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โกลบูลิน มีผลตอการเปลี่ยนของลักษณะน้ําหนักซากรอน (THC), น้ําหนักซากเย็น (TC), ความหนา
ของไขมันสันหลัง (FD) และน้ําหนักไขมันรวมที่ไดจากการรวมไขมันหุมไต (TF) การที่จะนํายีน
ไทโกลบูลินมาเปนเครื่องหมายทางพันธุกรรมนั้นยังไมสามารถนําไปใชได ควรจะตองมีการพัฒนา
ในวิธีการนําไป เพื่อใหเกิดความสะดวกในการนําไปใช 
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The aim of the present study was to study the polymorphism single nucleotide 
polymorphisms (SNPs) of thyroglobulin gene and study the associated between SNPs and 
marbling score, carcass traits of 336 Kamphaeng Saen crossbreed beef cattle from 
Suwanvajokkasikit Animal Research and Development Institute (SARDI) with the cattle were 
mean of body weight 561.91±55.11.  
 

Sixteen polymorphism of single nucleotide polymorphism; SNPs A110T, A133T, G156C, 
G161A, C220T, A228G, A253G, C338T, T350G, A351G, T354C, G392A, A430G, T433G, 
G461A and A506C  were observed and all of SNPs have the significant linkage disequilibrium 
(P<0.01). This study thyrogobulin gene had polymorphism, associated carcass weight, Fat 
thickness and KPH fat (P<0.05) and not associated marbling score (P>0.05) in Kamphaeng Saen 
crossbreed beef cattle. Thyrogobulin gene should be developed to use genetic marker for 
selections carcass traits.  
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ผูบริโภค นอกจากนี้ยังเปนแนวทางที่สําคัญในการที่ลดการนําเขาเนื้อโคจากตางประเทศ ซึ่งจาก
รายงานของ สํานักควบคุม ปองกัน และบําบัดโรคสัตว กรมปศุสัตว  จะเห็นไดวาในระหวางป พ.ศ. 
2544 ถึง พ.ศ. 2549 ประเทศไทยตองเสียเงินประมาณ 222.65 ลานบาท ในการนําเขาเนื้อโคคุณภาพ 
ปจจุบันผูบริโภคมีความตองการบริโภคเนื้อโคที่มีไขมันแทรกมาก เนื่องจากปริมาณไขมันแทรก
มากนั้นมีผลตอกล่ินและรสชาติที่หอมอรอยของเนื้อโค  และยังบอกถึงคุณภาพของเนื้อโคอีกดวย 
โดยที่ปริมาณไขมันแทรกมีความสัมพันธกับคุณภาพซาก ซึ่งลักษณะดังกลาวเปนลักษณะสําคัญ
ทางเศรษฐกิจจึงจําเปนจะตองปรับปรุงปริมาณไขมันแทรกและคุณภาพซากใหดีขึ้น  โดยวิธีการ
จัดการเรื่องอาหาร และการปรับปรุงพันธุแตการจัดการอาหารนั้นเปนเพียงการจัดการดาน
ส่ิงแวดลอมเทานั้นซึ่งไมสามารถถายทอดได การปรับปรุงพันธุจึงเปนวิธีที่ใชในการปรับปรุง
ปริมาณไขมันแทรกและคุณภาพซากใหดีขึ้น แตอยางไรก็ตาม ลักษณะที่เกี่ยวของกับคุณภาพซาก 
และ ไขมันแทรกในเนื้อจัดเปน ลักษณะเชิงปริมาณ (quantitative trait) และเปนลักษณะที่มีคาอัตรา
พันธุกรรม (heritability) อยูในชวง 0.42-0.97 ดังตารางที่ 1 ซ่ึงเปนลักษณะที่มีคาอัตราพันธุกรรมสูง 
หมายความวาเปนลักษณะที่มีพันธุกรรมเขามาอิทธิพลสูงตอการแสดงออกของลักษณะนั้น หรือ
อาจจะทําใหการปรับปรุงพันธุประสบผลสําเร็จไดเร็วขึ้น แตการคัดเลือกสัตวที่มีลักษณะคุณภาพ
ซากที่ดีนั้น นิยมใชพอพันธุที่ใหลูกที่มีลักษณะคุณภาพซากที่ดี โดยดูจากคา expected progeny 
differences (EPD) ซ่ึงคาดังกลาว มีขอจํากัด คือ ตองใชระยะเวลานานในการประเมินคานี้ และคา
สังเกตที่นํามาใชการประเมินคา EPD เปนคาสังเกตที่หยาบๆหรือ วิธีที่วัดใชเทคนิคแบบหยาบๆ 
เชน การวัดพื้นที่หนาตัดเนื้อสัน การใหคะแนนไขมันแทรกเปนตนทําใหความแมนยําลดลง และใช
คาใชจายสูง (Bertrand et al., 2001; Zhao, 2002; Andrew, 2007) จึงทําใหการปรับปรุงลักษณะ
ดังกลาว ดวยวิธีการปรับปรุงพันธุสัตวแบบดั้งเดิม (conventional breeding) เพียงอยางเดียวไม
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ประสบผลสําเร็จเทาที่ควร  เนื่องจากการประเมินลักษณะดังกลาว จําเปนจะตองใหสัตวเจริญเติบโต
เต็มที่หรือตองฆาสัตวกอนซึ่งใชระยะเวลานาน ปจจุบันความกาวหนาทางพันธุศาสตรโมเลกุล 
(molecular genetics) ทําใหนักปรับปรุงพันธุ สามารถนําเอาขอมูลในระดับพันธุกรรมที่แทจริงของ
สัตวซ่ึงไดจากเทคนิคทางพันธุศาสตรโมเลกุล มาใชในการปรับปรุงพันธุสัตว รวมกับการปรับปรุง
พันธุสัตวแบบดั้งเดิม (conventional breeding)  เพื่อเพิ่มประสิทธิภาพและเพิ่มความแมนยําในการ
ปรับปรุงพันธุสัตว และยังสามารถแกปญหาของขอจํากัดการปรับปรงุพันธุสัตวแบบดั้งเดิมได โดย
ใชเครื่องหมายทางพันธุกรรม (Marker assisted selection, MAS) ในการคัดเลือกโคที่มีไขมันแทรก
มาก และคุณภาพซากที่ดี 
 

จากการศึกษาของ Barendse (1999) พบวา Thyroid hormones ซ่ึงเปนฮอรโมนที่ผลิตจาก
ตอมไทรอยดเปนฮอรโมนที่มีความสําคัญตอระบบเมตาบอลิซึมของไขมัน และนอกจากนี้ ฮอรโมน
ดังกลาวมีผลตอปริมาณไขมันแทรกและคุณภาพซากดวย  กลาวคือ Thyroid hormones มี
ความสําคัญในการพัฒนาของ adipocytes (Chawla, 1993; Harper and Pethick, 2004; Andrew, 
2007) จากที่ไดกลาวมาจะเห็นวา Thyroid hormones มีผลตอการพัฒนาของ adipose  tissue ซ่ึงเปน
ที่เซลลที่ทําหนาเก็บสะสมไขมัน และเซลลดังกลาวยังกระจายไปในสวนตางๆ ของรางกาย และ
แทรกอยูกลามเนื้อ (marbling) ดวย ซ่ึง Thyroid hormones นั้นถูกควบการแสดงออกดวย 
Thyroglobulin gene (TG) อยูบนโครโมโซมแทงที่ 14 บริเวณ centromeric ของโครโมโซม (Casas 
et al., 2005; Moor et al., 2003) และจากการศึกษาของ Barendse (2004); Casas et al. (2007) พบวา 
ยีนไทโรโกลบูลินมีศักยภาพในการที่นํามาพัฒนาเปน genetic marker เพื่อชวยในการคัดเลือกโคให
มีลักษณะคุณภาพเนื้อที่ดี และมีไขมันแทรกสูง แตอยางไรก็ตามยีนไทโรโกลบูลินยังมีความ
หลากหลายของ single nucleotide polymorphism; SNPsในตําแหนงตางๆที่แตกตางกันในสายพันธุ
ที่ตางกัน และมีผลตอการแสดงออกของลักษณะที่แตกตางกัน (Barendse, 2004; Casas et al., 2005; 
Casas et al., 2007) 
 

จากงานวิจัยที่ทําการศึกษา Thyroglobulin gene (TG) ที่ผานมานั้น มีวัตถุประสงคที่จะ
พัฒนา Thyroglobulin gene (TG) ใหเปน genetic marker ที่มีประสิทธิภาพ และชวยในการคัดเลือก
ลักษณะคุณภาพซาก (Barendse, 2004; Casas et al., 2005; Rincker et al., 2006; Casas et al., 2007; 
Qian et al., 2008) 
 

ดังนั้น วิทยานิพนธฉบับนี้จึงศึกษาความสัมพันธของยีนไทโรโกลบูลินรูปแบบตางๆ ตอ
ปริมาณไขมันแทรกและลักษณะคุณภาพซากของโคเนื้อลูกผสมสายพันธุกําแพงแสน เพื่อหา
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เครื่องหมายพันธุกรรมที่นําไปชวยในการคัดเลือกโคเนื้อลูกผสมสายพันธุกําแพงแสนเพื่อใหมี
ปริมาณไขมันแทรกสูงและคุณภาพซากที่ดีตอไป โดยมีสมมุติฐานวา ยีนไทโรโกลบูลินมีอิทธิพล
ตอลักษณะคุณภาพซาก และลักษณะไขมันแทรก 
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วัตถุประสงค 
 

1.  ศึกษาความหลากหลายและรูปแบบของ single nucleotide polymorphisms ของยีนไทโร
โกลบูลินในโคเนื้อลูกผสมสายพันธุกําแพงแสน 
 

2.  ศึกษาความสัมพันธของ single nucleotide polymorphisms ตําแหนงตางๆ ตอลักษณะที่
เกี่ยวของกับคุณภาพซากในโคเนื้อลูกผสมสายพันธุกําแพงแสน 
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การตรวจเอกสาร 
 

โคเนื้อลูกผสมกําแพงแสนกับปญหาและขอจํากัดในการปรับปรงุคุณภาพซาก 
 

ในอดีตประเทศไทยยังไมมีโคพันธุเนื้อท่ีสามารถเลี้ยงเปนโคขุนในเชิงธุรกิจเหมือนโคเนื้อ
พันธุตางประเทศ เชน ยุโรปและอเมริกา สวนโคพื้นเมืองของประเทศไทยแมวามีคุณสมบัติเดน
หลายประการ เชน ตานทานโรค ทนรอน แตก็มีขนาดเล็กและอัตราการเจริญเติบโตชา ดังนั้น 
นักวิชาการของมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร จึงไดพัฒนาโคพันธุใหมขึ้นมาเพื่อใชเปนโคเนื้อพันธุ
แรกของประเทศชื่อวาพันธุกําแพงแสน โดยมีวัตถุประสงคเพื่อเปนโคเนื้อคุณภาพดี ชวยลดการ
นําเขาเนื้อโคจากตางประเทศ และตอบสนองความตองการของผูบริโภคที่ตองการบริโภคเนื้อโคท่ีมี
ปริมาณไขมันแทรกสูง เนื่องจากปริมาณไขมันแทรกที่สูงนั้นมีผลตอกล่ินและรสชาติที่หอมอรอย
ของเนื้อ ซ่ึงโคเนื้อลูกผสมกําแพงแสนปรับปรุงพันธุ มาจากโคพื้นเมืองกับโคพันธุบราหมัน และโค
พันธุชาโรเลส ที่มีเลือดของโคพื้นเมืองไทย 25% พันธุบราหมัน 25% และพันธุชาโรเลส 50% โดย
ไดรับลักษณะที่ดีจากโคพื้นเมืองไทย คือ ตานทานโรค ทนรอน และเจริญเติบโตไดในสภาพที่
อาหารสัตวมีคุณภาพตํ่า และโครงรางใหญจากโคพันธุบราหมัน และสามารถเพิ่มการสรางเนื้อ
คุณภาพดี จากโคพันธุชาโรเลส (ปรารถนา, 2544) แตการคัดเลือกโคเนื้อลูกผสมกําแพงแสนที่มี
ลักษณะคุณภาพซาก คุณภาพเนื้อที่ดี หรือการคัดเลือกโคเนื้อลูกผสมกําแพงแสนจากคา EBV ใน
ลักษณะคุณภาพซาก  หรือคุณภาพเนื้อในโคเนื้อลูกผสมกําแพงแสนนั้น ประสบปญหาอยางมาก 
เพราะในประชากรโคเนื้อลูกผสมกําแพงแสนยังไมมีพันธุประวัติในรุนของพอแมหรือลูก จึงไม
สามารถประเมินได หรือไมแมนยํา เนื่องจากจะตองวัดคาที่เกี่ยวกับคุณภาพซากในรุนลูกเพื่อที่จะ
ไปประเมินพอพันธุ ซ่ึงจะเห็นไดวาระยะเวลาตั้งแตพอพันธุผสมแลวไดลูกและลูกก็จะตองใช
ระยะเวลานานกวาเจริญเติบโตเต็มจึงจะสามารถวัดวัดคาที่เกี่ยวกับคุณภาพซากในรุนลูกได ซ่ึงใช
ระยะเวลานานมากและสิ้นเปลืองคาใชจาย และถาประเมินจากลูกแลวพอพันธุทดสอบมีลักษณะ
คุณภาพซากและการเจริญเติบโตที่ไมดีก็ทําใหเสียทั้งเวลาและคาใชจายโดยเปลาประโยชน 
(Andrew, 2007) และบางลักษณะที่เกี่ยวกับคุณภาพซากนั้นไมสามารถวัดในสัตวที่มีชีวิตได
จําเปนตองฆาสัตว (Andrew, 2007; Parmentler et al., 2001) จากขอจํากัดดังกลาวการใชเครื่องหมาย
ทางพันธุกรรม ในการปรับปรุงลักษณะดังกลาวจึงเปนวิธีการที่นาสนใจ เนื่องจากสามารถคัดเลือก
สัตวที่พันธุกรรมดีถูกตองไดโดยตรงและสามารถยนระยะเวลา ในการคัดเลือกไดโดยสามารถทํา
การคัดเลือกสัตวไดตั้งแตสัตวยังไมใหผลผลิต และลักษณะคุณภาพซาก ลักษณะคุณภาพเนื้อเปน
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ลักษณะที่มีอัตราพันธุกรรมสูง ดังตารางที่ 1 หรือเปนลักษณะที่มีพันธุกรรมเขามาอิทธิพลสูงตอการ
แสดงออกของลักษณะ 
 
ตารางที่ 1  คาอัตราพันธุกรรมของลักษณะคุณภาพซากของโค 
 

 Reference  Breed  Trait  h2±SE 
Pariacote et al. (1998) American       

Shorthorn 
 Hot carcass weight  0.6±0.19 

     Dressing percentage  0.49±0.19 

     Fat thickness  0.46±0.19 
     Ribeye area  0.97±0.21 
     Kidney-pelvic-heart  0.45±0.19 
     Marbling  0.88±0.21 
     Yield grade  0.54±0.19 
Riley et al. (2002)  Brahman  Fat thickness  0.63 
     Hot carcass weight  0.55 
     Dressing percentage  0.77 

     Loin muscle area  0.44 

     Kidney-pelvic-heart  0.46 

     Marbling  0.44 

     Yield grade  0.71 
Eriksson et al. (2003)  Hereford  carcass weight  0.70 
   Charolais  carcass weight  0.45 
   Simmental  carcass weight  0.42 

 
ความสําคัญของฮอรโมนไทรอยดตอคุณภาพซาก 

 
ตอมไทรอยด (Thyroid gland) พบในสัตวมีกระดูกสันหลังเกือบทุกชนิด เจริญมาจากเอน

โดเดิรม (endoderm) ที่พื้นของคอหอยตรงระดับฟาริงเจียล อารชคูที่ 2 โดยเจริญยื่นลงมาในแนว
กลาง แลวขาดการติดตอกับคอหอยเคลื่อนไปอยูบริเวณคอ มี 2 พูเชื่อมกันตรงกลางดวย isthmus 
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ขนาดของตอมนี้จะเล็กลงตามอายุที่เพิ่มขึ้น ตอมมีเปลือกหุม และยื่นเปนผนังกั้นแทรกเขาไปใน
เนื้อตอม (James, 2002) ตอมไทรอยดประกอบดวย Parafollicular cells (C cells หรือ clear cells) 
แทรกอยูกับ follicular cells และยังประกอบไปดวย follicles cells หรือ acini เซลลจะเรียงตัวช้ันเดียว
เปนวงกลม ภายในวงกลมจะมีสารพวก colloid หรือ columnar  ขนาดชองวางภายใน ซ่ึงบรรจุสาร 
colloid ไมใหญนัก แตถาเชลลทําหนาที่นอย สาร colloid ภายในจะมีจํานวนมาก และเชลล follicle 
จะมีขนาดเล็ก โดยที่สาร colloid ในตอมไทรอยด จะมีองคประกอบสวนใหญเปนพวก glycoprotein 
อยูในรูปของ thyroglobulin ซ่ึงถูกสังเคราะหขึ้นมาโดยเซลล follicle โดยที่ follicles cells มีหนาที่
ในการสราง และหลั่ง thyroxine หรือ iodine-containing hormone T3 

และ T4 
ออกมาเก็บรวมเปน 

glycoprotein อยูในรูปของ thyroglobulin hormone complex โดยลักษณะของตอมไทรอยดจะมี
ความสามารถที่จะรับและสะสมสาร  iodine ไวในเซลลของตอมไดมาก โดยที่มันสามารถจะรับ 
iodine จากเลือดเขามาอยูในตอมในรูปของ iodine ซ่ึง iodine จะเคลื่อนเขาสูตอมโดยการ diffusion 
และโดยกระบวนการ active transport ดังภาพที่ 1 ซึ่ง iodine จะเก็บสะสมในรูปของ thyroxine 
ภายใน thyroglobulin เมื่อรางกายตองการ thyroxine hormone (T3 

และ T4 
) Thyroglobulin จะถูก

สงผาน apical membrane และเขาไปยังกระแสเลือด โดยอาศัยการกระตุนของฮอรโมน thyroid 
stimulating hormone (TSH) จาก anterior pituitary gland ที่หล่ังจะ TSH ไปกระตุนการทํางานของ 
enzyme  protease ในการปลอย thyroxine ที่อยูในรูปอิสระนี้ จะdiffuse ผาน membrane ออกมาสู
กระแสโลหิต (ยรรยง, ม.ป.ป.; James, 2002) ดังภาพที่ 1 ดั้งนั้นจึงกลาวไดวา TSH สามารถควบคุม
ท้ังการสังเคราะห (synthesis) และเรงการหล่ัง (secretion) ของฮอรโมน thyroxine ดวย 
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ภาพที่ 1  กลไกการสังเคราะห (synthesis) และการหลั่ง (secretion) ของไทรอยดฮอรโมน 
 
ท่ีมา: คณะสัตวแพทยศาสตร มหาวิทยาลยัเกษตรศาสตร (2549) 
 

thyroxine ที่อยูใน colloid จะมีอยู 2 รูป คือ thyroxine หรือ tetraiodothyroxine (T4) ซึ่งจะ
พบอยูในวงจรโลหิตและมีความสําคัญมากที่สุด สวน triiodothyroxine (T3) จะพบอยูในวงจรโลหิต
จํานวนนอยประมาณ 5 % ของฮอรโมน thyroxine ทั้งหมด 
 

ไทรอยดฮอรโมนมีความสําคัญตอเมตาบอลิซึมของรางกายโดยทั่วไป (Basal metabolic) 
และกระตุนใหเซลลสรางโปรตีนเพิ่มมากขึ้น (protein synthesis) ดังภาพที่ 2 (ชุมพล, 2539; Paul, 
2001; Carolyn, 2006) โดยจะเพิ่มอัตราการกินได (food intake) เมื่ออยูในสถานะ Hyperthyroid 
และลดอัตราการกินไดเมื่อ Hypothyroidism (Macari et al., 1986) 
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ภาพที่ 2  กลไกของไทรอยดฮอรโมนที่มีผลตอการสังเคราะหโปรตีน 
 
ท่ีมา: Paul (2001) 
 

และมีผลตอการเพิ่มจํานวนของกรดอะมิโนที่จําเปน (Carew et al., 1998) และยังมีบทบาท
ตอขบวนการเมตาโบลิซึมของไขมัน (Casas et al., 2007) และตอมไทรอยดฮอรโมนมีผลตออัตรา
การเจริญเติบ อัตราการกินไดของโคขุน (Cassar-Malek et al., 2001) ดังภาพที่ 3 นอกจากนี้
ไทรอยดฮอรโมนยังมีบทบาทตอขบวนการควบคุมการเจริญเติบโต ขบวนการพัฒนาของรางกาย 
และขบวนการเมตาโบลิซึม ของไขมัน โปรตีน และคารโบไฮเดรท (Mcdonld and Pineda, 1989) 
โดย Thyroxine จะทําใหลดการสราง cholesterol ในเลือด โดยการเพิ่มการแตกสลายของไขมัน 
(lipolysis) จากเนื้อเยื่อไขมัน และเซลลอ่ืนๆ (ชุมพล, 2539; ยรรยง, ม.ป.ป.; James, 2002) 
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ภาพที่ 3  กราฟแสดงความสัมพันธของฮอรโมนจากตอมไทรอยดกับการเจริญเติบโตของโคขุน 
 
ท่ีมา: Cassar-Malek et al. (2001) 
 

ไทรอยดฮอรโมนมีผลการควบคุมขบวนการเมตาโบลิซึมของ mitochondria โดยเมื่อให 
Thyroxine แกสัตวมีผลทําให mitochondrin ในเซลลเกือบทุกชนิดภายในรางกายมีการขยายขนาด
ใหญขึ้น และมีการเพิ่มจํานวนไดมากขึ้น สงผลทําใหรางกายมีการเพิ่มอัตราการสังเคราะห ATP ซ่ึง
เปนแหลงพลังงานใหกับเซลล ทําใหเซลลทํางานไดอยางมีประสิทธิภาพยิ่งขึ้น (Louise, 2002; 
ยรรยง, ม.ป.ป.) และไทรอยดฮอรโมนยังมีสหสัมพันธทิศทางเดียวกันกับ EBG (empty body gain), 
DMI (dry matter intake), Protein accretion และFat accretion ในโคขุน (Hayden et al., 1993) 
ดังตารางที่ 2 ไทรอยดฮอรโมนยังมีผลตอการกินได และการควบคุมสมดุลอุณหภูมิในรางกายดวย 
(Saira et al., 2010) ดังภาพที่ 4 เมื่อปริมาณ Leptin hormone ลดลงจะสงผลทําใหปริมาณไทรอยด
ฮอรโมนเพิ่มขึ้น สงผลตอการกินไดมากขึ้น และการที่กินไดมากขึ้นทําใหอุณหภูมิในรางกายสูงขึ้น 
ทําใหเกิดการควบคุมสมดุลอุณหภูมิ ทําใหอุณหภูมิรางกายลดลง 
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ตารางที่ 2  คาสหสัมพันธของไทรอยดฮอรโมนกับ EBG (empty body gain), DMI (dry matter 
intake), protein accretion และfat accretion ในโคขุน 

 
Item Empty body gain Protein Fat DMI 
T3 0.76 

(0.01) 
0.67 

(-0.02) 
0.70 

(0.04) 
0.67 

(-0.04) 
T4 0.78 

(-0.40) 
0.71 

(-0.46) 
0.73 

(-0.12) 
0.84 

(-0.21) 
 
ท่ีมา: Hayden et al. (1993) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพที่ 4  กลไกของไทรอยดฮอรโมนที่มีผลตอการกินได และการควบคุมสมดุลอุณหภูมใินรางกาย 
 
ท่ีมา: Saira et al. (2010) 
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นอกจากนี้ไทรอยดฮอรโมนยังมีความสําคัญในการพัฒนาของ adipocytes (Ailhaud et al., 
1992; Andrew, 2007; Harper and Pethick, 2004) โดย Thyroid hormones เหนี่ยวนําให white 
adipose tissue (WAT) ของหนู มีการพัฒนา (Grimaldi et al., 1982; Levacher et al., 1984; Flores-
Delgado et al., 1987; Teboul et al., 1991) สวนในเรื่องของกลไกการทํางาน Thyroid hormones ที่มี
ผลตอ adipose tissue นั้นยังไมเปนที่แนชัด แตจากที่ Thyroid receptors ชนิด TR -1 และ TR -1 ที่มี
ผลตอการแสดงออกของ Ob17 cells (Chawla et al.,1993) ซ่ึง Ob17 cells เปนเซลลที่จะพัฒนาไป
เปน adipose  tissue และนอกจากนี้ Thyroid hormones มีผลตอการพัฒนาของadipose  tissue และ
จากการศึกษาของ Oppenheimer et al. (1987a, 1991b) ที่ทําการศึกษา Thyroid hormones ตอ
ขบวนการตางๆ ในรางกายของหนู พบวา Thyroid hormones มีผลตอการเพิ่มของขบวนการ 
lipogenesis, thermogenesis และ lipolysis ดังภาพที่ 5 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพที 5  ไทรอยดฮอรโมนเปนตัวเหนีย่วนํา (induced) ทําใหเกิด catecholamine-mediated ใน
ขบวนการ lipolysis ในเซลลไขมัน 

 
ท่ีมา: Complete Wellbeing Solutions (2009) 
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และนอกจากนี้ Thyroid hormones ยังมีผลตอการเหนี่ยวนํา enzymes ตางๆ ในขบวนการ 
lipogenesis เชน Acetyl CoA carboxylase  malic enzyme glucose-6-phosphate dehydrogenase และ 
fatty acid synthase (Gharbi-Chihi et al., 1991; Moustaid et al., 1991; Perez et al., 1993; 
Blennemann et al., 1995) จากที่ไดกลาวมาจะเห็นได ไทรอยดฮอรโมนมีผลตอการพัฒนาของ 
adipose  tissue ซ่ึงเปนเซลลที่ทําหนาเก็บสะสมไขมัน และเซลลดังกลาวยังกระจายไปในสวนตางๆ 
ของรางกาย และแทรกอยูกลามเนื้อ (marbling) ดวย และไทรอยดฮอรโมนยังมีผลตอการเจริญเติบโต
อีกดวย ซ่ึงไทรอยดฮอรโมนนั้นถูกควบการแสดงออกดวย Thyroglobulin gene (TG) ที่จะไดกลาว
ในลําดับตอไป 
 

ความหลากหลายของ Thyroglobulin gene (TG) 
 

Thyroglobulin  gene (TG) อยูบนโครโมโซมแทงที่ 14 บริเวณ centromere ของโครโมโซม 
(Casas et al., 2005; Moor et al., 2003) รูปแบบของยีนหนึ่งมีลักษณะรูปแบบแตกตางกันไปใน
ประชากรที่แตกตางกัน ซึ่งอาจเกิดจากการแลกเปลี่ยนชิ้นสวนของยีน (crossing over) หรือการ
กลายพันธุ (mutation) โดยที่ Thyroglobulin gene มีความหลากหลายของรูปแบบยีนที่แตกตางกัน
ในประชากรโคที่ตางสายพันธุ (Barendse, 2004; Casas et al., 2005; Casas et al., 2007) ซ่ึงจะเห็น
ไดวาความถี่จีโนไทปของ Thyroglobulin gene แตละงานวิจัยมีความแตกตางกัน ดังตารางที่ 3 จึง
เปนเหตุผลที่ตองทําการศึกษาความหลากหลายของรูปแบบของยีนไทโรโกลบูลินในประชากรโค
เนื้อลูกผสมกําแพงแสน เพื่อเปนขอมูลเบื้องตนในการศึกษาเรื่องความสัมพันธของยีนกับลักษณะ
ตางๆที่เกี่ยวของกับคุณภาพเนื้อ และการวางแผนการปรับปรุงพันธุตอไป 
 
 วิธีการที่นิยม คือ SNP (single nucleotide polymorphism) ดวยเทคนิคSingle Strand 
Conformation (SSCP) เทคนิค Microarray และ PCR-RFLP ซ่ึงเทคนิคSingle Strand Conformation 
(SSCP) เปนการตรวจหาโพลีมอรฟซึมจากดีเอ็นเอที่เพิ่มปริมาณดวยเทคนิค PCR ที่มีความแตกตาง
กันเฉพาะเบสตัวใดตัวหนึ่งภายในชิ้นดีเอ็นเอ (point mutation) (สุรินทร, 2540) โดยอาศัยหลักทีว่าดี
เอ็นเอสายเดี่ยวในสภาพธรรมชาติ (nondenaturing condition) จะมีการขดหรือพันกันภายโมเลกุล
เกิดเปนโครงสรางจําเพาะหรือมี conformation ที่จําเพาะขึ้นอยูกับลําดับเบสของดีเอ็นเอสายนั้น ซ่ึง
จัดเปนโครงสรางขั้นทุติยภูมิ (secondary structure) ซ่ึงจะมีผลตอการเคลื่อนที่ในระหวางการทําอิ
เล็กโตรโพรีซิส  ในสภาพ non denaturing polyacrylaminde gel ตางกัน 
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ตารางที่ 3  ความหลากหลายของยีนไทโรโกลบูลิน 
 

References Breed Technical Genotype  

Barendse et al. (2004) AMH1* 

Toowoomba 
SSCP g22, g23, g33 

Casas et al. (2005) Brahman Microarray CC,CT,TT 
Rincker et al. (2006) Simmental GeneSTAR  

MARB  
Analysis 

0-STAR, 1-STAR, 2-STAR 

Casas et al. (2007) GPE62* 

GPE73* 

GPE84* 

Microarray CC, CT, TT 

Qian et al. (2008) Simmental, 
Angus, 

Hereford, 
Charolais, 
Limousin, 
Qinchuan, 

Luxi  
Jinnan 

Sequencing A110T, G133C, G156C, C220T,  A351G,  
A506C 

 
หมายเหตุ   

1* = Australia Meat Holdings.  
2* = Germplasm Evaluation Program, Cycle 6, includes animals with Hereford, 
Angus,Norwegian Red, Swedish Red and White, Friesian, and Wagyu inheritance.  
3* = Germplasm Evaluation Program, Cycle 7, includes animals with Hereford, Angus, 
Red Angus, Simmental, Gelbvieh, Limousin, and Charolais inheritance.  
4* = Germplasm Evaluation Program, Cycle 8, includes animals with Hereford, Angus, 
Beefmaster, Brangus, Bonsmara, and Romosinuano inheritanc 

 
นอกจากนี้ตองคํานึงวา SSCP สามารถตรวจสอบไดเฉพาะชิ้น  DNA ขนาดเล็กๆ เทานั้น 

ประมาณ 0.3 – 0.7 Kb ดังนั้นถาชิ้น DNA ที่มีขนาดใหญเกินไปจะตองนํามาตัดดวยเอนไซมตัด
จําเพาะใหมีขนาดเล็ก แลวจึงนําไปวิเคราะหดวยเทคนิค SSCP เรียกเทคนิคนี้วา PCR – RF – SSCP 
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หรือ Ref – SSCP (restriction endonuclease fingerprinting – SSCP)  สวนเทคนิค Microarray เปน
เทคนิคที่พัฒนามากจากเทคนิค Southern blot และNorthern blot โดยอาศัยความรูเร่ืองโครงสรางดี
เอ็นเอ 2 ลักษณะ คือ เบสคูสมและพันธะระหวางสนดีเอ็นเอ หลักการของดีเอ็นเอไมโครแอเรย
อาศัยหลักการ hybridization ของดีเอ็นเอที่ตองการศึกษากับดีเอ็นเอที่เรารูลําดับแลว ซึ่งอาจเปน 
cDNA หรือoligonucleotide สังเคราะห โดยผลการวิจัยที่ทําการศึกษา Thyroglobulin (TG) ตอ
ลักษณะคุณภาพซาก และการเจริญเติบโตไดรวบรวมแสดงดังตารางที่ 4 จะเห็นไดวา มีงานวิจัย
จํานวนมากที่ใหสนใจในการศึกษายีนไทโรโกลบูลิน เพื่อพัฒนาเปน  genetic marker ที่มี
ความสัมพันธกับลักษณะที่เกี่ยวของกับคุณภาพซากและไขมันแทรก แตอยางไรก็ตามผลงานวิจัย
ดังกลาว  มีความแตกตางกันไปในแตละประชากรที่ทําการศึกษานั้น ยีนไทโรโกลบูลินมีความ
สัมพันธ หรืออิทธิพลตอลักษณะคุณภาพซาก และไขมันแทรก ที่แตกตางกัน จากความสนใจนี้ จึง
เปนประเด็นวิจัยสําหรับนักปรับปรุงพันธุโคเนื้อในประเทศที่จะพัฒนางานวิจัย เพื่อหาแนวทางใน
การนํา genetic marker มาใชเพื่อการปรับปรุงลักษณะที่เกี่ยวของกับคุณภาพซาก และการ
เจริญเติบโตตอไป 
 
ตารางที่ 4  ความสัมพันธของยีนไทโรโกลบูลินตอลักษณะคณุภาพซาก 
 
 Reference  Breed  Traits  P-value 
Moore et al. (2003) - M13* -backfat  0.4192 
Thaller et al. (2003) -German Holstein -longissimus dorsi 

-semitendinosus 
 <0.05 
 >0.05 

 -Charolais -longissimus dorsi              
-semitendinosus 

 >0.05 
 >0.05 

Barendse et al. (2004) - Angus 
- Shorthorn 

-Marbling score 
-Marbling score 

 <0.05 
 <0.05 

Casas et al. (2005) -Brahman -Marbling score 
-fat thickness 
-longissimus area 
-Tenderness 

 0.078 
 0.016 
 0.021 
 0.181 

Rincker et al. (2006) -Simmental - Marbling score 
-Quality grade 

 >0.10 
 >0.10 
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ตารางที่ 4  (ตอ) 
 
 Reference  Breed  Traits  P-value 
Casas et al. (2007) -Wagyu 

-Non-Wagyu1* 

-GPE72* 

-Marbling score 
-Marbling score 
-Bone  yield        
-Fat yield 
-retail product yield   

 0.019 
 0.897 
 0.015 
 0.030 
 0.041 

Qian et al. (2008) -Simmental, Angus, 
Hereford, Charolais, 
Limousin, 
Qinchuan, Luxi  
Jinnan 

- live weight; 
- carcass weight 
-dressing percentage 
- backfat thickness 
- marbling score; 
- loin muscle area 

 0.45 
 0.46 
 0.93 
 0.78 
 0.02 
 0.66 

 
หมายเหตุ   1*= Hereford, Angus, Norwegian, Swedish Red, Friesian. 

2*=Hereford, Angus, Red Angus, Simmental, Gelbvieh, Limousin, Charolais.  
3* = commercial line was developed from an Angus 

 
การศึกษา Linkage disequilibrium 

 
การศึกษา Linkage disequilibrium มีความสําคัญ คือ ทําใหเขาใจถึงโครงสรางของgenome 

และมีประโยชนในเรื่องการศึกษาแผนที่ของยีน (Yuguo et al., 2006) เพราะเมื่อเราทราบวายีนใดๆ 
หรือเครื่องหมายพันธุกรรมใดๆ ที่มี Linkage ตอกันแลว ขอมูลดังกลาวสามารถนําไปเขียนเปนแผน
ที่ยีน หรือนําไปศึกษาอิทธิพลของยีนหนึ่งที่มีอิทธิพลตออีกยีน 
 

Sripicchai (2006) ศึกษา linkage disequilibrium ของ SNPs 45 ตําแหนงที่ปรากฏอยูบน β-
globin gene cluster บนโครโมโซม 11ในผูปวยโรคเบตา-ธาลัสซีเมีย/ฮีโมโกลบินอี นอกจากนี้ยังมี 
Andrew et al., (1998) ที่ศึกษา linkage disequilibrium ของ SNPs 88  ตําแหนงที่ปรากฏอยูบน 
human lipoprotein lipase gene (LPL) ในประชากร African American, Finnish และ non-Hispanic 
white จํานวน 71 คน  ดังนั้นการ Linkage disequilibrium ระหวางตําแหนงของ SNPs ที่อยูในยีน
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เดียวกันนั้นมีความจําเปนอยางยิ่ง เนื่องจากในกรณีที่พบนัยสําคัญของ linkage disequilibrium 
การศึกษาความสัมพันธระหวางตําแหนง SNPs กับลักษณะที่สนใจ ก็ไมสามารถที่จะแยกศึกษาใน
แตละตําแหนงได 
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อุปกรณและวิธีการ 
 
1.  สัตวทดลองและขอมูล 
 
 โคเนื้อที่ใชในการศึกษา คือ โคเนื้อลูกผสมกําแพงแสน จํานวน 336 ตัว ที่นํามาฆาที่
ศูนยวิจัย และพัฒนาผลิตผลจากสัตว มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน จังหวัด
นครปฐม ทําการเก็บขอมูลลักษณะคณุภาพซาก คือ  น้ําหนักซากรอน (THC) น้ําหนักซากเย็น (TC) 
น้ําหนักที่สูญเสียจากการตัดแตงซาก (WLC) ไขมันแทรก (MS) พื้นที่หนาตัดเนื้อสัน (LEA) ความ
หนาของไขมันสันหลัง และน้ําหนักไขมันรวมที่ไดจากการรวมไขมันหุมไต (TF) ซ่ึงคาพื้นที่หนาตัด
เนื้อสันและคาความหนาของไขมันสันหลังวัดจากบริเวณซี่โครงซี่ที่ 12 และ 13 ตามมาตรฐานสากล 
ไขมันแทรกจะตัดสินโดยบุคลากรจากศูนยวิจัยและพัฒนาผลิตผลจากสัตว 
 
2.  เก็บตัวอยางเลือด 
 

เก็บตัวอยางเลือด โดยการรองจากโคที่ถูกฆา ปริมาตร 10 มิลลิลิตร ใสลงในหลอดทดลอง 
(tube) ที่เคลือบดวย EDTA เพื่อปองกันเลือดแข็งตัว และนําเลือดที่เจาะแชน้ําแข็งทันทีที่ -20 ºc เพื่อ
รักษาสภาพดีเอ็นเอกอนนําไปวิเคราะหตอไป  
 
3.  การสกัดดีเอ็นเอ 
 

วิธีการสกัดดีเอ็นเอ จากตัวอยางเลือดโดยใชน้ํายาสกัดสําเร็จรูป (DNA trap II) โดยนาํ
ตัวอยางเลือดใชปริมาตร 200 μl ใสในหลอด เติม 400 μl ของ Trapping Buffer ผสมใหเขากันโดย
ใช vortex ตั้งทิ้งไวที่อุณหภูมิหองประมาณ 5 นาที นําหลอดตัวอยางไปปนเหวี่ยงที่ความเร็วรอบ 
10,000 rpm 10 วินาทีที่อุณหภูมิหอง ใช Micropipette ดึงของเหลวสวนบนทิ้งไป เติมExtraction 
Buffer 500 μl นําไป vortex ใหตะกอนแตกตัวจนหมด ปนเหวี่ยงที่ความเร็วรอบ10,000 rpm 10
วินาทีเทสวนใสทิ้ง เติม Washing buffer I 500 μl ผสมใหเขากัน ปนเหวี่ยงที่ความเร็วรอบ
10,000 rpm 10 วินาทีเทสวนใสทิ้ง เติม Washing buffer II 500 μl ผสมใหเขากัน ปนเหวี่ยงที่
ความเร็วรอบ 10,000 rpm 10 วินาทีเทสวนใสทิ้ง เปดฝาทิ้งไวที่อุณหภูมิหอง จนกวาของเหลว
จะระเหยออกจากตะกอนจนหมด เติม Elution Buffer 100 μl ผสมใหเขากันนําไปบมที่อุณหภูมิ 65 c 
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นาน 30 นาที ปนเหวี่ยงที่ความเร็วรอบ10,000 rpm 10 นาที ดึงสวนใสที่เปน DNA ใสหลอด 1.5 ml 
หลอดใหม นําDNA ไปตรวจสอบคุณภาพและปริมาณ 
 
4.  การตรวจปริมาณและคุณภาพดีเอ็นเอ 
 
 การตรวจสอบดีเอ็นเอโดยวิธี Agarose Gel Electrophoresis ตรวจสอบผลการสกัดดีเอ็น 
โดยเปรียบเทียบกับดีเอ็นเอมาตรฐาน (DNA marker) ที่ทราบขนาดโดยในที่นี้เราจะใช Gene Ruler 
100 bp DNA ladder โดยใช DNA จากจํานวน  3 ไมโครลิตร ผสมกับ tracking dye 2 ไมโครลิตร ใช 
0.8% agarose gel เปนตัวกลางสําหรับแยกดีเอ็นเอ ใน 1% TBE buffer ผานสนามไฟฟาขนาด 100 
โวลต นาน 30 นาที หลังจากนั้นนํา gel ไปยอมดวยสารละลาย EtBr 0.5 μg/ml ประมาณ 15 นาที 
ที่อุณหภูมิหองแลวลางสีของ Ethidium bromide (EtBr) ดวยน้ํากลั่น แลวนํา gel ไปสองดวย UV-
Source โดยใชเครื่องคือ Gene douctement เพื่อดูแถบ DNA ใน gel 
 
5.  การตรวจสอบการเพิ่มปริมาณยีน Thyroglobulin จากวิธี PCR โดย agarose gel electrophoresis 
 
 ดีเอ็นเอที่สกัดไดนํามาเพิ่มปริมาณยีน Thyroglobulin ที่ตองการดวยไพรเมอร (5’ –TCC 
CAG AGT TAG CCT CCA AG-3’) และ (5’-GAC CTC ACC ACC TCT CAT TCA-3’) (Qian 
et al., 2008) ที่จําเพาะเจาะจงกับยีน Thyroglobulin ที่มีขนาด 709-bp และทําการการตรวจสอบผล
การเพิ่มปริมาณยีน โดยเปรียบเทียบกับดีเอ็นเอมาตรฐาน (DNA marker) ที่ทราบขนาดโดยในที่นี้
เราจะใช Gene Ruler 100 bp DNA ladder โดยใช DNA จากวิธี PCR จํานวน 3 ไมโครลิตร ผสมกับ 
tracking dye 2 ไมโครลิตร ใช 1.5% agarose gel เปนตัวกลางสําหรับแยกดีเอ็นเอ ใน 1% TBE 
buffer ผานสนามไฟฟาขนาด 100 โวลต นาน 30 นาที หลังจากนั้นนํา gel ไปยอมดวยสารละลาย 
Ethidium bromide 0.5 μg/ml ประมาณ 15 นาที ที่อุณหภูมิหองแลวลางสีของ Ethidium bromide 
(EtBr) ดวยน้ํากล่ัน แลวนํา gel ไปสองดวย UV-Source โดยใชเครื่อง Gene douctement เพื่อดูแถบ 
PCR produce ใน gel 
 
6.  การศึกษาความหลากหลายจีโนไทปของยีนไทโรโกลบลิูน 
 

การศึกษาความหลากหลายจีโนไทปของยีนไทโรโกลบูลินในกลุมตัวอยางโคเนื้อลูกผสม 
336 ตัว โดยวิธี PCR (Qian et al., 2008) และ นํา PCR product ไปทําใหบริสุทธ์ิ(DNA Technology 
Laboratory) และสงตรวจหาลําดับเบส (1ST BASE) ทุกตัวอยาง หาความแตกตางของลําดับเบสดวย
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โปรแกรม BLAST2.2.22 (National Center for Biotechnology Information) โดยเปรียบเทียบกับ
ลําดับเบสมาตรฐาน (Gene Bank accession EU591737) ดังภาพที่ 6  ที่มีขนาด 709bp เพื่อศึกษา 
polymorphism ของ single nucleotide polymorphisms โดยไดเลือกตัวอยางจํานวน 242 ตัวอยาง ที่มี
คา Similarity ตั้งแต 80% ขึ้นไปกับลําดับเบสมาตรฐาน หาความถี่ของจีโนไทป ใน SNPs ตําแหนง
ตางๆ 

 
    1 tcccagagtt agcctccaag acctatagca agtgaccagc cccatcccaa atgccaccct 
  61 ggacacctta ttctccaaca tagctgctaa ctatcaataa agtgtctaca tgcagaaaag 
121 cattggtgac tcagattctt taatttcaga cagtcgttgg gagacaccag ggattcttgt 
181 ggctcagagg gtaaagcatc tgcctgcaat gcaggaaccc gggttcaatc cctgggtcag 
241 gaagatcccc tgaagaagga aatggcaacc cactccagta ctcttgcctg gaaaatccca 
301 tggatgggtg agcctggtag gctacagtcc atggtgtcgc aaagagctgt acatgactga 
361 gcgacttcac tcactcactc acctgggaga cgccaaacta tgtcttaatc ctcccaaggt 
421 ttgaatccca ggtgctgttt ccttttgaca aatattgatg gagcatcccc tttgcaccaa 
481 gccctgtgca gggtactggg ggtggagggg gtggcgagga ccctcctctc aagaaggaga 
541 ggcaggcagg tcaacagtga cccagggaat ggggatctat caagggcgaa ccccagaagg 
601 agacagtctc acctgtgtgt tagaaagaat tctcatgtga agattccaaa atggaggtgg 
661 gaggccaact caggctggga cagtattctg aatgagaggt ggtgaggtc 

 
ภาพที่ 6  ลําดับเบสมาตรฐาน (Gene Bank accession EU591737) 
 
ท่ีมา: National Center for Biotechnology Information (2008) 
 

โดยเริ่มจากผลการวิเคราะห ดวยโปรแกรม BLAST2.2.22 ที่เปรียบเทียบระหวางลําดับเบส
มาตรฐาน กับลําดับเบสของตัวอยาง แลวจัดรูปแบบใหเหมือนกับผลการเปรียบเทียบระหวางลําดับ
เบสมาตรฐาน กับลําดับเบสของตัวอยางใหอยูรูปของไฟล FASTA นําเขาโปรมแกรม GeneDoc  
 
 
 
 



 

21

( ) ijkijijkY εβββ +Χ+Χ+Χ+Χ= 32211

7.  การวิเคราะหขอมูลทางสถิติอิทธิพลของยีน Thyroglobulin ตอลักษณะคุณภาพซากและ
ลักษณะไขมันแทรก 
 

7.1  หาความถี่ของจีโนไทป และอัลลีล ทดสอบ Hardy-Weinberg Equilibrium และคา 
Linkage disequilibrium ของ SNPs ตําแหนงตางๆ โดยใช GENEPOP version 4.0.10 (Raymond 
et al., 1995) 
 
 7.2  วิเคราะหความสัมพันธของยีนไทโรโกลบูลิน ตอลักษณะคุณภาพซาก ไดแก น้ําหนัก
ซากรอน น้ําหนักซากเย็น น้ําหนักที่สูญเสียจากการตัดแตงซาก ไขมันแทรก พื้นที่หนาตัดเนื้อสัน 
ความหนาของไขมันสันหลัง และน้ําหนักไขมันรวมที่ไดจากการรวมไขมันหุมไต วิเคราะห
ความสัมพันธของรูปแบบยีนไทโรโกลบูลิน ตอลักษณะคุณภาพซากดวยวิธี multiple linear 
regression โดยการประมาณคาอิทธิพลของยีนไทโรโกลบูลิน ตอลักษณะคุณภาพซาก ดวยวิธี 
OLS (Ordinary Least Square) โดยมีตัวแบบในการทํานายดังนี้ 
 
 
 

 
โดย    Yij   คือ คาสังเกตสําหรับลักษณะที่ทาํการศึกษาซึ่งไดแก น้ําหนักซากรอน 

น้ําหนกัซากเยน็ น้ําหนักที่สูญเสียจากการตัดแตงซาก ไขมันแทรก 
พื้นที่หนาตัดเนื้อสัน ความหนาของไขมนัสันหลัง และน้ําหนกัไขมันรวมที่
ไดจากการรวมไขมันหุมไต ของโคตัวที่ k การจัดการที่ j และgenotype ที่ i,  

 ijΧ  คือ น้ําหนักโคกอนฆา 
 Χ  คือ คาเฉลี่ยของน้ําหนกัโคกอนเขาฆา 

321 ,, βββ  คือ คาregression coefficient ของ ( )Χ+ΧΧΧ ij,, 21  เมื่อ 
( )Χ+ΧΧΧ ij,, 21  เปน ปจจยัเนือ่งจากความแตกตางของการจัดการ หรือ

ฤดูกาล, ปจจัยเนื่องจากจีโนไทปยีน Thyroglobulin ของทุกตําแหนง
ตําแหนง SNPs และน้ําหนกักอนเขาฆา (coefficient) 

ijkε  คือ ปจจัยอ่ืนๆ  
 

7.3  วิเคราะหความสัมพันธของยีนไทโรโกลบูลิน ตอลักษณะไขมันแทรก วิเคราะห
ความสัมพันธของรูปแบบยีนไทโรโกลบูลิน ตอลักษณะไขมันแทรกดวยวิธี nonparametric ซ่ึงเปน
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วิธีการทางสถิติที่ใชในการวิเคราะหขอมูลที่มีการแจกแจงแบบอิสระ (Free distribution) และ
เนื่องจากคาของลักษณะไขมันแทรกนั้น เปนคาคะแนนที่ไดจากบุคลากรจากศูนยวิจัยและพัฒนา
ผลิตผลจากสัตวเปนผูตัดสิน โดยใช Chi-Square Test เปนสถิติใชในการทดสอบ 
 

∑ Ε
Ε−Ο

=
2

2 )(χ  

 
เมื่อ   Ο  คือ ความถี่ที่ไดมาจากการสังเกต 
         Ε  คือ ความถี่ที่คาดหวังตามทฤษฏี 
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ผลและวิจารณ 
 
 ในการศึกษาครั้งนี้ ไดศึกษาอิทธิพลของยีนไทโรโกลบูลินตอลักษณะคุณภาพซาก คือ 
น้ําหนักซากรอน (THC) น้ําหนักซากเย็น (TC) น้ําหนักที่สูญเสียจากการตัดแตงซาก (WLC) ไขมัน
แทรก (MS) พื้นที่หนาตัดเนื้อสัน (LEA) ความหนาของไขมันสันหลัง และน้ําหนักไขมันรวมที่ได
จากการรวมไขมันหุมไต (TF) ซ่ึงขอมูลคาเฉลี่ย ± SD และอิทธิพลของวันเขาฆา ฝูงการจัดการที่มี
ผลตอลักษณะดังกลาวไดแสดงในตารางที่ 5 ตารางที่ 6 และตารางที่ 7 ตามลําดับ 
 
ตารางที่ 5  คาเฉลี่ย (Mean) คาความเบี่ยงเบนมาตรฐาน (standard deviationists) คาสูงสุด 

(Maximium; Max) และคาต่ําสุด (Minimium; Min) ของลักษณะคุณภาพซาก  
 

 Trait  n  Mean  SD  Min  Max 
 THC  242  337.78  36.84  259  511 
 TC  242  327.45  36.13  250.3  497 

 WLC  242  10.18  1.73  4.4  13.7 
 LEA  242  115.54  16.78  55.05  159.27 
 FD  242  2.43  0.88  0.5  4.5 
 TF  242  25.81  6.44  9.9  56.5 
 WG  242     561.91     55.11  438  85 

 
หมายเหตุ  THC= น้ําหนักซากรอน, TC=น้าํหนักซากเย็น, WLC=น้ําหนักที่สูญเสียจากการตัดแตง

ซาก, LEA=พื้นที่หนาตดัเนือ้สัน, FD =ความหนาของไขมันสันหลัง, TF =น้ําหนัก
ไขมันรวมที่ไดจากการรวมไขมันหุมไต, WG= น้ําหนักเขาฆา  

 
ตารางที่ 6  คาความถี่ของลักษณะไขมันแทรก 
 

Marbling Score 
 1 2     3   4 Total 

N 133 97 10 2 242 
Percent (%) 54.96   40.08 4.13 0.83 100 
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ตารางที่ 7  อิทธิพลของวันที่เขาฆา และฝูงการจัดการ ที่มผีลตอลักษณะคุณภาพซาก และลักษณะ
ไขมันแทรก  

 
Day Herd  

ระดับ P-value ระดับ P-value 
THC 3 0.018 32 0.2261 

TC 3 0.2196 32 0.1827 

WLC 3 <0.0001 32 0.6018 

LEA 3 <0.0001 32 0.1159 

MS 3 0.0154 32 0.0049 

FD 3 0.3559 32 0.3055 

TF 3 <0.0001 32 0.1142 

 
 วันที่โคเขาฆาที่แบงออกเปน 3 ฤดู มีอิทธิพลตอน้ําหนักที่สูญเสียจากการตัดแตงซาก
พื้นที่หนาตัดเนื้อสัน และน้ําหนักไขมันรวมที่ไดจากการรวมไขมันหุมไต แตฝูงการจัดการไมมี
อิทธิพลตอลักษณะคุณภาพซาก และไขมันแทรก ดังตารางที่ 7  ซ่ึงจากผลดังกลาวแสดงใหเห็นวา 
เมื่อทําการศึกษาอิทธิพลของยีนไทโรโกลบูลินตอลักษณะน้ําหนักที่สูญเสียจากการตัดแตงซาก
พื้นที่หนาตัดเนื้อสัน และน้ําหนักไขมันรวมที่ไดจากการรวมไขมันหุมไต จะตองวันที่โคเขาฆาเขา
มาศึกษารวมเพื่อประมาณคาอิทธิพลของยีนไทโรโกลบูลิน ตอลักษณะที่ทําการศึกษา 
 
1.  ผลการตรวจสอบการเพิ่มปริมาณยนีไทโรโกลบูลินดวยเทคนิค PCR 

 
ทําการตรวจสอบผลการเพิ่มปริมาณยีนไทโรโกลบูลิน โดยเปรียบเทียบกับดีเอ็นเอมาตรฐาน 

(DNA marker) ที่ทราบขนาด เพื่อเปนตรวจสอบความถูกตองของการเพิ่มปริมาณยีนไทโรโกลบูลิน
ที่มีขนาดเทากับ 709 bp ดังภาพที่ 7 
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709 bp 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพที่ 7  แสดงแถบ PCR produce ใน gel โดยใชเครื่อง Gene douctement  
 
2.  ผลการศึกษาความหลากหลายของยนีไทโรโกลบูลิน 
 

จากการศึกษาความหลากหลายจีโนไทปของยีนไทโรโกลบูลินในกลุมตัวอยางโคเนื้อ
ลูกผสม 336 ตัว โดยไดเลือกตัวอยางที่มีคา Similarity ตั้งแต 80% ดังภาพที่ 8 ขึ้นไปกับลําดับเบส
มาตรฐาน พบวามีโคเนื้อลกูผสมจํานวน 242 ตัว ที่มีคาSimilarity ตั้งแต 80% ขึ้นไปกับลําดับเบส
มาตรฐาน  แลวหาตําแหนง SNPs  โดยเริ่มจากดูผลการวิเคราะห ดวยโปรแกรม BLAST2.2.22 ที่
เปรียบเทียบกับลําดับเบสมาตรฐาน (Gene Bank accession EU591737) กับลําดับเบสของตัวอยาง 
ดังภาพที่ 9 แลวจัดรูปแบบใหเหมือนกับผลการเปรียบเทียบระหวางลําดับเบสมาตรฐาน กับลําดับ
เบสของตัวอยางใหอยูรูปของไฟล FASTA นําเขาโปรมแกรม GeneDoc จะพบตําแหนงที่มีเพียง 2
เบส ดังภาพที่ 10 เชน ที่ตําแหนง 220 bp พบเบสเพียง เบสC และเบสT และจากศึกษาพบวา 
ตําแหนงที่มีเพียง 2 เบส หรือ SNPs 16 ตําแหนง คือ A110T, A133T, G156C, G161A, C220T, 
A228G,  A253G,  C338T,  T350G,  A351G,  T354C,  G392A,  A430G,  T433G, G461A และ 
A506C  
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ภาพที่ 8  ตารางแสดงคา Similarity จากผลการวิเคราะห ดวยโปรแกรม BLAST2.2.22 
 
ท่ีมา: National Center for Biotechnology Information (2009) 
 

สอดคลองกับ Qian et al. (2008) ที่ศึกษาประชากรของ Simmental, Angus,Hereford, 
Charolais, Limousin, Qinchuan, Luxi และJinnan จํานวน 271 ตัว พบตําแหนง SNPs 6 ตําแหนง 
A110T, G133C, G156A, C220T, A351G และ A506C ดังตารางที่ 6 ซ่ึงพบตําแหนงเหมือนกับ 
Qian et al. (2008) คือ 110, 133, 156, 220, 351 และ 506 แตในขณะเดียวกันยังพบตําแหนง SNPs 
อ่ืนที่ตางจาก Qian et al. (2008) คือตําแหนงที่ G161A, C220T, A228G, A253G, C338T, T350G, 
T354C,  G392A,  A430G, T433G และG461A  ดังตารางที่ 7 แตลักษณะ SNPs ที่พบในการศึกษา
ครั้งนี้ที่ตําแหนง 133 และ156 ตางกัน คือ  A เปลี่ยนเปน T กับ G เปลี่ยนเปน C  และ G เปลี่ยนเปน 
C กับG เปลี่ยนเปน A ทั้งนี้อาจเกิดจากความแตกตางของสายพันธุที่ทําการศึกษา (Casas et al., 
2005) และการแตกตางกันออกไปแตละสายพันธุนั้น มีผลตอการแสดงออกที่แตกตางในลักษณะ
ตางๆ ทั้งเนื่องจากการที่โคมีสายพันธุที่แตกตางกันก็มีลําดับเบสที่แตกตางกันออกไป และการที่มี
ลําดับเบสที่แตกตางก็สงผลใหการแสดงออกของโคแตละสายพันธุก็สงผลตอการแสดงออกที่
แตกตางกันออกไปดวย ซ่ึงจากขมูลดังกลาวจะเห็นไดวายีนดังกลาวมีความหลากหลายของรูปแบบ
ที่แตกตางกันในประชากรโคที่ตางสายพันธุ และควรจะตองศึกษาความหลากหลายของรูปแบบของ
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ยีนไทโรโกลบูลินกอน ที่จะทําการศึกษาอิทธิพลของยีนไทโรโกลบูลินตอลักษณะที่สนใจ เพราะ
ยีนไทโรโกลบูลินมีรูปแบบของยีนที่หลากหลายในแตละประชากรดังตารางที่ 4 
 

 
 
 
 
 
 
 

 
 

 
 
 
 

ภาพที่ 9  แสดงการเปรียบเทยีบระหวางลําดับเบสมาตรฐานกับลําดับเบสของตัวอยาง  
 
ท่ีมา: National Center for Biotechnology Information (2009) 
 
ตารางที่ 8  ตารางเปรียบเทียบตําแหนง SNPs ที่พบกับงานวิจยัอ่ืน 
 

 Qian et al. (2008) This Studies 
Breed Simmental, Angus, Hereford, 

Charolais, Limousin, Qinchuan, 
Luxi, Jinnan 

Kamphaeng Saen Crossbreed Beef Cattle 

Technical Sequencing Sequencing 
Genotype A110T, G133C, G156A, C220T 

A351G, A506C 
A110T, A133T, G156C, G161A,  
C220T,  A228G,  A253G,  C338T,  
T350G,  A351G,  T354C,  G392A,  
A430G,  T433G,  G461A,  A506C 

ลําดับเบสมาตรฐาน 

ลําดับเบสตัวอยาง 
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C220T 
A228 A253G  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพที่ 10  แสดงใหเห็นตําแนงที่มี เบสเพยีง 2 เบส ดวยโปรมแกรม GeneDoc 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพที่ 11  แสดงการกราฟของเบส G และเบสC ที่ตําแหนง 156 bp ดวยโปรมแกรม Chormas 

GC 



 

29

แลวหาความถี่ของจีโนไทปของ SNPs ในแตละตําแหนง จะเห็นไดจากตัวอยาง ดังภาพที่ 
11 จะมีกราฟ ของเบส G และเบสC ซอนกันที่ตําแหนง 156 bp แสดงวาตัวอยางดังกลาวมีจีโนไทป 
GC แตมีเพียงกราฟ G หรือกราฟ C ตัวอยางจะมีจีโนไทป GG หรือ CC ตามลําดับ และจาก
ผลการศึกษาความถี่ของจีโนไทป และความถี่อัลลีล ของแตละตําแหนง SNPs ของยีนไทโรโกลบูลิน 
พบวา ความถี่ของจีโนไทป และความถี่อัลลีลของยีนไทโรโกลบูลิน มีความแตกตางกัน ดังตารางที่ 
9 และทําการศึกษาจากตารางจะเห็นไดวาบางตําแหนงมีความแตกตางของความถี่อัลลีล และความถี่
จีโนไทปมาก  เชน ที่ตําแหนง 110 จีโนไทป TT มีความถี่เทากับ 0.017 แตจีโนไทป AT มีความถี่
เทากับ 0.927  และเมื่อทําการศึกษาการทดสอบ Hardy-Weinberg Equilibrium ก็พบวาในตําแหนง
เหลานั้นมีจีโนไทปเบี่ยงเบนออกจากสมดุล ซ่ึงอาจเกิดจากการที่มีการจับคูผสมใหกับสัตวโดยไม
ปลอยใหสัตวมีการผสมแบบสุม (random matting) หรืออาจเกิดจากการคัดเลือกโดยมนุษย เชน การ
คัดเลือกพอแมโคพื้นเมืองไทย บราหมัน และชาโรเลส เพื่อท่ีสรางโคเนื้อลูกผสมกําแพงแสน หรือ
การคัดเลือกน้ําเชื้อพอพันธุกําแพงแสนที่มีลักษณะดีมาผสม นอกจากนี้อาจเกิดการกลายพันธุ เนื่อง
การศึกษาอิทธิพลของยีนไทรโรโกลบูลินในประชากรโคเนื้อลูกผสมกําแพงแสนนั้นไดศึกษาใน
ลักษณะของความแตกตางของเบสเพียงเบสเดียว (SNPs; single nucleotide polymorphism) 
ดังตารางที่ 8 โดยขอมูลดังกลาวมีประโยชนในเรื่องการวางแผนการปรับปรุงพันธุ เพราะถาเรา
ทราบวาจีโนไทปใดๆ มีความสําคัญตอลักษณะคุณภาพซาก หรือลักษณะที่เกี่ยวของกับลักษณะ
คุณภาพซากแลว เราสามารถวางแผนการปรับปรุงพันธุไดตรงตามเปาหมายของการปรับปรุงพันธุ 
(breeding objective) โดยที่จะเพิ่มหรือลดความถี่จีโนไทปใดๆ ขึ้นอยูกับปริมาณอิทธิพลของจีโนไทป
ใดๆ ที่มีตอลักษณะที่สนใจ 
 

ตารางที่ 9  การทดสอบ Hardy-Weinberg Equilibrium 
 

SNPs P-value SNPs P-value 
A110T 0.000 T350G 0.008 
A133T 0.000 A351G 0.000 
G156C 0.124 T354C 0.606 
G161A 0.000 G392A 0.071 
C220T 0.075 A430G 0.008 
A228G 0.055 T433G 0.000 
A253G 0.523 G461A 0.051 
C338T 0.605 A506C 0.161 
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ตารางที่ 10  ความถี่จีโนไทป และความถีอ่ัลลิล ของ Thyroglobulin gene 
 

SNPs Allele/ 
Genotype 

Frequency SNPs Allele 
Genotype 

Frequency SNPs Allele 
Genotype 

frequency SNPs Allele 
Genotype 

frequency 

A 0.519 C220T C 0.504 T350G T 0.508 A430G A 0.527 

T 0.481  T 0.496  G 0.492  G 0.473 

AA 0.056  CC 0.215  TT 0.302  AA 0.322 

AT 0.927  CT 0.562  TG 0.413  AG 0.409 

A110T 

TT 0.017  TT 0.223  GG 0.285  GG 0.269 

A 0.923 A228G A 0.502 A351G A 0.769 T433G T 0.537 
T 0.077  G 0.498  G 0.231  G 0.463 

A133T 

AA 0.889  AA 0.219  AA 0.719  TT 0.347 

 AT 0.070  AG 0.566  AG 0.099  TG 0.380 

 TT 0.041  GG 0.215  GG 0.182  GG 0.273 

G 0.524 A253G A 0.510 T354C T 0.508 G461A G 0.845 
C 0.476  G 0.490  C 0.492  A 0.155 

G156C 

GG 0.252  AA 0.248  TT 0.248  GG 0.732 

 GC 0.446  AG 0.525  TC 0.521  GA 0.227 

 CC 0.302  GG 0.227  CC 0.231  AA 0.041 

 30 
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ตารางที่ 10  (ตอ) 
 

SNPs Allele/ 
Genotype 

Frequency SNPs Allele 
Genotype 

Frequency SNPs Allele 
Genotype 

frequency SNPs Allele 
Genotype 

frequency 

G 0.444 C338T C 0.496 G392A G 0.512 A506C A 0.502 
A 0.556  T 0.504  A 0.488  C 0.498 

G161A 

GG 0.426  CC 0.235  GG 0.231  AA 0.227 

 GA 0.037  CT 0.521  GA 0.562  AC 0.550 

 AA 0.537  TT 0.244  AA 0.207  CC 0.223 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

31 
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ภาพที่ 12  แสดง Linkage disequilibrium ของยีนไทโรโกลบูลินใน SNPs ทั้ง 16 ตําแหนง 
 

A506C * ** ** ** ** ** ** ** ** ** ** ** ** ** **  
G461A ns Ns ** ** ** ** ** ** ** ** ** ** ** **   
T433G * ** ** ** ** ** ** ** ** ** ** ** **    
A430G * ** ** ** ** ** ** ** ** ** ** **     
G392A ns ** ** ** ** ** ** ** ** ** **      
T354C * ** ** * ** ** ** ** ** **       
A351G ns Ns ** ** ** ** ** ** **        
T350G ** ** ** ** ** ** ** **         
C338T * ** ** * ** ** **          
A253G * ** ** ** ** **           
A228G * ** ** ** **            
C220T * ** ** **             
G161A ** ** ns              
G156C ns **               
A133T ns                
A110T                 
SNPs A110T A133T G156C G161A C220T A228G A253G C338T T350G A351G T354C G392A A430G T433G G461A A506C 

 
หมายเหตุ  * = P<0.05; ** = P<0.01 ; ns = non singnificant 32 
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3.  การศึกษา Linkage disequilibrium 
 

การศึกษา Linkage disequilibrium ทําใหเขาใจถึงโครงสรางของ genome และมีประโยชน
ในเรื่องการศึกษาแผนที่ของยีน หรือนําไปศึกษาอิทธิพลของยีนหนึ่งที่มีอิทธิพลตออีกยีนการศึกษา
คร้ังนี้พบวา SNPs ทั้ง 16 ตําแหนง คือ A110T, A133T, G156C, G161A,  C220T,  A228G, A253G,  
C338T,  T350G,  A351G,  T354C,  G392A,  A430G,  T433G,  G461A และ A506C มี Linkage 
disequilibrium อยางมีนยัสําคัญทางสถิติ (P<0.05) ดังรูปที่ 12 ซ่ึงสอดคลองกับ Qian et al. (2008) 
ที่ศึกษา linkage disequilibrium ในประชากรของ Simmental, Angus, Hereford, Charolais, Limousin, 
Qinchuan, Luxi และJinnan จํานวน 271 ตัว มี SNPs 6 ตําแหนง A110T, G133C, G156A, C220T, 
A351G และ A506C และทั้ง 6 SNPs มี linkage disequilibrium ตอกัน    
 

ดังนั้นการจะวิเคราะหเพื่อประมาณคาอิทธิพลในการศึกษาความสัมพันธ หรืออิทธิพลของ 
SNPs กับลักษณะที่สนใจ ควรตองนําตําแหนง SNPs ทั้ง 16 ตําแหนงมาศึกษาควบคูกันในการ
ประมาณคาอิทธิพล ดังเชนการศึกษาของ Moore et al. (2003) ที่ทําการศึกษาอิทธิพลของยีนไทโร
โกลบูลินกับรวมยีน DGAT1 ในโคสายพันธุการคาที่พัฒนาจากโคเขตหนาว (Bos Taurus) และ 
Casas et al. (2005) ที่ทําการศึกษาอิทธิพลของยีนไทโรโกลบูลิน  รวมกับยีน  DGAT1 
(DIACYLGLYCEROL O-ACYLTRANSFERASE 1) และยีน CAPN1 (Calpain-1) ในโคบรามัน 
ซ่ึงในประมาณคาอิทธิพลในการศึกษาความสัมพันธ หรืออิทธิพลของ SNPs กับลักษณะคุณภาพ
ซากจะตองนําตําแหนง SNPs ทั้ง 16 ตําแหนงมาศึกษาควบคูกัน 
 
4.  ผลการศึกษาความสัมพนัธ และอิทธิพลของยีนไทโรโกลบูลิน ตอลักษณะคุณภาพซาก 
 
 การศึกษาอิทธิของ SNPs แตละตําแหนง ตอลักษณะ THC ,TC, WLC, LEA และTF  โดย
การนํา SNPs ตําแหนงอื่นเขามาปรับ เนื่องจาก SNPs ทั้ง 16 ตําแหนงมี linkage disequilibrium 
อยางมีนัยสําคัญทางสถิติ (P<0.05) จากศึกษาพบวาตําแหนง SNPs ที่ G156C, T350G และG392A มี
ความสัมพันธตอลักษณะ THC และTC อยางมีนัยสําคัญทางสถิติ (P<0.05) ดังตารางที่ 10 และ
พบวาตําแหนง SNPs ที่ A110T, A133T และT350G มีความสัมพันธ ตอลักษณะ TF อยางมี
นัยสําคัญทางสถิติ (P<0.05) ดังตารางที่ 10 และพบวาตําแหนง SNPs ที่ A228G และC338T มี
ความสัมพันธ ตอลักษณะ FD ดังแสดงตารางที่ 10 ซ่ึงจะเห็นไดวายีนไทโรโกลบูลินมีความสัมพันธ
ตอลักษณะ THC, TF, FD และTC อยางมีนัยสําคัญทางสถิติ (P<0.05) ซ่ึงสอดคลองกับ Qian et al. 
(2008) ที่ศึกษาประชากรของ Simmental, Angus, Hereford, Charolais, Limousin, Qinchuan, Luxi 
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และ Jinnan พบวายีนไทโรโกลบูลินไมมีความสัมพันธทางสถิติ (P>0.05) ตอลักษณะ WLC และ
LEA และสอดคลอง Casas et al. (2005) ที่ทําการศึกษาอิทธิพลของยีนไทโรโกลบูลิน ในโคบราหมัน 
พบวายีนไทโรโกลบูลินไมมีความสัมพันธทางสถิติ (P>0.05) ตอลักษณะWLC และยีนไทโรโกลบูลิน 
มีความสัมพันธตอลักษณะ FD แตแตกตางจาก Qian et al. (2008) ที่ศึกษาประชากรของ Simmental, 
Angus, Hereford, Charolais, Limousin, Qinchuan, Luxi และ Jinnan พบวายีนไทโรโกลบูลินไมมี
ความสัมพันธทางสถิติ (P>0.05) ตอลักษณะ THC และแตกตางจาก Casas et al. (2005) ที่
ทําการศึกษาอิทธิพลของยีนไทโรโกลบูลิน ในโคบราหมัน พบวายีนไทโรโกลบูลิน มีความสัมพนัธ
ตอลักษณะ LEA ซ่ึงในการศึกษาครั้งนี้มีบางลักษณะที่ไมมีความสัมพันธกับยีนไทโรโกลบูลิน ซ่ึง
อาจเกิดจากความแตกตางกันในประชากรโคที่ทําการศึกษา ซ่ึงจากขอมูลที่ไดกลาวมาจะเห็นไดวา
ยีนไทโรโกลบูลิน มีความสัมพันธตอลักษณะคุณภาพซากที่แตกตางกันในแตละประชากร ดังนั้น
การที่จะพัฒนายีนไทโรโกลบูลินเปน เครื่องหมายพันธุกรรมนั้น ในแตละประชากรที่ทําการศึกษา
ควรจะตองศึกษาความสัมพันธของยีนไทโรโกลบูลินตอลักษณะคุณภาพซากกอน  
 
ตารางที่ 11  คาอิทธิของยีนไทโรโกลบูลิน (means±SE) ตอลักษณะคุณภาพซาก 
 

 Genotype THC TC WLC LEA FD TF 

A110T AA -8.65 
(8.44) 

-7.61 
(8.16) 

-0.39 
(1.05) 

227.13 
(357.48) 

0.28 
(0.57) 

-4.33** 
(3.94) 

 AT -4.11 
(7.34) 

-3.98 
(7.10) 

-0.11 
(0.91) 

279.81 
(311.10) 

0.19 
(0.50) 

-7.83** 
(3.43) 

 TT - - - - - -** 

A133T AA -7.21 
(5.21) 

-5.53 
(5.04) 

-1.10 
(0.64) 

-113.49 
(220.94) 

-0.04 
(0.35) 

-0.84* 
(2.43) 

 AT -13.26 
(6.4) 

-11.71 
(6.21) 

-1.17 
(0.79) 

-73.85 
(272.24) 

0.40 
(0.44) 

-0.75* 
(3.00) 

 TT - - - - - -* 

G156C CC -21.36** 
(5.24) 

-19.81** 
(5.07) 

-1.37** 
(0.65) 

-146.13 
(222.16) 

0.18 
(0.35) 

2.53 
(2.45) 

 GC -1.78** 
(3.12) 

-2.38** 
(3.01) 

0.65** 
(0.38) 

9.87 
(132.15) 

-0.23 
(0.21) 

0.39 
(1.45) 

 CC -** -** -** - - - 
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ตารางที่ 11  (ตอ) 
 

 Genotype THC TC WLC LEA FD TF 

G161A GG 0.22 
(1.93) 

0.88 
(1.87) 

-0.29 
(0.24) 

-55.97 
(82.12) 

0.20 
(0.13) 

0.53 
(0.90) 

 GA 5.08 
(4.86) 

04.92 
(4.70) 

0.23 
(0.60) 

-23.37 
(206.09) 

0.03 
(0.33) 

0.27 
(2.27) 

 AA - - - - - - 

C220T CC -3.33 
(16.24) 

-2.27 
(15.70) 

-1.07 
(2.02) 

530.73 
(687.78) 

2.47 
(1.11) 

16.35 
(7.59) 

 CT -16.92 
(17.65) 

-14.84 
(17.07) 

-2.15 
(2.19) 

453.08 
(747.79) 

2.24 
(1.21) 

14.94 
(8.25) 

 TT - - - - - - 

A228G AA 7.57 
(13.20) 

7.31 
(12.76) 

0.39 
(1.64) 

-617.11 
(559.05) 

-2.03* 
(0.90) 

-7.66 
(6.17) 

 AG 15.05 
(12.87) 

16.41 
(12.45) 

-1.07 
(1.60) 

-546.24 
(545.20) 

-2.38* 
(0.88) 

-7.49 
(6.01) 

 GG - - - - -* - 

A253G AA 0.67 
(13.11) 

0.74 
(12.48) 

-0.68 
(1.63) 

-13.38 
(555.27) 

1.69 
(0.89) 

2.43 
(6.13) 

 AG -4.23 
(12.61) 

-4.12 
(12.20) 

-0.67 
(1.56) 

7.12 
(534.20) 

1.40 
(0.86) 

7.26 
(5.89) 

 GG - - - - - - 

C338T CC 10.11 
(7.82) 

8.95 
(7.57) 

0.89 
(0.97) 

115.13 
(331.49) 

-1.55* 
(0.53) 

-0.52 
(3.65) 

 CT 10.42 
(6.58) 

9.16 
(6.36) 

1.34 
(0.81) 

105.67 
(278.89) 

-1.09* 
(0.45) 

-1.32 
(3.07) 

 TT - - - - -* - 

T350G GG 9.94* 
(5.18) 

10.17* 
(5.01) 

-0.40 
(0.64) 

-58.54 
(219.56) 

-0.53 
(0.35) 

6.83* 
(2.42) 

 TG 6.18* 
(3.64) 

6.19* 
(3.52) 

-0.40 
(0.45) 

-7.64 
(154.29) 

0.17 
(0.24) 

3.64* 
(1.70) 

 GG -* -* - - - -* 
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ตารางที่ 11  (ตอ) 
 

 Genotype THC TC WLC LEA FD TF 

A351G AA 2.01 
(4.84) 

1.20 
(4.68) 

0.89 
(0.60) 

44.28 
(205.05) 

0.50 
(0.33) 

-2.74 
(2.26) 

 AG 4.02 
(3.92) 

3.41 
(3.79) 

0.57 
(0.48) 

100.75 
(166.36) 

0.46 
(0.26) 

-1.69 
(1.83) 

 GG - - - - - - 

T354C CC 8.85 
(12.64) 

8.24 
(12.23) 

0.02 
(1.57) 

134.68 
(535.64) 

0.54 
(0.86) 

-2.80 
(5.91) 

 TC 7.05 
(4.58) 

6.20 
(4.43) 

0.19 
(0.57) 

3.24 
(194.26) 

0.17 
(0.31) 

1.10 
(2.14) 

 TT - - - - - - 

G392A AA 2.02* 
(10.05) 

1.78* 
(9.72) 

0.53 
(1.25) 

120.88 
(425.97) 

0.46 
(0.69) 

-9.39 
(4.70) 

 GA 9.39* 
(7.75) 

8.13* 
(7.50) 

1.39 
(0.96) 

106.68 
(328.45) 

0.42 
(0.53) 

-6.05 
(3.62) 

 GG -* -* - - - - 

A430G AA 0.40 
(5.59) 

0.015 
(5.41) 

0.38 
(0.69) 

92.85 
(236.94) 

-0.18 
(0.38) 

-2.59 
(2.61) 

 AG -0.33 
(5.30) 

-0.77 
(5.13) 

0.34 
(0.66) 

55.60 
(224.71) 

-0.34 
(0.36) 

-2.29 
(2.48) 

 GG - - - - - - 

T433G GG -5.47 
(5.69) 

-4.95 
(5.50) 

-0.30 
(0.70) 

103.54 
(241.24) 

0.46 
(0.39) 

0.68 
(2.66) 

 TG -4.97 
(3.42) 

-4.64 
(3.30) 

-0.30 
(0.42) 

120.96 
(144.86) 

0.10 
(0.23) 

0.16 
(1.59) 

 TT - - - - - - 

G461A AA 5.91 
(6.52) 

4.41 
(6.31) 

1.56 
(0.81) 

46.41 
(276.31) 

0.72 
(1.07) 

-0.99 
(3.04) 

 GA -0.89 
(4.79) 

-1.10 
(4.64) 

0.57 
(0.59) 

-101.67 
(203.23) 

0.66 
(1.04) 

-1.95 
(2.24) 

 GG - - - - - - 
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ตารางที่ 11  (ตอ) 
 

 Genotype THC TC WLC LEA FD TF 

A506C AA -16.37 
(15.71) 

-14.51 
(15.19) 

-1.31 
(1.95) 

61.89 
(665.27) 

0.72 
(1.07) 

-9.57 
(7.34) 

 AC -19.32 
(15.20) 

-18.20 
(14.70) 

-0.59 
(1.89) 

8.97 
(643.69) 

0.66 
(1.04) 

-10.48 
(7.10) 

 CC - - - - - - 

 
หมายเหตุ  * = P<0.05; ** = P<0.01 ; ns = non singnificantly 

 
5.  ผลการศึกษาความสัมพันธของยีนไทโรโกลบูลินตอลักษณะไขมันแทรก ดวยวิธี Nonparametric 
 
 การศึกษาครั้งนี้มีวัตถุประสงคเพื่อศึกษาความสัมพันธของยีนไทโรโกลบูลินตอลักษณะ
ไขมันแทรก และนอกจากนั้นยังเปนการยืนยันวายีนไทโรโกลบูลินมีความสัมพันธตอลักษณะ
ไขมันแทรกที่แตกตางกันออกไปแตละประชากร ดังเชนงานวิจัย Barendse et al. (2004) พบวายีน
ไทโรโกลบูลินมีความสัมพันธกับลักษณะไขมันแทรก (P<0.05) ในประชากร Angus และShorthorn 
Casas et al. (2005) พบวายีนไทโรโกลบูลินไมมีความสัมพันธกับลักษณะไขมันแทรก (P>0.05) ใน
ประชากร Brahman Rincker et al. (2006) พบวายีนไทโรโกลบูลินไมมีความสัมพันธกับลักษณะ
ไขมันแทรก (P>0.05) ในประชากร Simmental ซึ่งจากการศึกษาพบวายีนไทโรโกลบูลิน ไมมี
ความสัมพันธตอลักษณะไขมันแทรก (P>0.05) ในประชากรโคเนื้อลูกผสมกําแพงแสน ดังตารางที่ 
11 ซ่ึงเปนการยืนยันอยางแนชัดวา ยีนไทโรโกลบูลินมีความสัมพันธตอลักษณะไขมันแทรกที่
แตกตางกันออกไปแตละประชากร 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

 

38

ตารางที่ 12  คาอิทธิของยีนไทโรโกลบูลิน (Frequency และExpected) ตอลักษณะไขมันแทรก  
 

Marbling score  P-value  Genotype 
1 2 3 4 

A110T 0.9764 AA 6 
7.14 

7 
5.21 

0 
0.53 

0 
0.10 

  AT 121 
119.26 

84 
86.97 

10 
8.96 

2 
1.79 

  TT 2 
2.19 

2 
1.60 

0 
0.16 

0 
0.03 

A133T 0.1963 AA 117 
118.16 

88 
86.17 

9 
8.88 

1 
1.77 

  AT 8            
9.34 

7 
6.81 

1 
0.70  

1   
0.14 

  TT 8            
5.49 

2 
4.00  

0 
0.41   

0 
0.08 

G156C 0.5303 CC 32           
33.52 

26  
24.45  

2 
2.52   

1 
0.50 

  GC 61           
59.35 

40 
43.28  

7 
4.46   

0 
0.89 

  CC 40 
40.12 

31 
29.26   

1 
3.01 

1 
0.60 

G161A 0.5789 GG 76           
71.44 

50 
52.10   

3 
5.37   

1 
1.07 

  GA 6 
4.94 

3 
3.60   

0 
0.37 

0 
0.07 

  AA 51           
56.60 

44 
41.28 

7 
4.25   

1 
0.85 

C220T 0.6847 CC 27           
28.579   

23 
20.843  

1 
2.1488   

1 
0.4298 

  CT 76 74.744   53 
54.512 

7 
5.6198   

0 
1.124 

   TT 30 29.678  21 
21.645   

2 
2.2314   

1 
0.4463 
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ตารางที่ 12  (ตอ) 
 

Marbling score  P-value  Genotype 
1 2 3 4 

A228G 0.3913 AA 28 29.128   24 
21.244 

1 
2.1901    

0 
0.438 

  AG 76  75.293  53 
54.913 

8 
5.6612 

0 
1.1322 

  GG 29 28.579   20 
20.843   

2 
2.1488 

1 
0.4298 

A253G 0.6821 AA 29 32.975    28 
24.05   

2 
2.4793 

1 
0.4959 

  AG 73 69.798   48 
50.905   

6 
5.2479 

0 
1.0496 

  GG 31           
30.227   

21 
22.045   

2 
2.2727   

1 
0.4545 

C338T 0.6623 CC 30 31.326   25 
22.847   

1 
2.3554   

1 
0.4711 

  CT 69 69.248   50 
50.504   

7 
5.2066   

0 
1.0413 

  TT 34 32.426  22 
23.649    

2 
2.438   

1 
0.4876 

T350G 0.2919 GG 35           
37.921   

30 
27.657   

3 
2.8512   

1 
0.5702 

  TG 54 54.959   39 
40.083   

7 
4.1322   

0 
0.8264 

  GG 44  
40.12    

28 
29.26   

0 
3.0165   

1 
0.6033 

A351G 0.4787 AA 93           
95.628   

73 
69.744 

6 
7.1901    

2 
1.438 

  AG 15  
13.19  

9 
9.6198   

0 
0.9917   

0 
0.1983 

  GG 25           
24.182  

15 
17.636 

4 
1.8182  

0 
0.3636 
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ตารางที่ 12  (ตอ) 
 

Marbling score  P-value  Genotype 
1 2 3 4 

T354C 0.8323 CC 31 30.777   22 
22.446    

2 
2.314   

1 
0.4628 

  TC 71 69.248  49 
50.504 

6 
5.2066 

0 
1.0413 

  TT 31 32.975    26 
24.05 

2 
2.4793 

1 
0.4959 

G392A 0.4589 AA 29 30.777  23 
22.446    

3 
2.314   

1 
0.4628 

  GA 77 74.744  52 
54.512   

7 
5.6198    

0 
1.124 

  GG 27 27.479   22 
20.041 

0 
2.0661 

1 
0.4132 

A430G 0.7978 AA 43           
42.868   

32 
31.264   

2 
3.2231   

1 
0.6446 

  AG 55 54.409   38 
39.682   

6 
4.0909   

0 
0.8182 

  GG 35 35.723   27 
26.054    

2 
2.686 

1 
0.5372 

T433G 0.6324 GG 34 36.273  29 
26.455 

2 
2.7273   

1 
0.5455 

  TG 53 50.562   33 
36.876   

6 
3.8017 

0 
0.7603 

  TT 46 46.165   35 
33.669   

2 
3.4711   

1 
0.6942 

G461A 0.7454 AA 7  
5.4959   

3 
4.0083   

0 
0.4132   

0 
0.0826 

  GA 30 30.227   21 
22.045   

4 
2.2727 

0 
0.4545 

  GG 96 97.277  73 
70.946    

6 
7.314 

2 
1.4628 
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ตารางที่ 12  (ตอ) 
 

Marbling score  P-value  Genotype 
1 2 3 4 

A506C 0.7176 AA 30 30.227   23 
22.045   

1 
2.2727   

1 
0.4545 

  AC 74 73.095   52 
53.31 

7 
5.4959   

0 
1.0992 

  CC 29 29.678   22 
21.645   

2 
2.2314   

1 
0.4463 

 
 จากผลการศึกษาที่ไดกลาวมาขางตน พบวายีนไทโรโกลบูลินมีความสัมพันธตอลักษณะ
ลักษณะน้ําหนักซากรอน (THC), น้ําหนักซากเย็น (TC), ความหนาของไขมันสันหลัง (FD) และ
น้ําหนักไขมันรวมที่ไดจากการรวมไขมันหุมไต (TF) (P<0.05) และยังพบวายีนไทโรโกลบูลิน ไมมี
ความสัมพันธตอ น้ําหนักที่สูญเสียจากการตัดแตงซาก (WLC), พื้นที่หนาตัดเนื้อสัน (LEA) และ
ลักษณะไขมันแทรก (MS) (P>0.05) ทั้งนี้อาจเกิดจากหลายสาเหตุดวยกัน  
 
 ประการที่หนึ่ง อาจเกิดความหลากหลายสายพันธุสัตวที่แตกตางกัน ซ่ึงความหลากหลาย
สายพันธุสัตวนั้นมีผลตอประสิทธิภาพของยีนที่แตกตางกัน กลาวคือ ความหลากหลายของสาย
พันธุอาจสงผลตอการแสดงออกของยีน (gene expression) ที่ผิดปกติหรือแตกตางจากสัตวสายพันธุ
อื่น เนื่องจากในจีโนมของสัตวมีทั้งสวนที่มีลําดับเบสเหมือนกัน ซึ่งสามารถพบไดในสัตวทุกตัว 
ทุกสายพันธุ หรืออาจพบไดทุก species และนอกจากยังมีสวนที่มีลําดับเบสแตกตางออกจากสาย
พันธุอ่ืนๆ ซ่ึงสวนดังกลาวอาจสงผลตอการแสดงออกของยีนที่แตกตางกัน สงผลทําใหเกิดความ
แตกตางกับงานวิจัยอ่ืน ในเรื่องของการศึกษาความสัมพันธยีนไทโรโกลบูลินตอลักษณะคุณภาพ
ซาก และลักษณะไขมันแทรก ในประชากรที่แตกตางกัน  
 
 ประการที่สอง  อาจเกิดจากการจัดการ โดยเฉพาะการใหอาหารที่แตกตางกัน หรือระบบ
การขุนโคเนื้อที่แตกตางกัน ซ่ึงจะเห็นไดจากลักษณะของไขมันแทรกมีความสัมพันธกับการเพิ่มขึ้น
ของวันที่อาหารโคขุน (Van Koevering et al.,1995) และแตละชวงอายุการเขาขุนมีผลตอยีนไทโร
โกลบูลินที่ตางกัน (Genetic Solution. 2002) และนอกจากนี้การเพิ่มอายุการหยานม มีผลตอลักษณะ
ไขมันแทรกของลูกโคเนื้อที่จะเขาขุน (Myers et al., 1999) และการใหอาหารขนกับลูกโคกอน
หยานมจะมีผลตอลักษณะของคุณภาพซาก และความหนาของไขมัน (Wertz et al., 2002) แตสิ่งที่
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ยังขาดคือ เรายังไมทราบแนชัดวาปริมาณสารอาหารเทาไหรที่สงผลทําใหยีนไทโรโกลบูลินมีการ
แสดงออกไดดี 
 
 ประการที่สาม จากผลการศึกษา ที่พบวายีนไทโรโกลบูลินมีความสัมพันธกับลักษณะ
น้ําหนักซาก แตไมมีความสัมพันธกับลักษณะไขมันแทรก ซึ่งจากการตรวจเอกสารพบวายีน 
ไทโรโกลมีความสัมพันธลักษณะน้ําหนักซาก และตองมีความสัมพันธกับลักษณะไขมันแทรก
เชนกัน โดยสามารถอธิบายทางสรีวิทยาไดวา ในสภาวะที่สัตวตองการอาหาร (Leptin ต่ํา, Thyroid 
hormone สูง) ดังภาพที่ 4 สงผลทําใหสัตวกินอาหารไดมากขึ้น และในขณะเดียว Thyriod hormone 
ยังเปนตัวเหนี่ยวนําใหเกิดขบวนการสลายไขมัน (lipolysis) ดังภาพที่ 5 เพื่อนํามาใชในการ
เจริญเติบโต ที่เนื้อเยื่อไขมัน (adipose tissue) ทําใหปริมาณของเนื้อเยื่อไขมันลดลง หรือปริมาณ
ไขมันแทรกลดลง หรือระดับ Thyriod hormone ที่สูงจะมีความสัมพันธกับ Metabolic rates ที่สูง 
แตในระดับ Thyriod hormone ที่ต่ําจะมีความสัมพันธกับ Marbling score ที่สูง หรือMetabolic rates 
ที่ต่ํา (Harper and Petthick, 2004) ทั้งนี้อาจการความผิดผลาดในการใหคะแนนของระดับไขมัน
แทรก ซึ่งเปนการใหคะแนนจากคาดคะเนจากสายตา และในการใหคะแนนของระดับไขมันแทรก
ไมมีเกณฑในการวัด หรือเครื่องมือในการที่ไดมาตรฐานอาจจะทําใหเกิดความผิดได 
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สรุปและขอเสนอแนะ 
 

สรุป 
 
 จากการศึกษาพบตําแหนงที่เปน SNPs 16 ตําแหนง คือ A110T, A133T, G156C, G161A,  
C220T, A228G, A253G, C338T, T350G, A351G, T354C, G392A, A430G, T433G, G461A และ 
A506C ซ่ึงแตละตําแหนงของ SNPs มี linkage disequilibrium อยางมีนัยสําคัญทางสถิติ (P<0.01) 
และยีนไทโรโกลบูลินมีความสัมพันธตอลักษณะน้ําหนักซากรอน (THC), น้ําหนักซากเย็น (TC), 
ความหนาของไขมันสันหลัง (FD) และน้ําหนักไขมันรวมที่ไดจากการรวมไขมันหุมไต (TF) 
(P<0.05) แตไมมีความสัมพันธตอ น้ําหนักที่สูญเสียจากการตัดแตงซาก (WLC), พื้นที่หนาตัดเนื้อ
สัน (LEA) และลักษณะไขมันแทรก (MS) (P>0.05) จากการศึกษาครั้งสรุปไดวา 
 
 1.  ยีนไทโรโกลบูลินมีความหลากหลายของ SNPs รูปแบบ ความถี่จีโนไทป และความอัลลีล
ที่แตกตางกันในประชากรโคเนื้อลูกผสมสายพันธุกําแพงแสน  
 
 2. ในการศึกษาความสัมพันธระหวาง SNPs แตละตําแหนงกับลักษณะที่สนใจ ควรจะตอง
นําตําแหนง SNPs ทั้ง 16 ตําแหนงมาศึกษาควบคูกันเพื่อประมาณคาอิทธิพลของ SNPs แตละ
ตําแหนง เนื่องจากแตละตําแหนงของ SNPs มี linkage disequilibrium อยางมีนัยสําคัญทางสถิติ 
(P<0.01) 
 
 3.  การเปลี่ยนแปลงของเบสเพียงตําแหนงเดียวของยีนไทโรโกลบูลิน มีผลตอการเปลี่ยน
ของลักษณะน้ําหนักซากรอน (THC), น้ําหนักซากเย็น (TC), ความหนาของไขมันสันหลัง (FD) 
และน้ําหนักไขมันรวมที่ไดจากการรวมไขมันหุมไต (TF) ซ่ึงจากขอมูลดังกลาว การที่จะนํายีนไทโร
โกลบูลินมาเปนเครื่องหมายทางพันธุกรรมนั้นยังไมสามารถนําไปใชได ควรจะตองมีการพัฒนาใน
วิธีการนําไป เพื่อใหเกิดความสะดวกในการนําไปใช 
 

ขอเสนอแนะ 
 
 จากผลการสรปุแสดงใหเห็นวาการที่เบสเปลี่ยนเพียงตําแหนงเดียวของยีนไทโรโกลบูลินมี
ผลตอลักษณะคุณภาพซาก และสามารถนํายีนดังกลาวนั้นมาพัฒนาเปนเครื่องหมายพันธุกรรมที่
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ชวยในการคัดเลือกไดในประชากรโคเนื้อลูกผสมกําแพงแสน โดยการศึกษาที่ตําแหนงเบสที่
เปลี่ยนไปของยีนไทโรโกลบูลินที่มีผลตอลักษณะที่สนใจ เชน ศึกษาลําดับเบสบริเวณที่มีการตอ
ลักษณะคุณภาพซากที่สนใจแลวหาเอ็นไซมตัดจําเพาะกับบริเวณดังกลาวเปนตน และนอกจากนี้
ควรมีการจัดการหรือการควบคุมดูแลการจัดเก็บขอมูลของแตละฟารม เนื่องจากปจจุบันการจัด
ขอมูลพันธุประวัติ และขอมูลเบื้องตนของสัตว เชน ประสิทธิภาพการใชอาหาร รูปแบบการจัดการ
ยังประสบปญหา เพราะบางฟารมไมเห็นความสําคัญของการจัดเก็บขอมูล หรือระบบการจัดเก็บ
ขอมูลยังไมประสบความสําเร็จเทาที่ควรจึงสงทําใหขอมูลพันธุประวัติ หรือขอมูลอื่นๆที่ไดมาไม
สมบรูณ และการใหคะแนนของไขมันแทรก ควรจะใชเครื่องมือที่สามารถวัดออกมาเปนคาได 
เนื่องปจจุบันการใหคะแนนไขมันแทรกเปนการใหคะแนนดวยสายตาของบุคคลากรของแตละ
หนวยงาน ซึ่งอาจทําใหเกิดความคลาดเคลื่อนไดในการใหคะแนนได และนอกจากนี้ควรมี
การศึกษาเพิ่มเติม ในเรื่องของปริมาณอาหารที่สงผลตอการแสดงออกของยีนไทโกบูลินตอลักษณะ
คุณภาพซาก และลักษณะไขมันแทรก และศึกษาเรื่องของอิทธิพลของยีนไทโกบูลินในลักษณะ
ความนุมของเนื้อ และความพึงพอใจของผูบริโภค  
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วิธีการใชโปรมแกรม Gene pop on The wep 
 
1.  การหาทดสอบ Hardy-Weinberg Equilibrium  
 

1.1  เขาไปที่ http://genepop.curtin.edu.au/ แลวเลือกไปที ่Hardy Weinberg Exact Tests 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพผนวกที่ 1  แสดงการเขาไปยัง Hardy Weinberg Exact Tests  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

1.เลือกที่ Hardy Weinberg Exact Tests 
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1.2  แลวโปรมแกรมจะแสดงหนาตางใหม และเลือกตามขั้นตอนดังภาพ   
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพผนวกที่ 2  แสดงการเลอืกใชเมนูของ Hardy Weinberg Exact Tests 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

2.เลือกให out put 

แสดงในหนาตางตอไป 

3.คนหาไฟลขอมูลที่จะทําการวิเคราะห 

4.เลือกปุม Submit data เพื่อให

โปรมแกรมทําการวิเคราะห 
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1.3  Out put ที่ไดจากทดสอบ Hardy-Weinberg Equilibrium จากโปรมแกรม GENEPOP 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพผนวกที่ 3  แสดงผลการทดสอบ Hardy Weinberg 
 
 

5.ดูที่คา P-value  
- ถาคาP>0.05 แสดงวาตําแหนงดังกลาวไมอยู

สมดุลของ Hardy-Weinberg 

- ถาคาP<0.05 แสดงวาตําแหนงดังกลาวอยู

สมดุลของ Hardy-Weinberg 
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2.  การทดสอบ Linkage disequilibrium 
 

2.1  เขาไปที่ http://genepop.curtin.edu.au/ แลวเลือกไปที ่Linkage Disequilibrium  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพผนวกที่ 4  แสดงการเขาไปยัง Linkage Disequilibrium เพื่อทําการทดสอบ 
 

2.2  แลวโปรมแกรมจะแสดงหนาตางใหม และเลือกตามขั้นตอนดังภาพ   
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพผนวกที่ 5  แสดงการเลอืกใชเมนูของ Linkage Disequilibrium 

1.เลือกที่ Linkage disequilibrium 

2.เลือกให out put 

แสดงในหนาตาง 

3.คนหาไฟลขอมูลที่จะ

ทําการวิเคราะห 

4.เลือกปุม Submit data เพื่อใหโป

รมแกรมทําการวิเคราะห 
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2.3  Out put ที่ไดจากทดสอบ Linkage disequilibrium จากโปรมแกรม GENEPOP 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพผนวกที่ 6  แสดงผลการทดสอบ Linkage Disequilibrium 
 
 
 
 
 
 
 
 

5.ดูที่คา P-value  

- ถาคาP>0.05 แสดงวาทั้งสองตําแหนงไมอยู 

Linkage disequilibrium เดียวกัน 

- ถาคาP<0.05 แสดงวาทั้งสองตําแหนงอยู 

Linkage disequilibrium เดียวกัน 
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3.  การความถี่จีโนไทป 
 

3.1  เขาไปที่ http://genepop.curtin.edu.au/ แลวเลือกไปที ่Basic Information, Fis and gene 
diversities 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพผนวกที่ 7  แสดงการเขาไปยัง Basic Information, Fis and gene diversities เพื่อทําการหา
ความถี่จีโนไทป 

 

3.2  แลวโปรมแกรมจะแสดงหนาตางใหม และเลือกตามขั้นตอนดังภาพ   
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพผนวกที่ 8  แสดงการเลอืกใชเมนูของ Basic Information, Fis and gene diversities 

1.เลือกที่ Basic Information, 

Fis and gene diversities 

2.เลือกให out put 

แสดง ในหน าต า ง

3.คนหาไฟลขอมูลที่

จะทําการวิเคราะห 

4.เลือกปุม Submit data เพื่อให

โปรมแกรมทําการวิเคราะห 
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3.3  Out put ที่ไดจากหาความถี่จีโนไทป จากโปรมแกรม 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพผนวกที่ 9  แสดงผลความถี่จีโนไทปของ SNPs ตําแหนงตางๆ 
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