกรรมเท่ากับ

0 .46±0 .05

Hutchens, Hintz และ Johnson (1 9 8 1 ) ศึกษาในสุกรพันธุ้แท้และสุกรลูกผสมของพันธุ 

ดูรอค ยอร์คเชียร์ สปอต และแลนด์เรซ จำนวน 737 ตัว วัดความหนาไขมันสันหลังที่นํ้าหนัก 90.7 

กิโลกรัม วิเคราะห์ค่าอัตราพันธุกรรมโดยใช้ข้อมูลในพ่ีน้องร่วมพ่อแต่ต่างแม่ และข้อมูลในพ่ีน้องร่วม 

แม่แต่ต่างพ่อ ด้วยวิธี Henderson’s method II! รายงานว่ามีค่าใกล้เคียงกัน คือเท่ากับ 0 .51±0 .15  

และ 0.55 + 0.1 4 ตามลำดับ

Kennedy, Johansson และ Hudson (1 9 8 5 ) วิเคราะห์ข้อมูลสุกรท่ีเลี้ยงในประเทศคานาดา 

ต้ังแต่ปี 1977 ถึง 1984 ด้วยวิธี Henderson’s new method ซึงวิธีใหม่นีต่างจากวิธี Henderson’s 

method III ในขั้นตอนการประมาณปิจจัยคงท่ี คือการประมาณปิจจัยคงท่ีด้วยวิธีอย่างง่าย

(Henderson 1 1980) ใช้สุกรพันธุ้ยอร์คเชียร์ แลนด์เรซ ดูรอค และแฮมเชียร์ จำนวน 74 ,661, 

46 ,347 , 16 ,860 และ 13,697 ตัว ตามลำดับ วัดความหนาไขมันสันหลังที่นํ้าหนัก 90 กิโลกรัม 

มีค่าอัตราพันธุกรรมเท่ากับ 0.44, 0 .6 1 ,0 .4 4  และ 0.40 ตามลำดับ

1_0 และคณะ (1 99 2 ) ศึกษาในสุกรดูรอค และแลนด์เรซ จำนวน 5,600 ตัว วัดความหนา 

ไขมันสันหลังโดยใช้เคร่ือง Real - time ที่น้ําหนัก 103.6 กิโลกรัม วิเคราะห์ข้อมูลโดยใช้ Animal 

model ด้วยวิธี REML มีค่าอัตราพันธุกรรมเท่ากับ 0 .54±0 .09

นลินี อ่ิมบุญตา(2539 ) ศึกษาในสุกรพันธุลาร์จไวท์ แลนด์เรซ และดูรอค จำนวน 

5,305 ตัว วัดความหนาไขมันลันหลังโดยใช้เครื่องอัลตร้าซาวด์ ปรับน้าหนักที่ 104.54 กิโลกรัม



หรือ 230 ปอนด์ วิเคราะห์ข้อมูลด้วยวิธี Derivative Free Restricted Maximum Likelihood 

(DFREML) มีค่าอัตราพันธุกรรมเท่ากับ 0 .44±0 .05

Berruecos, Dillard และ Robinson (1 9 7 1 ) ศึกษาในสุกรลูกผสมที่ผ่านการคัดเลือกเพ่ือลด 

ความหนาไขมันสันหลัง จำนวน 297 ตัว วัดความหนาไขมันสันหลังที่อายุ 130 วัน รายงานว่ามีค่า 

อัตราพันธุกรรมประจักษ์ เท่ากัน 0.27 + 0.09

Kuhlers และ Jungst (1 9 8 3 ) ศึกษาในสุกรพันธุดูรฮค และแลนด์เรซจำนวน 522 ตัว จาก 

2 ช่ัวอายุ วัดความหนาไขมันสันหลัง โดยใช้เครื่องอัลตราโฮนิค มีนาหนัก 105 และ 135 กิโลกรัม 

วิเคราะห์ข้อมูลโดยวิธีการประมาณค่าอัตราพันธุกรรมประจักษ์ มีค่าอัตราพันธุกรรมเท่ากับ

0 .78 ±0 .09  และ 0.65±0.1 6 ตามลำดับ

Fredeen และ Mikami (1 9 8 6 ) ศ ึกษาสุกรจำนวน541 ตัว ที่ผ่านการคัดเลือกเพ่ือลดความ 

หนาไขมันสันหลัง เป็นเวลา 9 ช่ัวอายุ รายงานว่ามีค่าอัตราพันธุกรรมประจักษ์เท่ากับ 0 .2 8 ±0 .0 4
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ตารางท่ี 2.3 ค่าอัตราพันธุกรรม?]องลักษณะความหนาไขมันสันหลัง จำแนกตามวิธ ีว ิเคราะห์

วิธี โมเดล พันธุ จำนวนข้อมูล h2 ±  S.E. เอกสารอ้างอิง

AN OVA PHS Y 1 ,192 0.27 ±  0.16 Reutzel and Sumption (1 968)
PHS D 7,463 0.41 ±  0.1 2 Cox and Smith (1 968)
PHS H 7,41 1 0.38 ±  0.1 2 Cox and Smith (1 968)
PHS L 6,820 0.53 ±  0.05 Rock (1970)
PHS Syn 2,095 0.89 ±  0.1 3 Young et al. (1 978)
PHS - 101,606 0.16 ±  0.02 David et al. (1 983)

PHS DxY 472 0.24 ±  0.21 Bereskin et a l.(l 990)

ROMP - อ,L,x 355 0.76 ±  0.07 Kuhlers and Jungst (1982)

- D,L,X 355 0.58 ±  0.08 Kuhlers and Jungst (1982)

- อ, L,x 522 0.79 ±  0.07 Kuhlers and Jungst (1 983)

- อ,L,x 522 0.58 ±  0.06 Kuhlers and Jungst (1 983)

ROD - Y 1,1 92 0.33 ±  0.07 Reutzel and Sumption (1 968)
- Syn 1,253 0.46 ±  0.05 Pumfrey et al. (1975)

Henderson’s PHS อ,Y,ร,L,x 737 0.51 ±  0.1 5 Hutchens et al. (1981)

method III MHS อ,Y,ร,L,x 737 0.55 ±  0.14 Hutchens et al. (1981)
PHS Y 74,661 0.44 Kennedy et al. (1 985)
PHS L 46,347 0.61 Kennedy et al. (1985)
PHS อ 1 6,860 0.44 Kennedy et al. (1 985)
PHS H 1 3,697 0.40 Kennedy et al. (1 985)

REML AM อ,L 5,649 0.54 ±  0.09 Lo et al. (1994)

R - X 297 0.27 ±  0.09 Berruecos et al. (1971)

- อ, L,x 522 0.78 ±  0.09 Kuhlers and Jungst (1 982)

- อ, L,x 522 0.65 ±  0.1 6 Kuhlers and Jungst (1 982)

- - 541 0.28 ±  0.04 Fredeen and Mikami (1986)

DFREML AM D,L,Y 5305 0.44 ±  0.05 นลินี อิ่มบุญตา(2539)



2h = ค่าอัตราพันธุกรรม S.E. = standard error
AM. = Animal model X = crossbred
PHS = Paternal half-sib eatimate Y = Yorkshire
MHS = Maternal half-sib estimate D = Duroc
REML = Restricted maximum likelihood H = Hamshire

L = Landrace
ร = Spot
Syn = สุกรพันธุสังเคราะห์

-ค่าอัตราพันธุกรรมของลักษณะอายุที่นํ้าหนัก 90 กิโลกรัม

การประมาณค่าอัตราพันธุกรรมของลักษณะ อายุท่ีนาหนัก 90 กิโลกรัม ในสุกรมีความ 

แตกต่างกันไปตามแหล่งท่ีมาของข้อมูล และวิธีการวิเคราะห์ข้อมูล จากที่ได้รวบรวมมามีการ

ศึกษาในสุกรหลายสายพันธุ และหลายวิธีการ ดังมีรายละเอียดพอสรุปได้ตังน้ี

Kennedy, Johansson และHudson (1 985 ) ศึกษาในสุกรพันธุยอร์คเชียร์จำนวน 

74,661 ตัว พันธุแลนด์เรซจำนวน 46 ,374  ตัว พันธุคูรอคจำนวน 16 ,860 ตัวและพันธุแฮม 

เชียร์จำนวน 1 3,697 ตัว ทำการศึกษาอายุที่นํ้าหนัก 90 กิโลกรัม โดยใช้วิธี REML ได้ค่าอัตรา 

พันธุกรรมเท่ากับ 0.36 , 0.40 1 0.27 และ 0.46 ตามล่าดับ

Van Diepen และ Kennedy (1 9 8 8 ) ศึกษาในสุกรพันธุ้ลาร์จไวท์ของสถานีทดสอบพ่อ 

พันธุ จำนวน 3 ,513 ตัว ข้อมูลการทดสอบพ่อพันธุ้ในฟาร์ม จำนวน 13 ,760 ตัว ข้อมูลการ 

ทดสอบเพศเมียในฟาร์ม จำนวน 28 ,203 ตัว ศึกษาค่าอัตราพันธุกรรมของลักษณะอายุท่ี 

น้ําหนัก 90.0 กิโลกรัม โดยใช้วิธี Minimun Variance Quadratic Unbiased Estimator (MIVQUE) 

ได้ค่าอัตราพันธุกรรมเท่ากับ 0.22 1 0.19 และ 0.25 ตามลำดับ

Lo และคณะ (1 992 ) ศึกษาค่าอัตราพันธุกรรมซองลักษณะอายุเม่ือน้ีาหนัก 103.6

กิโลกรัม ในสุกรพันธุดูรอคและแลนด์เรฮ จำนวน 5,649 ตัว โดยใช้วิธี REML ได้ค่าอัตรา

พันธุกรรมเท่ากับ 0 .43±0 .08



Xeuwei และ Kennedy (1 9 9 4 ) ศึกษาค่าอ้'ตราพันธุกรรมของลักษณะอายุเม่ือนาหนัก 

100.0 กิโลกรัม ในสุกรพันธ์ยอร์คเชียร์จำนวน 47 ,360 ตัว พันธุแลนด์เรซจำนวน 28 ,762 ตัว 

พันธุ้ดูรอคจำนวน 14,020 ตัวและพันธ์แฮมเชียร์จำนวน 9,983 ตัว โดยใซวิธี DFREML ได้ค่า 

อัตราพันธุกรรมเท่ากับ 0.31 1 0.30 1 0.26 และ 0.32 ตามลำดับ

ตารางท่ี 2.4 ค่าอัตราพันธุกรรมของลักษณะอายุที่น ํ้าหนัก 90 กิโลกรัม จำแนกตามวิธ ีว ิเคราะห์

วิ ธี พันธ์ จำนวนข้อมูล h 2 ±  S.E. เอกสารอ้างอิง

REML Y 74,661 0.36 Kennedy et al. (1 985)
L 46,374 0.40

อ 1 6,860 0.27
H 13,697 0.46

MIVQUE Y 45,476 0.22 Van Diepen and Kennedy (1 989)
REML D 1 L 5,649 0.43+0.08 Lo et al. (1992)

DFREML Y 47,360 0.31 Xuewei and Kennedy (1 994)
L 28,762 0.30
D 14,020 0.26
H 9,983 0.32

2h = ค่าอัตราพันธุกรรม S.E. = standard error
REML = Restricted maximum likelihood Y = Yorkshire
DFREML = Derivative free Restricted maximum likelihood L = Landrace
MIVQUE = Minimun Variance Quadratic Unbiased Estimator D = Duroc

H = Hamshire

ว ิธ ีการประมาณค่าพาราม ิเตอร์ทางพันธุกรรม (Estimation of genetic parameters)

1. การวิเคราะห์การถดถอยของลักษณะในลูกต่อลักษณะในพ่อหรือแม่ (Regrssion of

offspring on parent)



เป็นการวิเคราะห์ซึ่งมีการประยุกต์ใช้เพื่อประมาณค่าอัตราพันธุกรรมเมื่อมีการบันทึก 

ลักษณะน้ันในช่ัวลูกและช่ัวพ่อแม่ การวิเคราะห์การถดถอยเมื่อจำแนกตามเพศ สามารถอัดเป็นแบบ 

ตามคู่ของลักษณะได้ดังน้ีคือ ลักษณะในพ่อกับลักษณะในลูกเพศผู้ (sire-son) ลักษณะในพ่อกับ 

ลักษณะในลูกเพศเมีย (sire-daughter) ลักษณะในแม่กับลักษณะในลูกเพศผู้ (dam-son) ลักษณะ 

ในแม่กับลักษณะในลูกเพศเมีย (dam-daughter) ในทางปฏิบัติแบบที่จะใซในการวิเคราะห์มักข้ึนอยู ่

กับความสมบูรณ์ของบันทึกของลักษณะ (สมช้ย อันทร์สว่าง, 2530 )

2. การวิเคราะห์ความแปรปรวน (Analysis of variance : ANOVA)

การประมาณความแปรปรวนร่วมของลักษณะปรากฎ (phenotypic covariance^ะหว่างสัตว ์

ที่เป็นพื่น ้องกันในการวิเคราะห์แบบเก่ามักจะใช้วิธีการวิเคราะห์ความแปรปรวนหรือวิธีการที ่

คล้ายคลึงกัน โดยทั่วไปการวิเคราะหแบบนี้มักกำหนดให้ระดับความสัมพันธํในกลุ่มญาติพี่น้องทุกตัว 

เหมือนกันโครงสร้างของครอบครัว (family structure) ในสัตว์ท่ีพบบ่อยๆได้แก่ ลูกร่วมพ่อ (paternal 

half sibs) และลูกในพ่อแม่เดียวกัน (full sibs) เป็นด้น

ในการวิเคราะห์ความแปรปรวนนั้น ความแปรปรวนร่วมของสมาขิกในครอบครัวหรือกลุ่ม

สัตว์ท่ีเป็นเครือญาติกันมักรัดในรูปของส่วนประกอบความแปรปรวน (variance component)

ระหว่างกลุ่มซ่ึงเก่ียวข้องกับการแบ่งส่วนของ sum of squares (รร ) เน่ืองจากแหล่งความ 

แปรปรวนท่ีแตกต่างกันในแบบทุ่นของการวิเคราะห์ ส่วนของ Mean of squares (MS) จะได้จาก SS 

โดยแบ่งตามชันความเป็นอิสระ (degree of freedom, df) สำหรับข้อมูลทีสมดุล (balanced data) 

แต่ข้อมูลทางพันธุกรรมของสัตว์มักจะไม่สมดุล ดังนั้นวิธีการวิเคราะห์ที่คล้ายคลึงกันกับวิธีการ

วิเคราะห์ความแปรปรวน จึงได้รับการพัฒนาข้ึนสำหรับข้อมูลไม่สมดุล (unbalanced data) โดย

เฉพาะวิธีการ Henderson’s method III (1 953 ) หรือ “ fitting constants” โดยการแทนที SS ในวิธี 

การวิเคราะห์ความแปรปรวน ด้วย quadratic forms แก้สมการโดยใช้ Least squares วิธีการน้ีเป็นท ี

นิยมอย่างกว้างขวางโตยใข้โปรแกรมคอมพิวเตอร์ Least squares มาประยุกต์ใช้ในการปรับปรุง

พันธุสัตว์ (Meyer , 1 989)



3. วิธี Maximum Likelfhood ( m l )

ข้อมูลที่ใช่ในการปรับปรุงพันธ์สัตว์นั้นมักจะไต้มาจากการคัดเลือก (selection experiment) 

หรือบันทึกจากโครงการปรับปรุงพันธ์สัตว์ซึ่งมักไม่ใช่ตัวอย่างสุ่ม (random sample) โดยหลักการ 

วิเคราะห์ความแปรปรวนนั้นจะมีข้อสมมติของตัวอย่างสุ่ม ซึ่งเป็นผลทำให้เกิดอคติ (bias) จากการ 

คัดเลือกในทางตรงข้าม ML เป็นวิธีการประมาณค่าส่วนประกอบความแปรปรวนภายใต้เง่ือนไขของ 

การคัดเลือกซ่ึงข้อมูลทุกอย่างมีความจำเป็นท่ีจะต้องใช่ในการวิเคราะห์ เพ่ือสนับสนุนการตัดสินใจใน 

การคัดเลือกเว้นแต่ข้อมูลทั้งหมดไม่มีความสัมพันธ์กันในการวิเคราะห์ ในกรณีที่ข้อมูลมีความ

สัมพันธ์กันบางส่วน ค่าประมาณของ ML จะมีอคติเนื่องจากการคัดเลือกน้อยกว่า ANOVA แนวความ 

คิดในการประมาณโดยวิธี ML น้ันต้องการเพียงข้อสมมติเก่ียวกับการแจกแจง (distribution) ของ 

ข้อมูลซึ่งในการประมาณส่วนประกอบความแปรปรวนโดย ML น้ัน จะมีข้อสมมติว่า ข้อมูลมีการแจก 

แจงแบบ multivariate normal distribution

ข้อเสียเปรียบของการประมาณค่าโดยวิธี ML ในแบบทุ่นผสม (mixed model) คือการสูญเสีย 

ช้ันความเป็นอิสระ (df) เน่ืองจากอิทธิพลของปิจคัยลงท่ี หากแบบทุ่นในการวิเคราะห์มีปัจจัยคงที่

มากโดยเฉพาะข้อมูลที่ใช่ในการปรับปรุงพันธ์สัตว์ จะทำให้ตัวประมาณเกิดอคติในส่วนของค่าความ 

แปรปรวนของความคลาดเคลื่อนโดยจะมีค่าตํ่ากว่าค่าประมาณอย่างรุนแรง(Meyer, 1989)

4. วิธี Restricted Maximum Likelihood (REML)

ข้อเสียของการประมาณค่าโดยวิธี ML ในแบบทุ่นผสม คือถือว่าทราบปัจจัยคงท่ีแล้ว กล่าวคือ 

ลดการสูญเสียชั้นความเป็นอิสระ เน่ืองจากการปรันปัจจัยคงท่ีตังกล่าว ยกตัวอย่างเซ่น ค่าประมาณ 

ML ของความแปรปรวนเนื่องจากลักษณะปรากฎ จะเป็นผลรวมกำลังสองท้ังหมด (รร ) หารด้วย 

จำนวนค่าสังเกต ขณะที่ค่าประมาณที่ไม่มีอคติตัวหารจะต้องลดลงไปหน่ึงเพ่ือใข้ประมาณค่าเฉล่ียท้ัง 

หมด ถ้าในแบบทุ่นประกอบด้วยอิทธพลคงท่ีจำนวนมาก เช่น ในกรณีข้อมูลที่ใช่ในการปรับปรุงพันธ์ 

จะสามารถทำให้ค่าประมาณเกิดอคติโดยเฉพาะความแปรปรวนเนื่องจากความคลาดเคลื่อนจะเป็น 

ค่าประมาณที่ต่ํากว่าค่าที่เป็นจริงอย่างมาก



Patterson และ Thompson (1 97 1 ) ได้เสนอวิธีการแก้ปัญหาของ ML ท่ีเรียกว่า Restricted 

Maximum Likelihood (REML) โดยการ maximize เฉพาะส่วนของ likelihood เท่านั้น ซ่ึงเป็นอิสระ 

กับปัจจัยคงท่ี โดยการแทนข้อมูลฟังก์ชันเซิงเส้นของ error contrasts โดยมีค่าคาดหวัง

(expectation) เป็นศูนย์ อึงค่าสังเกตจะถูกปรับสำหรับค่าประมาณ generalized least-squares ของ 

ปัจจัยคงท่ี ในกรณีข้อมูลสมดุล ค่าประมาณของ REML จะเท่ากับค่าประมาณจาก ANOVA

(Meyer, 1 989)

4 .1) Derivative-free Restricted Maximum Likelihood (DFREML)

การใช้ REML เพ่ือประมาณค่าส่วนประกอบคาามแปรปราน โดย Patterson และ

Thompson (1 9 7 1 ) เป็นวิธีการท่ีหลีกเลี่ยงความมีอคติจากจำนวนตัวอย่างที่มีขนาดเล็กที่มีความ 

สัมพันธ์กับปัจจัยคงท่ีและหลีกเล่ียงอคติจากคัดเลือก Henderson (1 9 8 6 ) ได้อธิบายการใช้ REML 

ใน Animal Model (a m ) และ Reduced Animal Model (RAM) ซึ่งวิธีการนี้เป็นวิธีการที่ต้องการหา 

ค่า generalized inverse ของ coefficient matrix ในสมก"รของแบบหุ่นผสม

Graser, Smith และTier (1 987 ) ได้เสนอวิธี Derivative Free Restricted Maximum 

Likelihood algorithm (DFREML) สำหรับ Animal Model และ Reduced Animal Model อึงเป็นวิธี 

การที่ไม่ต้องใช้การกสับเมตริกข้โดยตรง 

จาก Model

y  = xp + Z U + e

เม่ือ y  = เวคเตอร์ขนาด nx1 ของค่าสังเกต

P = เวคเตอร์ขนาด px 1 ของปัจจัยคงท่ีท่ีไม่ทราบค่า 

น = เวคเตอร์ขนาด qxา ของปัจจัยสุ่มทุกชนิด 

e = เวคเตอร์ขนาด nx1 ของความคลาดเคล่ือน 

x,z= เมตริกซ์แสดงความสัมพันธ์ระหว่างค่าสังเกต 

กับปัจจัยคงท่ีและปัจจัยสุ่ม

และ Animal Model Equation คือ
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~ X ' X X 'Z ~b
Z ' X Z 'Z  + A~'X_ a

โดยท่ี X = ( ] เ G 2)

หรืออาจเขียนสมการใหม่ได้เป ็น

Cf = r

เมื่อมีข้อสมมติว่าการแจกแจงเป็นแบบปกติ ส่วน?อง likelihood ท่ีเป็นอิสระจากปิจจัยคง 

ท่ี สามารถเขียนได้เป็น

L = -  — [ constant +logj/<72 I +log Ao]  I +log c  I +y’Py]

= --^- [ constant +m logCT2 + ท log a โ +log c I +y’Py]

เม่ือ

A = เมตริกซ์ความสัมพันธ์ระหว่างสัตว์ (Numerator relationship matrix) 

p =  - V - ' X  ( X ’V - ' X y J T V -

V = ZAZ' - y  + I

Gu2 = ความแปรปรวนของยีนแบบบวกสะสม 

CT2 = ความแปรปรวนของความคลาดเคลื่อน

และ ทา คือ จำนวนของค่าสังเกต และ ท คือ จำนวนของสัตว์การคำนวณ ÿ P y  และ log 

C ! สามารถกระทำไดโดยการขยายส่วนของ coefficient matrix ได้เป็น

M =
X ' X
Z 'X

l ÿ x

X ' Z
Z 'Z  + A~'X

y z

c f  
. / '  y'y.

เม่ือ X ะ=cโ2 / CT2 และเมื่อแก้สมการให้ C เข้าไปอยู่ในรูป เพ่ือให้ใต้ y p y

วิธีนื้ใม่จำเป็นต้องใช้การกสับเมตริกซ์ C และจะใช้เวลาเพียง 1 /3  ของการคำนวณเพ่ือหาค่า 

การกสับเมตริกซ์ C สำหรับข้อมูลท่ีมีขนาดใหญ่



tto ifjjU fiftu สถามvnหaiJIๆ'
รุพ™งกใก! im  •ท», tn,,*,,

Solution ของ (T2 คือ

2 _ ÿ P y
e [m - r a n k (X )]

= ^ e
กระบวนการคือ การทำซํ้า (iterative) ในช่วงของค่า X และ log likelihood (L) 

Graser และคณะ(ไ 987 ) ใช่วิธีการ fit quadratic function ใน X ไปสู่ log likelihood เพ่ือจะ 

ทำนายค่าสูงสุดของ Log L และจะพบว่าวิธีการน้ีให้ค่า convergence อย่างรวดเร็ว (Graser และ 

คณะ, 1 987 และ Kennedy, 1989)

Kennedy (1 989 ) รายงานว่า วิธีการ DFREML ยังสามารถใช้กับแบบทุ่นท่ีมีปัจจัยสุ่ม 

มากกว่าหน่ึงปัจจัยและในปัจจุบันได้มีการพัฒนาโปรแกรมคอมพิวเตอร์ DFREML ใช้กับ Animal 

Model แบบต่าง ๆ
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2.1 .2  สหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและสหสัมพันธ์ลักษณะปรากฎ (Genetic and 

Phenotypic Correlation 1 rg and r )

สหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและสหสัมพันธ์ลักษณะปรากฎระหว่างลักษณะสองลักษณะ 

อาจเป็นแบบสนับสนุนซ่ึงกันและกันหรืออาจเป็นแบบตรงกันข้าม ซึ่งความสัมพันธ์ร่วมดังกล่าวม ี

สาเหตุมาจากการที่ยีนตำแหน่งหนึ่งมีผลในการควบคุมลักษณะมากกว่าหนึ่งลักษณะ และจาก

การที่ยีนหรือกลุ่มของยีนจะถ่ายทอดไปด้วยกันจะแยกจากกันก็ต่อเมื่อเกิดการแลกเปลี่ยนส่วน 

ของโครโมโซม (crossing over) เท่านั้น (สมชัย จันทร์สว่าง, 2530 )

ในการดัดเลือกเพ่ือปรับปรุงพันธุลัตว็ในลักษณะต่าง ๆ  หากจะให้โต้ผลดีมีความจำเป็น

อย่างยิ่งที่จะต้องทราบถึงค่าอัตราพันธุกรรมของลักษณะ ตลอดจนค่าสหสัมพันธ์ระหว่างลักษณะ 

ท่ีจะดัดเลือกว่ามีแนวโน้มแบบสนับสนุนซ่ึงกันและกันหรือเป็นแบบตรงกันข้าม จึงจะวางแผนใช่วิธี 

ดัดเลือกต่อไป ค่าสหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและสหสัมพันธ์ลักษณะปรากฎของลักษณะต่างๆ มี 

การรายงาน ดังน้ี
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สหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและสหสัมพันธ์ลักษณะปรากฏระหว่างสักษณะอัตรา 

การเจริญเติบโตกับอัตราการแลกนํ้าหนัก

Bereskin และคณะ (1 9 7 5 ) ได้ศึกษาการประมาณค่าสหสัมพันธ์ของลักษณะปรากฏ 

ระหว่างลักษณะอัตราการเจริญเติบโตกับอัตราการแลกนํ้าหนัก ในสุกรจำนวน 128 ตัว ต้ังแต่ 

อายุ 9 สัปดาห์ถึงนาทนัก 100 กิโลกรัม มีค่าเท่ากับ -0 .40

สัจจา ระหว่างสุข (2 5 2 7 ) ศึกษาสหสัมพันธ์ลักษณะปรากฏ ศึกษาในสุกรพันธ์ดูรอค 

จำนวน 419 ตัว ลาร์จไวท์จำนวน 1,048 ตัว และแลนด์เรฮจำนวน 829 ตัว มีค่าเท่ากับ

-0 .2 4 + 0 .0 3  และประมาณค่า สหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมมีค่าเท่ากับ -0 .2 2+ 0 .13

สหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและสหสัมพันธ์ลักษณะปรากฏระหว่างลักษณะอัตรา 

การเจริญเติบโตกันความหนาไฃนันสันหลัง

Bereskin (1 983 ) ประมาณค่าสหสัมพันธ์ของลักษณะปรากฏของสุกรพันธุ้ดูรอคและ 

ยอร์คเชียร์ของลักษณะอัตราการเจริญเติบโตกับความหนาไขมันสันหลังจากอายุ 8 สัปดาห์ถึง 

นาทนัก 90.7 กิโลกรัมมีค่าเท่ากับ 0.31

Bates และ Buchanan (1 9 8 8 ) ศึกษาในสุกรพันธุดูรอคและแฮมเชียร์เพศผู้อายุ 8 -9  

สัปดาห์ถึงนาหนัก 100 กิโลกรัม ประมาณค่าสหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมมีค่าเท่ากับ 0 .44+0 .14  

Keplon และคณะ (1 9 9 1 ) ได้ประมาณค่าสหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและลักษณะปรากฏ 

ระหว่างลักษณะอัตราการเจริญเติบโตกันความหนาไขมันสันหลัง ในสุกรพันธ์โปลิลลาร์จไวท์

จำนวน 1 14,347 ตัว โดยวิธี REML มีค่าเท่ากับ 0.25 และ 0.23 ตามลำดับ

Lo และคณะ (1 99 2 ) ได้ประมาณค่าสหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและลักษณะปรากฏ 

ระหว่างลักษณะอัตราการเจริญเติบโต กับความหนาไขมันสันหลังได้ศึกษาในสุกรพันธุแลนด์เรซ 

และพันธ์ดูรอค โดยวิธี REML ได้ประมาณค่าสหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมมีค่าเท่ากับ 0 .28+0 .18  

และประมาณค่าสหสัมพันธ์ลักษณะปรากฏมีค่าเท่ากับ 0.21
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สหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและสหสัมพันธ์ลักษณะปรากฏระหว่างลักษณะสัตรา 

การเจริญเติบโตกับอายุเมื่อนํ้าหนัก 90 กิโลกรัม

1_0 และคณะ (1 9 9 2 ) ได้ประมาณค่าสหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและลักษณะปรากฏ 

ระหว่างลักษณะอัตราการเจริญเติบโต กับอายุเม่ือน้ําหนัก 103.6 กิโลกรัม ได้ศึกษาในสุกร 

พันธ์แลนด์เรซและพันธุดูรอค โดยวิธี REML ได้ค่าสหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมมีค่าเท่ากับ

-0 .1 3 ± 0 .1 2  และประมาณค่าสหสัมพันธ์ลักษณะปรากฏมีค่าเท่ากับ -0 .10

Kaplon และคณะ(1 991 )ได้ประมาณค่าสหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและลักษณะปรากฏ 

ระหว่างลักษณะความหนาไขมันสันหลัง กับอายุเม่ือน้ําหนัก 110 กิโลกรัม ในสุกรพันธ์

โปลิสลาร์จไวท์จำนวน 114,347 ตัวโดยวิธี REML มีค่าเท่ากับ -0 .99  และ -0 .9 9  ตามลำตับ

สหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและสหสัมพันธ์ลักษณะปรากฏระหว่างลักษณะสัตรา 

การแลกนํ้าหนัก กับความหนาไขมันสันหลัง

สัจจา ระหว่างสุข (2 5 2 7 ) ศึกษาสหสัมพันธ์ของลักษณะปรากฏศึกษาในสุกรพันธ ์

ดูรอคจำนวน 419 ตัว ลาร์จไวท์จำนวน 1048 ตัว และแลนด์เรซจำนวน 829 ตัว มีค่าเท่ากับ 

-0 .2 3 + 0 .0 3  และประมาณค่าสหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมมีค่าเท่ากัน -0 .0 9 + 0 .1 4

สหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและสหสัมพันธ์ลักษณะปรากฏระหว่างลักษณะความ 

หนาไขมันสันหลัง กับอายุเมื่อนํ้าหนัก 90 กิโลกรัม

Lo และคณะ (1 9 9 2 ) ได้ประมาณค่าสหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและลักษณะปรากฏ 

ระหว่างลักษณะความหนาไขมันสันหลัง กับอายุเม่ือน้ําหนัก 103.6 กิโลกรัม ในสุกรพันธ์

แลนด์เรซและพันธ์ ดูรอค มีค่าเท่ากับ -0 .1 3+ 0 .1 2  และ -0 .1 0  ตามลำตับ

Xuewei และ Kennedy (1 9 9 4 ) ศึกษาในสุกรพันธุยอร์คเชียร์จำนวน 47 ,360  ตัว พันธ์ 

แลนด์เรซ จำนวน 28 ,762 ตัว พันธุดูรอคจำนวน 14,020 ตัวและพันธ์แฮมเชียร์จำนวน 

9 ,983 ตัว โดยวิธี DFREML ในการประมาณค่าสหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและลักษณะปรากฏ
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ระหว่างลักษณะความหนาไขมันสันหลัง กับอายุเม่ือน้ําหนัก 100 กิโลกรัม มีค่าเท่ากับ -0 .1 3  

และ -0 .0 8  ตามลำดับ

Keplon และคณะ(า991 ) ได้ประมาณค่าสหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและลักษณะปรากฏ 

ระหว่างลักษณะความหนาไขมันสันหลัง กับอายุเม่ือน้ําหนัก 110 กิโลกรัม ในสุกรพันธ์

โปลิสลาร์จไวท์จำนวน 1 14,347 ตัว โดยวิธี REML มีค่าเท่ากับ -0.21 และ -0 .2 0  ตามลำดับ 

ตารางท่ี 2.5 แสดงสหสัมพันธ์ลักษณะทางพันธุกรรมและลักษณะปรากฏ

ลักษณะ วิธ ีการ พันธุ ลักษณะปรากฏ ลักษณะพันธุกรรม ผู้ศึกษา

อัตราการเจริญเติบโตกับอัตราแลกนํ้าหนัก

AN0VA อ , V, L -0 .2 4 + 0 .0 3 -0 .22+ 0.1  3 สัจจา (2 5 2 7 )

อัตราการเจริญเติบโตกับความหนาไขมันลันหลัง

AN0VA อ , Y 0.31 - Bereskin ( 1 9 8 3 )

R อ , H 0 .44+ 0 .14 - BatesltละBuchanan (1 9 8 8 )

REML Y 0.23 0.25 Keplon et al. (1 991 )

REML L, อ 0.21 0.28+0.1 8 Lo et al. (1 9 9 2 )

อัตราการเจริญเติบโตกับอายุเมื่อ 90 กก.

REML L, อ -0 .7 0 -0 .8 3 + 0 .0 8 Lo et al. (1 9 9 2 )

REML Y -0 .9 9 -0 .9 9 Keplon et ai. (1 9 9 1 )

อัตราแลกนํ้าหนักกับความหนาไขมันลันหลัง

AN0VA อ , L, Y -0 .2 3 + 0 .0 3 -0 .0 9 = 0 .1 4 สัจจา (2 5 2 7 )

ความหนาไขมันลันหลังกับอายุเมื่อ 90  กก.

REML L, D -0.1 0 -0.1 3=0.1 2 Lo et al. (1 9 9 2 )

DFREML Y, L, อ -0 .0 8 -0.1 3 XueweiuละKennedy (1 9 9 4 )

REML Y -0 .2 0 -0.21 Kepion et al. (1 9 9 1 )

โดยที่ ANOVA = Analysis of Variance Y = Yorkshire

R = Realized heritability estimate. L = Landrace

REML = Restriction Maximum Likelihood อ = Duroc

DFREML = Derivative Free REstriction Maximum Likelihood H = Hamshire
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2.2 การประมาณคุณค่าการผสมพันธุ (Estimated breeding value , EBV)

ลักษณะต่างๆท่ีสัตว์แสดงออกถูกควบคุมด้วยปัจจัย 2 ประการคือ พันธุกรรมและ

ส่ิงแวดล้อม (การจัดการ) ปกติจะพบว่าส่ิงแวดล้อมมีผลต่อลักษณะปรากฏมากกว่าอิทธิพลของ 

พันธุกรรม กลยุทธในการปรับปรุงพันธุกรรมในฝูงปศุสัตว์คือการแยกอิทธิพลเนื่องจากพันธุกรรม 

ออกจากอิทธิพลของส่ิงแวดล้อม แล้วทำการคัดเลือกเฉพาะสัตว์ตัวท่ีมีพันธุกรรมดีเลิศ เน่ืองจาก 

ลักษณะที่เกิดเนื่องจากการจัดการที่ดีไม่สามารถถ่ายทอดไปสู่ลูกรุ่นต่อไปได้ ขณะท่ีลักษณะท่ีเกิด 

เนื่องจากพันธุกรรมสามารถถ่ายทอดได้ (Kennedy, 1988)

จุดประสงคืในการปรับปรุงพันธุเพื่อพัฒนาปรับปรุงค่าเฉลี่ยของคุณค่าการผสมพันธุของ 

ประชากร คุณค่าการผสมพันธ์ คือ ความสามารถทางพันธุกรรมซึ่งมีผลเนื่องมาจากอำนาจของ 

ยีนแบบบวกสะสม แต่เราไม่สามารถมองเห็นยีนท่ีสัตว์แต่ละตัวมีอยู่จึงไม่ทราบคุณค่าการผสม

พันธ์ของสัตว์นั้น อย่างไรก็ตามเราสามารถประมาณได้จากข้อมูลของตัวสัตว์เองรวมท้ังข้อมูลของ 

เครือญาติ

Henderson (1 973 ) ได้พัฒนาการประมาณคุณค่าการผสมพันธุ และให้คำจำกัดความ 

ของการประมาณคุณค่าการผสมพันธุว่าเป็นการทำนาย (prediction) ตามปกติคำว่า prediction 

หมายถึงการทำนายเหตุการณ์ต่างๆในอนาคต (Henderson, 1984) และยังสามารถหมายถึง 

การประมาณค่าของปิจจัยสุ่ม (Scheaffer, 1992) ทั้งนี้เนื่องจากลักษณะทางพันธุกรรมใดๆบน 

โครโมโซมถือว่าเป็นตัวแปรเซิงสุ่มและเป็นปัจจัยเซิงสุ่ม ส่วนปัจจัยอ่ืนๆท่ีไม่เก่ียวข้องกับ

พันธุกรรมยกเว้นค่าความคลาดเคลื่อน ถือว่าเป็นปัจจัยคงท่ีซ่ึงเป็นเรื่องของการประมาณ

2.2.1 วิธีต่าง  ๆในการประเมินคุณค่าการผสมพันธุ

ถ้าแยกวิธีประเมินคุณค่าการผสมพันธ์ตามรายละเอียดของสมมติฐาน พบว่าวิธีใตก็ตาม 

ที่ง่ายต่อการคิดและมีสมมติฐานมาก จะมีความถูกต้องน้อยกว่าวิธีที่ยากต่อการคิด ท้ังน้ีเพราะวิธี 

ง่ายนั้น มักจะต้ังสมมติฐานเอาไว้ก่อนว่า ทราบค่าที่จะเป็นต้องใข้ในสูตรมาก่อน อาทิทราบค่า ค่า 

เฉล่ีย และ ความแปรปรวน เป็นด้น ส่วนวิธีที่ยากน้ันมักจะไม่มีสมมติฐานใด  ๆ มาก่อน ด้งน้ัน
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Henderson (1 9 8 4 ) ได้กล่าวว่าวิธีการประเมินคุณค่าพันธุกรรม หรือการประเมินความแปร 

ปรวนของปิจจัยมีได้หลายวิธีด้งต่อไปน้ี

1. Best Prediction ( bp ) เป็นวิธีประเมินคุณค่าพันธุกรรม ที่ตั้งสมมติฐานว่าคุณค่า

พันธุกรรมเป็นค่าที่มองไม่เห็น (พ) แต่จะใช้ค่าสังเกต ( y )  ท่ีเห็นเป็นส่ือ โดยอาศัยว่าทั้ง

2 ค่ามีการกระจายตัวร่วมกัน (jointly distribution) และทราบค่าเฉล่ียของประชากรด้วย ค่าผิด 

พลาดทางสถิติที่วัด คือ ค่าคาดหวัง ของผลต่างระหว่างค่าทำนายกับตัวถูกทำนายมีน้อยที่สุด ซ่ึง 

เรียกว่า Minimum Square Error Prediction หรือ Best Prediction

2. Best Linear Prediction (BLP) เป็นวิธีที่ทราบค่าเฉล่ียของประชากรและทราบความ

แปรปรวนแต่ไม่ทราบการกระจายตัวของค่าสังเกตและตัวทำนาย ถ้าเราสมมติให้การกระจายเป็น 

แบบ multivariate normal ดังน้ัน ค่าเฉล่ียของตัวทำนาย จะมีการสัมพันธํในเซิงเส้นตรงกับค่า 

สังเกต ทันทีจะได้ว่าตัวทำนายจะเท่ากับ a'y + b โดยที่ ๙ เป็นเวกเตอร์ (vector)

และช เป็นสเกลล่าร์ (scalar) ซึ่งทำให้ค่า E (น -ห ')2 มีค่าน้อยท่ีสุด

3. Best Linear Unbiased Prediction (BLUP) ซ่ึงถือว่าวิธี BLUP มีข้อกำหนดน้อยกว่า

ทำให้การหาคุณค่าการผสมพันธุมีประสิทธิ๙ภาพท่ีสุด โดยเป็นวิธีการทำนายใช้บอกเหตุการณ์ใน 

อนาคต แต่การทำนายจะอ้างถึงการประมาณค่าท่ีแห้จริงของตัวแปรสุ่มท่ีรู้ความแปรปรวนและ

ความแปรปรวนร่วมของประชากร ซ่ึงจะทำให้ BLUP มีคุณสมบัติ ด้งนี้

1 .  ไม่มีอคตินั้นคือ E (น ) = E (พ )

2. maximize ค่าสหสัมพันธ์ระหว่าง พ และ พ

3. หากการกระจายตัวเป็นแบบ multivariate normal จะได้ E (พ ,น ) = น BLUP ถือ 

ว่าเป็นวิธีการทางสถิติ ซึ่งถูกประมาณขึ้นมาเพ่ีอวิเคราะห์แบบหุ่น ด้วยการใช้แบบหุ่นแบบผสม 

เป็นหลักการในการคำนวณหาคุณค่าการผสมพันธ์
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2.2.2 การประมาณคุณค่าการผสมพันธุด้วยวิธี BLUP

BLUP เป็นวิธีที่ดีที่สุดเน่ืองจากมีฃ้อกำหนดน้อยกว่า 2 วิธีแรก คือ ต้องการทราบค่า 

ความแปรปรวนของประ?ทกรที่จะทำการศึกษาเท่าน้ัน สามารถใช้ไนกรณีไม่ทราบค่าของปัจจัย

คงท่ี และใช้ไต้กับข้อมูลท่ีมีการคัดท้ิงหรือคัดเลือก (Henderson, 1973) นอกจากใช้ข้อมูลของตัว 

สัตว์เองแล้ว ยังใช้ข้อมูลของสัตว์ทุกตัวที่มีความสัมพันธ์กับสัตว์ตัวท่ีไต้รับการประมาณด้วย

(Kennedy, 1988) ทำให้การประเมินคุณค่าการผสมพันธ์มีประสิทธิภาพที่สุต

ปัจจุบัน BLUP ใช้กันอย่างแพร่หลายในการปรับปรุงพันธ์สัตว์ โดย BLUP เป็นวิธีในการ 

ประมาณค่าปัจจัยสุ่ม ในเซิงคณิตศาสตร์การประมาณค่าปัจจัยคงที่และการทำนายค่าปัจจัยสุ่ม

สามารถคำนวณไต้พร้อมๆกันจากสมการแบบทุ่นผสม ของ Henderson (1 97 3 ) และ BLUP ถูก 

นำมาประยุกต์ใช้กับข้อมูลของสุกร (Kennedy, 1987; Belonsky และ Kennedy, 1988; Daryl 

และ Kennedy, 1992) และใช้ไนการตัดสินคัดเลือกสุกรในหลายประเทศ เน่ืองจาก BLUP มีข้อดี 

คอ

1. แกไขปัญหาจำนวนข้อมูลของแต่ละกลุ่มไม่เท่ากัน เซ่น จำนวนฝูง จำนวนพ่อ

จำนวนลูก

2. แกัไขปัญหาความยากในการแยกปัจจัยคงท่ี เซ่น อิทธิพลเน่ืองจาก ปี ฤดูกาล กลุ่มช่ัว 

คราว ( contemporary group ) ออกจากปัจจัยสุ่ม

3. ปัจจัยเน่ืองจากสภาพแวดล้อมและปัจจัยทางพันธุกรรม จะถูกนำไปประมาณพร้อมๆ 

กัน ทำให้สามารถเปรียบเทียบสัตว์ระหว่างฝูง ระหว่างช่วงเวลา ระหว่างสัตว์ที่ไต้รับการจัดการ 

ต่างกัน

4. การวิเคราะห์ข้อมูลโดยใช้ BLUP จะทำให้ค่าประมาณของคุณค่าการผสมพันธ์แม่นยำ 

ข้ึนโดยการร่วมข้อมูลของเครือญาติ และของตัวสัตว์ แล้ววิเคราะห์ไปด้วยกัน

2.2.3 แบบหุ่นที'ใซในการทำนายคุณค่าการผสมพันธุ

ลักษณะของการวิเคราะห์ทางสถิติจะให้ผลลัพธ์น่าเช่ือถือหรือไม่ ก็ข้ึนอยู่กับแบบทุ่นท่ีใช้ 

แสดงลักษณะของข้อมูล โดยท่ัวไปที่ใช้ศึกษาทางชีววิทยาส่วนมากจะเป็นแบบทุ่นเซิงเส้นตรง
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(Linear model) ท่ีประกอบข้ึนด้วยปัจจัย ที่มีผลต่อค่าสังเกต ปัจจุปันจะเรียกแบบทุ่นและวิธีการ 

ในซื่อเดียวกัน (Schaeffer 1 1992) แบบทุ่น1ที่ใช้ในการทำนายคุณค่าการผสมพันธุ มีหลายชนิด 

ข้ึนกับปิจจัยสุ่มเซ่น

แบบทุ่นท่ีใซ่ในการทำนายคุณค่าการผสมพันธุโดยทั่วไปแบ่งได้ 2 วิธี 

(Schneeberger, 1992) คือ

1. แบ่งตามชนิดชองปิจจัยสุ่ม

- Sire Model ปิจจัยสุ่มเกิดขึ้นเน่ืองจากพ่อพันธุชองสัตว์ตัวท่ีทำการศึกษา

- Animal Model ปิจจัยสุ่มที่เกิดขึ้นเน่ืองจากตัวชองสัตว์ที่ทำการศึกษา

2. แบ่งตามลักษณะท่ีทำการศึกษา

-  Single-Trait Model ทำการวิเคราะห์เพียง 1 ลักษณะ

- Multiple-Trait Model ทำการวิเคราะห์มากกว่า 1 ลักษณะพร้อมกัน

Animal Model Animal Model เป็นแบบทุ่นที่อธิบายปัจจัยทุกปัจจัยที่มีอิทธิพลต่อค่า 

สังเกตในสัตว์แต่ละตัว และสามารถทำนายคุณค่าการผสมพันธุชองสัตว์แต่ทุกตัวได้ รวมท่ัง

ทำนายคุณค่าการผสมพันธุชองสัตว์ตัวที่ไม่มีค่าสังเกตได้อีกด้วย (Schaeffer, 1 992 )

การประเมินโดยใช้ Animal Model จะอยู่บนพ้ืนฐานชองตัวสัตว์และความสัมพันธ์ชองตัวสัตว์กับ 

สัตว์ตัวอ่ืนๆ ข้อมูลท่ีใช้จะเป็นช้อมูลเก่ียวกับตัวสัตว์เอง บรรพบุรุษชองตัวสัตว์และลูกหลานชองตัว 

สัตว์ที่มีความสัมพันธ์ ทำให้การประเมินด้วย Animal Model มีความถูกต้องและแม่นยำมาก 

เพราะใช้ความสัมพันธ์ท่ังหมดชองสัตว์ นำมาพิจารณาค่าทาง พันธุกรรม และหากเป็นการเปรียบ 

เทียบสัตว์ภายในฝูงที่มีการจัดการเหมือนกันจะมีความแม่นยำมากขึ้น (Conlin และ Steuernagel, 

1 997 )

2 .2 .4  การคำนวณหาคุณค่าการผสมพันธุโดยวิธี BLUP

หลักการคิดจะใช้แบบทุ่นแบบผสมในการประมาณค่า Best Linear Unbiased

Estimation ( blue ) และทำนายค่า BLUP ได้พร้อม  ๆ กันทันทีโดย Henderson (1 97 3 ) เป็น 

ผู้คิดแบบทุ่นแบบผสม ใช้ในการประมาณและทำนายค่าใด  ๆ ในประชากรหน่ึง หรือหลาย
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ประซากรท่ีมีจำนวนข้อมูลไม่เท่ากัน และมีข้อมูลสูญหาย เพ่ือการประมาณและประเมินค่าท่ีถูก 

ต้อง โดยที่ต้องการทราบค่าที่อยู่ในเวกเตอร์ซึ่งเป็นค่าที่ไม่สามารถวัดด้วยตาเปล่าไต้ แต่จะอาศัย 

ค่าสังเกตท่ีอยู่ในเวกเตอร์ฃองค่าสังเกต ท่ีสามารถวัดไต้มาเป็นสื่อ ถูกนำมาใข้ในการคำนวณ

หาค่าทางพันธุกรรม เซ่น ค่าอัตราพันธุกรรมและคุณค่าการผสมพันธ์ของลักษณะที่ศึกษา

เป็นต้น

สมการโดยท่ัวไปจะเป็นแบบทุ่นแบบผสม ท่ีประกอบด้วยปิจจัยคงท่ี และปัจจัยสุ่ม เพราะ 

ว่าเ'วกเตอร์ของความคลาดเคล่ือน จะเป็นปัจจัยสุ่ม ส่วนค่าเฉล่ียของท้ังหมดท่ีมีอยู่ในแบบทุ่นจะ 

เป็นค่าปัจจัยคงท่ี ดังน้ันสามารถกล่าวไต้ว่าทุกแบบทุ่นเซิงเส้นจะเป็นแบบทุ่นแบบผสม

(Henderson, า 973 อ้างโดย Schaffer , 1 992 ) ท่ีมีแบบทุ่นทั่วไปที่เป็น matrix notation ดังนี้

y = X  P + Z น-\- C

เม่ือ y  = เป็นเวกเตอร์ของค่าสังเกต ท่ีมีขนาด nx1

P = เป็นเวกเตอร์ของปัจจัยคงท่ีท่ี'ไม่รู้ค่า มีขนาด Px1 

น = เป็นเวกเตอร์ของปัจจัยสุ่มท่ีไม่รู้ค่า มีขนาด qx1 

e = เป็นเวกเตอร์ของปัจจัยความคลาดเคล่ือนท่ีเป็นปัจจัยสุ่มมีขนาด nx1 

X = เป็นเมตริกซ์ท่ีแสดงความสัมพันธ์ระหว่างค่าสังเกตกับปัจจัยที่

ที่มีความเก่ียวข้องกับสมาซิก ของ P กับสมาซิกของ y  มีขนาด nxp

Z = เป็นเมตริกซ์ท่ีแสดงความสัมพันธ์ระหว่างค่าสังเกตกับปัจจัยสุ่ม ท่ีมีความ 

เก่ียวข้องกับสมาซิกชอง น กับสมาซิกของ y  มีขนาด nxq
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