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บทคัดย่อ: จดุประสงค์ของการศกึษาเพ่ือประมาณค่าพารามเิตอร์และแนวโน้มทางพันธุกรรมของลกัษณะความ
ต้านทานเต้านมอกัเสบใน 3 รอบแรกการให้นมของแม่โคนมไทย ด้วยโมเดลการถดถอยสุม่หลายรอบการให้นม 
(ML-RR-TDM) ข้อมลูท่ีใช้ประกอบด้วยเซลล์โซมาตคิในวันทดสอบ (TD-SCC) ท่ีแปลงให้อยู่ในรปูคะแนนเซลล์
โซมาติควันทดสอบ (TD-SCS) จากแม่โคนม 11,443 ตัว ที่คลอดในปี 2542-2559 จ�ำนวน 76,085, 23,602 
และ 10,320 ข้อมูล ในรอบการให้นมที่ 1, 2 และ 3 ตามล�ำดับ ปัจจัยในโมเดล (ส�ำหรับแต่ละรอบการให้นม) 
ประกอบด้วยฝงู-ปี-เดอืนทดสอบ กลุม่พันธ์ุ-วนัให้นม ปี-ฤดูกาลคลอด อายเุมือ่คลอดลกู การถดถอยสุม่ส�ำหรบั
ตวัสตัว์  การถดถอยสุม่ส�ำหรบัสิง่แวดล้อมถาวร และความคลาดเคลือ่น ค่าอตัราพนัธกุรรมของ SCS ในแต่ละ
วันเฉลีย่เพ่ิมขึน้ตามรอบการให้นมมค่ีา 0.15-0.26 และสหสมัพันธ์ทางพันธุกรรมระหว่างรอบการให้นมค่าเฉลีย่ 
0.73-0.92 ชีใ้ห้เห็นว่าลกัษณะเต้านมอกัเสบในประชากรโคนมไทยมศัีกยภาพท่ีจะปรบัปรงุทางพันธุกรรมพร้อม
กับมีการปรับปรุงสภาพแวดล้อมการผลิตได้ และการคัดเลือกสัตว์ด้วย SCS ในรอบการให้นมแรกสามารถส่ง
ผลต่อความสามารถต้านทานเต้านมอักเสบในรอบการให้นมต่อๆมาได้ 
ค�ำส�ำคัญ: พารามเิตอร์ทางพนัธุกรรม, แนวโน้มทางพันธุกรรม, การถดถอยสุม่, คะแนนเซลล์โซมาตคิ, โคนมไทย

ABSTRACT: The aim of the present study was to estimate the genetic parameters 
and trends of mastitis resistance in the first three lactations of Thai dairy cows using 
a multiple-lactation random regression test-day model (ML-RR-TDM). Data set 
included 11,443 cows calving during 1999-2016 with 76,085, 23,602 and 10,320 
test-day somatic cell counts in the first, second and third lactation, respectively, 

แก่นเกษตร 48 (1) : 23-34 (2563).	 KHON KAEN AGR. J. 48 (1) : 23-34 (2020). 



บทน�ำ

	 ปัจจุบันนี้ในหลายประเทศให้ความสนใจ
ลักษณะความต้านทานเต้านมอักเสบเป็นหน่ึงใน
ลักษณะที่ก�ำหนดไว้ในเป้าหมายการปรับปรุงพันธุ์
โคนม ทั้งนี้ลักษณะความต้านทานเต้านมอักเสบส่ง
ผลท้ังโดยตรงและโดยอ้อมต่อต้นทุนการผลิตและ
ผลก�ำไรที่จะได้รับ เนื่องจากแม่โคนมที่เป็นเต้านม
อักเสบจะมีผลต่อสุขภาพโคแล้วยังส่งผลท�ำให้
คุณภาพน�้ำนมต�่ำอีกท้ังต้นทุนการผลิตที่เพ่ิมขึ้น
จากการมีค่าใช้จ่ายจากการรักษา ค่าแรงงาน รวม
ทั้งเรเพ่ิมอัตราการคัดท้ิงซึ่งส่งผลท�ำให้อายุการใช้
งานของแม่โคลดลงด้วย (Nielsen, 2009)
	 แนวทางการแก้ไขปัญหาเต้านมอักเสบ
สามารถท�ำได้โดยการปรับปรุงการจัดการเลี้ยงดู
และสภาพแวดล้อม เช่น การป้องกันดูแลรักษา
สุขภาพแม่โคให้ถูกสุขอนามัย (Norman et al., 
2000) ซึ่งต้องท�ำตลอดไปทุกชั่วอายุ แต่หาก
ต้องการแก้ไขปัญหาอย่างยั่งยืน การปรับปรุงและ
คัดเลือกลักษณะต้านทานโรคเต้านมอักเสบเป็นอีก
แนวทางหนึ่งที่สามารถด�ำเนินการได้ (Wolf et al., 
2010) เนื่องจากลักษณะนี้ยังคงมีความผันแปรของ
ลักษณะ โดยใช้ข้อมูลเต้านมอักเสบทั้งที่เป็นแบบ
แสดงอาการโดยตรงหรือโดยผ่านลักษณะท่ีมีสห
สัมพันธ์ทางพันธุกรรมกับเต้านมอักเสบทางอ้อม 
หรือใช้รวมกันทั้งสองทาง (Luhar et al. 2006) แต่
อย่างไรก็ตามการคัดเลือกเพ่ือลดการเกิดโรคเต้า
นมอัก เสบโดยตรงในหลายประ เทศรวมทั้ ง

ประเทศไทยท�ำได้ยาก เนื่องจากขาดแคลนข้อมูล
ของการเกิดโรคเต้านมอักเสบและมีการบันทึกอย่าง
ไม่เป็นระบบ
	 โดยท่ัวไปข้อมูลจ�ำนวนเซลล์โซมาติก 
(somatic cell count, SCC) ที่แปลงเป็นคะแนน
เซลล์โซมาติก (somatic cell score, SCS) ที่อยู่ใน
รูปแบบของค่าเฉลี่ย SCS ตลอดการให้นม 
(lactation mean somatic cell scores, LM-SCS) 
หรืออยู่ในรูปแบบของ SCS ในวันทดสอบ (test-day 
somatic cell scores, TD-SCS) สามารถใช้เป็นตัว
ชี้วัดโดยอ้อมส�ำหรับคัดเลือกความต้านทานโรคเต้า
นมอักเสบ เนื่องจาก SCS กับลักษณะของโรคเต้า
นมอักเสบมีสหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมสูง รวมถึง 
SCS เป็นลักษณะที่มีการกระจายแบบปกติและมี
อัตราพันธุกรรมที่สูงกว่าลักษณะเต้านมอักเสบ
โดยตรง (Carlen et al., 2004)
	 ในประเทศไทย การประเมินพันธุกรรม
ส�ำหรับลักษณะความต้านทานเต้านมอักเสบยังมี
อยู่จ�ำกัด ไม่มีการน�ำไปใช้ในการคัดเลือกอย่าง
ชัดเจน โดยเฉพาะอย่างยิ่งการประยุกต์ใช้กับโมเดล
ในวันทดสอบ (test-day model, TDM) แทนโมเดล
รอบการให้น�้ำนม (lactation model, LAM) ซึ่ง
โมเดลวันทดสอบรีเกรซชั่นสุ่มมีประสิทธิภาพสูง
ส�ำหรับประเมินพันธุกรรมโคนมของประเทศไทยทั้ง
ในด้านความแม่นย�ำของค่าประมาณค่าการผสม
พันธุ์ และมีความยืดหยุ่นต่อการใช้งาน (วุฒิไกร, 
2554)
	 การศึกษาครั้ งนี้ มี วั ตถุประสงค ์ เ พ่ือ
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which were transformed to test-day somatic cell scores. The model was applied with 
random herd-test-month effect, fixed effect for breed-DIM, year-season and age of 
calving, random regressions for the additive genetic and permanent environmental 
effects. Average daily heritabilities of SCS increased with lactation number were in 
the range from 0.15 to 0.26 and genetic correlations between lactation were in the 
ranged from 0.73 to 0.92. This would suggest that although there was potential for 
genetic improvement in mastitis resistance of Thai dairy population, simultaneous 
improvement of the production environment was essential, and selection animal for 
SCS based on the first lactation could improve the response of mastitis resistance for 
later lactations. 
Keywords: genetic parameters, genetic trend, random regression, SCS, Thai dairy 
cattle



ประมาณค ่าพารามิ เตอร ์ และแนวโน ้มทาง
พันธุกรรมของลักษณะความต้านทานเต ้านม
อักเสบของโคนมไทยใน 3 รอบแรกของการให้นม 
โดยการวิเคราะห์ข้อมูลในวันทดสอบด้วยโมเดลการ
ถดถอยสุ่มหลายรอบการให้นม (multiple lactation 
random regression test-day model, ML-RR-
TDM)

วิธีการศึกษา

ข้อมูลและการจัดการข้อมูล 
	 ข้อมูลที่ใช้ในการศึกษาคร้ังนี้เป็นข้อมูล
เซลล์โซมาติกในวันทดสอบ (test-day somatic cell 
count, TD-SCC) รายตัวของแม่โคนมไทยใน 3 รอบ
แรกของการให้นมที่ได้สุ ่มเก็บตัวอย่างจากฟาร์ม
เกษตรกรผู ้เลี้ยงโคนมท่ัวประเทศเป็นรายเดือน 
คลอดลูกในช่วงปี พ.ศ.2542-2559 ที่รวบรวมไว้ใน
ระบบฐานข้อมูลโคนมของส�ำนักเทคโนโลยีชีวภาพ
การผลิตปศุสัตว์ กรมปศุสัตว์ โดยข้อมูลของแม่
โคนมแต่ละตัวจะต้องมีข้อมูลพันธุ์ประวัติ รอบการ
ให้นม และข้อมูลการคลอดที่สอดคล้องกัน มีอายุ
เมื่อคลอดครั้งแรก ครั้งที่ 2 และ ครั้งที่ 3 อยู่ช่วง
ระหว่าง 20-48 เดือน 30-60 เดือน และ 42-72 เดือน 
ตามล�ำดับ แม่โคที่มีข้อมูลในรอบการให้นมที่ 3 จะ
ต้องมีข้อมูลในรอบการให้นมที่ 2 และที่ 1 และแม่โค
ที่มีข้อมูลในรอบการให้นมที่ 2 จะต้องมีข้อมูลใน
รอบการให้นมที่ 1 ข้อมูลในวันทดสอบจะอยู่ในช่วง
วันให้นมที่ 5-305 แต่ละรอบการให้นมจะต้องมี
จ�ำนวนวันให้นมไม่น้อยกว่า 150 วัน วันทดสอบครั้ง
แรกอยู่ระหว่างวันที่ 5-60 หลังจากคลอด และกลุ่ม
การจัดการ (ฝูง-ปีทดสอบ-เดือนทดสอบ) จะต้องมี
ข้อมูลอย่างน้อย 3 ข้อมูลในรอบการให้นมเดียวกัน 
นอกจากน้ีแม่โคนมแต่ละตัวจะต้องทราบประวัติพ่อ
พันธุ์ และข้อมูลพันธุ์ประวัติย้อนกลับไป 3 ชั่วอายุ
	 ดังนั้นจึงมีข้อมูล TD-SCC ส�ำหรับการ
ศึกษาจ�ำนวน 76,085, 23,602 และ 10,320 ข้อมูล 
จากแม่โคนม 11,443, 3,536 และ 1,601 ในรอบ
การให้นมที่ 1, 2 และ 3 ตามล�ำดับ ร่วมกับข้อมูล
พันธุ์ประวัติของโคที่เก่ียวข้องกับโคที่ให้ผลผลิต
จ�ำนวน 28,324 ตัว ดังรายละเอียดใน Table 1 และ 
TD-SCC จะแปลงให้อยู่ในรูปแบบ TD-SCS ตาม
สมการ TD-SCS=log2 (TD-SCC/100) + 3 (Ali 

and Shook, 1980)
ส�ำหรับแต ่ละรอบการให ้นมจะประกอบด ้วย 
อิทธิพลร่วมของ กลุ่มพันธุกรรม * วันให้นม 
ปี*ฤดูกาลคลอด จุดแบ่งส�ำหรับ 2 กลุ่มอายุเมื่อ
คลอดส�ำหรับแต่ละรอบการให้นมที่ 1, 2 และ 3 คือ 
30 เดือน 45 เดือน และ 57 เดือน ตามล�ำดับ ฤดูกาล
คลอดจ�ำแนกเป็น 3 กลุ่ม ประกอบด้วยฤดูร้อน  
(มีนาคม-มิถุนายน) ฤดูฝน (กรกฎาคม-ตุลาคม) 
และ ฤดูหนาว (พฤศจิกายน-กุมภาพันธ์) และกลุ่ม
พันธุกรรมจ�ำแนกตามระดับสายเลือดโฮลสไตน์ฟรี
เชี่ยนเป็น 3 กลุ่มคือ HF < 87.5%, 87.5 < HF < 
93.75% และ HF < 93.75%

การวิเคราะห์ข้อมูล
	 วิ เคราะห ์ความแปรปรวนและความ
แปรปรวนร่วม และค่าการผสมพันธุ์ของTD-SCS 
ด้วยโปรแกรมส�ำเร็จรูป AIREMLF90 และ 
BLUPF90 ตามล�ำดับ (Misztal, 2014) โดยการ
วิเคราะห์ข้อมูลในวันทดสอบด้วย ML-RR-TDM 
และพิจารณาแต่ละรอบการให้นมเป็นลักษณะท่ี
แตกต่างกันแต่มีความเกี่ยวข้องกัน ซึ่งมีโมเดลดังนี้

y=Xβ+Zh+Za+Wc+e

	 เมื่อ y คือเวคเตอร์ของ TD-SCS; β คือ
เวคเตอร์ของปัจจัยคงที่ทั้งหมด (กลุ่มพันธุกรรม-วัน
ให้นม กลุ่มปี-ฤดูกาลคลอด กลุ่มอายุเมื่อคลอด 
และสัมประสิทธิ์การถดถอยคงที่); h,a, c และ e คือ 
เวคเตอร์ของของปัจจัยสุ่มของกลุ่มการจัดการใน
ฝูง-ปี-เดือนทดสอบ เวคเตอร์ของสัมประสิทธิ์การ
ถดถอยสุ่มเนื่องจากพันธุกรรม เวคเตอร์ของ
สัมประสิทธ์ิการถดถอยสุ่มเน่ืองจากสภาพแวดล้อม
ถาวร และเวคเตอร์ของของปัจจัยสุ่มเนื่องจาก
ความคลาดเคลื่อนตามล�ำดับ; X คือ incidence 
matrices ส�ำหรับปัจจัยคงที่;  Z และ W คือ 
incidence matrices ส�ำหรับปัจจัยสุ่ม
	 สั ม ป ร ะ สิ ท ธ์ิ ก า ร ถ ด ถ อ ย ค ง ท่ี แ ล ะ
สัมประสิทธ์ิการถดถอยสุ่มจะอธิบายด้วยฟังก์ชั่น 
Legendre polynomial เหมือนกัน และจากการ
ศึกษาเบื้องต้นเพื่อหาล�ำดับของฟังชั่น Legendre 
polynomial ที่เหมาะสม โดยเปรียบเทียบจากค่า 
log-likelihoods สูงที่สุด  ค่า Akaike’s information 
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criteria (AIC) และความแปรปรวนของความคลาด
เคลื่อนต�่ำสุดพบว่าฟังชั่น Legendre polynomial 
ล�ำดับที่ 3 (Gengler et al., 1999) มีความเหมาะสม
ส�ำหรับข้อมูล TD-SCS ของประชากรที่ศึกษามาก
ที่สุด โดยก�ำหนดให้อิทธิพลของกลุ่มการจัดการใน
ฝูง-ปี-เดือนทดสอบ และอิทธิพลของความคลาด
เคลื่อนมีความแปรปรวนเท่ากันตลอดรอบการให้
นมของแต่ละรอบการให้นม และสมมุติให้อิทธิพล
ของความคลาดเคลื่ อนในวันให ้นมต ่างๆไม ่
เกี่ยวข้องกันทั้งภายในและระหว่างแม่โคนม ซึ่งมี
โครงสร้างความแปรปรวนและความแปรปรวนร่วม
ดังนี้

	 h   IQH
0	
     0           0         0

	 a   0         AQG
0 
     0         0

var	 p   0            0        IQP
0
      0

	 e   0             0         0        IQR
0 

	 เมื่อ A คือเมตริกซ์ของค่าสัมประสิทธิ์
ความสัมพันธ์ระหว่างสัตว์ในพันธุ์ประวัติ);  I  คือ 
Identity matrix; Q คือ kronecker product 
function; G

0
  คือเมตริกซ์ความแปรปรวนและความ

แปรปรวนร ่วมของสัมประสิทธ์ิการถดถอยสุ ่ม
ส�ำหรับอิทธิพลเนื่องจากพันธุกรรม; P

0
 คือเมตริกซ์

ความแปรปรวนและความแปรปรวนร ่วมของ
สัมประสิทธ์ิการถดถอยสุ่มส�ำหรับอิทธิพลเนื่องจาก
สภาพแวดล้อมถาวร; H

0
 คือเมตริกซ์ของ diag 

(σ
h

2);  R
0
 คือเมตริกซ์ของ diag (σ

e
2); σ

h
2 คือความ

แปรปรวนของกลุ่มการจัดการในฟาร์ม-ปี-เดือนท่ี
ทดสอบ; และ σ

e
2 คือความแปรปรวนของ

ความคลาดเคลื่อน
	 ค ่าองค ์ประกอบความแปรปรวนของ
สัมประสิทธ์ิการถดถอยสุ่มส�ำหรับอิทธิพลเนื่องจาก
พันธุกรรมและสภาพแวดล้อมถาวรที่ได้จะน�ำไปใช้
ค�ำนวณหาค่าอัตราพันธุกรรม สหสัมพันธุ์ทาง
พันธุกรรมและลักษณะปรากฏ และประมาณค่าการ
ผสมพันธุ์ตามวิธีการที่เสนอไว้โดย Jakobsen et al. 
(2002)

แนวโน้มทางพันธุกรรม 
	 การประเมินแนวโน้มทางพันธุกรรมจะใช้

วิธีการถดถอยระหว่างค่าเฉลี่ยของคุณค่าการผสม
พันธุ์จากแม่โคที่ประเมินได้ทุกตัวกับปีเกิด (Hintz 
and Van Vleck, 1978; Mostert et al., 2006) และ
พิจารณาสัมประสิทธิ์การถดถอย (Regression 
coefficients) ของค่าเฉลี่ยของคุณค่าการผสมพันธุ์
ด้วยชุดค�ำสั่ง REG procedure ในโปรแกรม SAS 
(SAS, 2002).

ผลและวิจารณ์

ค่าเฉลี่ยและส่วนเบี่ยงเบนมาตรฐาน
	 ค ่าเฉล่ียและส่วนเบี่ยงเบนมาตรฐาน
ส�ำหรับ TD-SCS ของโคนมไทยใน 3 รอบแรกของ
การให้นม (Table 1) มีค่าเท่ากับ 3.70+1.76, 
3.76+1.78 และ 3.87+1.77 ส�ำหรับรอบการให้นม
ที่ 1 2 และ 3 ตามล�ำดับ ค่าเฉลี่ยที่ได้อยู่ในช่วงเดียว
กับรายงานในประชากรแม่โคนม Czech Holstein 
และ Czech Fleckvieh (Zavadilová et al., 2011) 
ที่มีค่าเท่ากับ 3.4-4.13 และ 3.16-4.01 ตามล�ำดับ 
แต่มีค่าต�่ำกว่าโคนม Polish Holstein-Friesian ที่มี
ค่าเท่ากับ 3.59-4.42 (Rzewuska et al., 2011) 
และมีค่าสูงกว่าท่ีรายงานไว้ในประชากรโคนมใน
อิตาลี (Samoré et al., 2008) ประชากรโคนมใน
อิหร่าน (Kheirabadi and Alijani, 2014) และ
ประชากรโคนมในเกาหลี ญี่ปุ่น และบราซิล (Alam 
et al., 2015, Costa et al., 2015, Nishiura et al., 
2015 )

กราฟของ TD-SCS ตลอดระยะการให้นม
	 กราฟส�ำหรับ TD-SCS ตลอดระยะการให้
นม (Figure 1) มีรูปร่างเหมือนกับกราฟปริมาณ
น�้ำนมกลับหัวกลับหาง แนวโน้มของกราฟในทั้ง 3 
รอบการให้นมมีทิศทางไปในทางเดียวกัน คือจะเพิ่ม
มากข้ึนอย่างช้าๆหลังจากเดือนแรกของการให้นม
จนถึงช่วงท้ายของการให้นม และเพิ่มขึ้นตามรอบ
การให้นม
	 การเพิ่มขึ้นของ TD-SCS ตามรอบการให้
นม สอดคล้องกับประชากรโคนมของแคนาดา 
(Jamrozik et al., 2010) โปรแลนด์ (Rzewuska et 
al., 2011) และอิหร่าน (Kheirabadi and Alijani, 
2014) เนื่องจากรอบการให้นมที่เพิ่มขึ้นแม่โคนม
มีอายุมากขึ้น และเคยให้ลูกมาแล้วมากกว่า 1 ตัว 
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ค่าความแปรปรวนและค่าอัตราพันธุกรรม
	 ค่าความแปรปรวนและค่าอัตราพันธุกรรม
เฉลี่ยรายวันตลอดระยะการให้นมของ SCS ที่
ค�ำนวณระหว่าง DIM 5 และ DIM 305 จาก ML-RR-
TDM แสดงไว้ใน Table 2 
	 ความแปรปรวนทางพันธุกรรมเฉลี่ยราย
วันตลอดระยะการให้นมของแม่โคนมเพ่ิมสูงขึ้น
ตามรอบการให้นม มีค่าอยู่ในช่วง 0.44-0.85 และ
การเพ่ิมข้ึนของความแปรปรวนทางสภาพแวดล้อม
ถาวรมีแนวโน้มไปในทางเดียวกัน โดยมีค่าเฉลี่ย
รายวันอยู่ในช่วง 0.73-0.75 ใน 3 รอบแรกของการ
ให้นม ความแปรปรวนทางสภาพแวดล้อมถาวรมีค่า
สูงกว่าความแปรปรวนทางพันธุกรรมในรอบการให้
นมที่ 1 และ 2 แต่น้อยกว่ารอบการให้น�้ำนมที่ 3 
ความแปรปรวนของฝูง-ปี-เดือนทดสอบมีแนวโน้ม

ลดลงตามรอบการให้นม และความแปรปรวนของ
ความคลาดเคลื่อนมีค่าคงที่ตามข้อสมมุติ ส่งผลให้
อัตราพันธุกรรมเฉลี่ยรายวันตลอดระยะการให้นมมี
ค่าเพิ่มขึ้นตามรอบการให้นม ซึ่งมีค่าอยู่ในช่วง 
0.15-0.26 สอดคล้องกับ de Roos et al. (2003); 
Reents et al. (1995); Samoré et al. (2008); 
Rzewuska et al. (2011) และ Kheirabadi and 
Alijani (2014) แต่ต่างจาก Carlén et al. (2004) ที่
มีค่าลดลงตามรอบการให้นม และ Mrode and 
Swanson (2003); ที่รอบการให้นมที่ 2 มีค่าสูงกว่า
รอบการให้นมที่ 1 และ 3 ค่าอัตราพันธุกรรมเฉลี่ย
ของ TD-SCS ที่สูงขึ้นส�ำหรับรอบการให้นมที่ 3 ชี้ให้
เห็นว่าอาจเป็นผลมาจากความถ่ีของการเกิดเต้านม
อักเสบทั้งแบบแสดงอาการและไม่แสดงอาการ 
(clinical and subclinical mastitis) ในรอบการให้
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Table 1 Structure and description of the data set of Thai dairy cattle used for the estimation of 
genetic parameters in the first three lactations

Items Lactation

1st 2nd 3rd

No. of TD-SCS1/ 76,085 23,602 10,320
No. of cows (no) 11,443 3,536 1,601
No. of HTM2/ class 21,287 6,741 2,982
Average TD-SCS (SD) 3.70+1.76 3.76+1.78 3.87+1.77

Average no. of TD-SCS per cow 6.65 6.67 6.45
Average no. of TD-SCS per HTM class 3.57 3.50 3.46

1/TD-SCS: test-day somatic cell score; 2/HTM: herd-test month

Figure 1 Effect of stage of lactation on TD-SCS in lactation 1 (—), lactation 2 (….) and lactation 3. (----)



นมนี้ที่เพิ่มมากขึ้น (Reents et al. 1995)
	 ความแปรปรวนทางพันธุกรรมในแต่ละวัน
ตลอดระยะการให้นม (Figure 2A) ใน 3 รอบแรก
ของการให้นมมีค่าอยู่ในช่วง 0.21-1.08 ในรอบการ
ให้นมที่ 1 และ 3 มีความแปรปรวนเพิ่มขึ้นตาม DIM 
จนถึงจุดสูงสุดที่ DIM 100 แล้วค่อยๆ ลดลงตาม 
DIM จนถึงจุดต�่ำสุดประมาณ DIM 275 แล้วค่อยๆ 
เพิ่มขึ้นเล็กน้อยในช่วงท้ายของการให้นม ส่วนรอบ
การให้นมที่ 2 ความแปรปรวนค่อยๆลดลงตาม
ล�ำดับตั้งแต่เริ่มต้นของการให้นมตาม DIM ที่เพิ่ม
ขึ้นจนถึงช่วงท้ายของการให้นม การเพิ่มขึ้นของค่า
ความแปรปรวนทางพันธุกรรมตามรอบการให้นมที่
เพ่ิมขึ้นเหมือนกับที่ได้น�ำเสนอไว้ในการศึกษาก่อน

หน้านี้ (Mrode and Swanson, 2003; Koivula et 
al., 2004; Negussie et al., 2006)
	 ความแปรปรวนทางสภาพแวดล้อมถาวร
ในแต่ละวันตลอดระยะการให้นมมีรูปแบบเหมือน
กันและมีค่าสูงกว่าความแปรปรวนทางพันธุกรรม
ทุกรอบการให้นม (Figure 2B) มีค่าอยู่ในช่วง 0.60-
1.33 โดยทั่วไปมีค่าสูงในตอนเริ่มต้นและลดลงตาม 
DIM การเพิ่มขึ้นของความแปรปรวนเล็กน้อยจาก 
DIM 60 ถึง DIM 245 ซึ่งเหมือนกับผลการศึกษา
ของ Mrode and Swanson (2003) และ Negussie 
et al. (2006) ยกเว้นในช่วงต้นรอบการให้นมที่ 1 มี
ค่าความแปรปรวนสูงกว่ารอบการให้นมที่ 2
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Table 2 Additive genetic, permanent environmental (PE) and residual variances and heritabilities 
of average daily SCS (±SE) computed for the range from 5 DIM to 305 DIM

Trait or variable Lactation

1st 2nd 3rd

Additive genetic variance 0.44+0.06 0.60+0.21 0.85+0.19
PE variance 0.73+0.10 0.75+0.07 0.75+0.12
HTM variance 0.43+0.00 0.26+0.00 0.17+0.00
Residual variance 1.37+0.00 1.34+0.00 1.47+0.00
Heritability 0.15+0.02 0.20+0.06 0.26+0.05

	 ค ่าอัตราพันธุกรรมในแต่ละวันให ้นม
ตลอดระยะการให้นมตาม DIM ใน 3 รอบแรกของ
ให้นม (Figure 2C และ Table 3) มีรูปแบบเหมือน
กับความแปรปรวนทางพันธุกรรม มีค่าอยู่ในช่วง 
0.09-0.32 เพิ่มขึ้นจากจุดเริ่มต้นของการให้นม
จนถึง DIM 100 (รอบการให้นมที่ 1) DIM 35 (รอบ
การให้นมที่ 2) และ DIM 75 (รอบการให้นมที่ 3) 
แล้วลดลงตาม DIM จนถึงจุดต�่ำสุดประมาณ DIM 
255 (รอบการให้นมที่ 3) แล้วจึงเพิ่มขึ้นอีกเล็กน้อย
ในช่วงท้ายของการให้นม (รอบการให้นมที่ 1 และ 
3) แต่ในรอบการให้นมที่ 2 ในช่วงท้ายจะมีค่าคงที่ 
อย ่างไรก็ตามค ่าอัตราพันธุกรรมในวันให ้นม
เดียวกันจะมีค่าเพิ่มขึ้นตามรอบการให้นม
	 การประเมินค่าอัตราพันธุกรรมส�ำหรับ 
SCS ที่ใช้กันในโปรแกรมการประเมินพันธุกรรมของ
แต่ละประเทศ และแต่ละระบบการประเมิน จะให้
ค่าอัตราพันธุกรรมจากข้อมูลในวันทดสอบไม่คงที่
ตลอดระยะการให้นม โดยจะมีค่า 0.11- 0.43 

ส�ำหรับโมเดลรอบการให้นม (lactation models, 
LM) และ 0.06-0.35 ส�ำหรับโมเดลในวันทดสอบ 
(test-day model, TDM) (Interbull, 2008) รูปแบบ
ของค่าอัตราพันธุกรรมตลอดระยะการให้นมจาก
การศึกษาครั้งน้ีต่างจากการศึกษาก่อนหน้าน้ีใน
โคนมของเนเธอร์แลนด์ (de Roos et al.,2003) 
โปแลนด์ (Rzewuska et al., 2011) และอิหร่าน 
(Kheirabadi and Alijani, 2014) ที่ค่อยๆเพิ่มขึ้น
ตั้งแต่ช่วงต้นของ DIM จนสูงสุดที่ช่วงท้ายของ DIM 
ค่าอัตราพันธุกรรมในแต่ละวันจากการใช้โมเดลการ
ถดถอยแบบสุ่มในการศึกษาครั้งนี้ (0.09-0.32) 
สอดคล้องกับที่ได้มีการรายงานไว้โดยทั่วไป แต่มีค่า
น้อยกว่าในแคนาดา (Jamrozik et al., 1998) ที่มี
ค่าอยู่ในช่วง 0.28-0.38 และมีค่าสูงกว่าการศึกษา
อื่นๆก่อนหน้านี้ ((Mrode and Swanson, 2003; 
Zavadilova et al., 2011; Abdini et al., 2012; 
Cheraghi et al., 2012; Kheirabadi and Alijani, 
2014) ที่มีค่าอยู่ในช่วง 0.03-0.17 



สหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและทางลักษณะ
ปรากฎ
	 สหสัมพันธ์ทางพันธุกรรม และทาง
ลักษณะปรากฏภายในรอบการให้นมระหว่างวัน
ทดสอบที่ระยะของการให้นมต่างๆส�ำหรับ TD-SCS 
(Table 3) โดยทั่วไปพบว่าสหสัมพันธ์มีค่าสูงสุด
ระหว่างวันให้นมที่ติดกัน และมีค่าลดลงตามวันให้
นมที่อยู่ห่างกันออกไป โดยมีค่าสหสัมพันธ์ทาง

พันธุกรรมเท่ากับ 0.55-0.98, 0.62-0.99 และ 0.74-
0.99 และสหสัมพันธ์ทางลักษณะปรากฏเท่ากับ 
0.12-0.38, 0.11-0.45 และ 0.18-0.46 ส�ำหรับรอบ
การให้นมที่ 1, 2 และ 3 ตามล�ำดับ สอดคล้องกับ
การศึกษาของ Rzewuska et al. (2011), 
Zavadilová et al. (2011) และ Kheirabadi and 
Alijani (2014)
	 ส ห สั ม พั น ธ ์ ท า ง พั น ธุ ก ร ร ม แ ล ะ ท า ง
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A

B

C

Figure 2 Trajectory of estimated daily genetic variances (A) permanent environment variances (B) and 
heritabilities (C) for TD-SCS in the first three lactations.



29	 แก่นเกษตร 48 (1) : 23-34 (2563). 

Ta
bl

e 
3 

H
er

ita
bi

lit
ie

s 
(o

n 
di

ag
on

al
), 

ge
ne

tic
 c

or
re

la
tio

ns
 (a

bo
ve

 d
ia

go
na

l) 
an

d 
ph

en
ot

yp
ic

 c
or

re
la

tio
ns

 (b
el

ow
 d

ia
go

na
l) 

on
 s

el
ec

te
d 

da
ys

 in
 m

ilk
 

fo
r s

om
at

ic
 c

el
l s

co
re

s 
(S

C
S)

 in
 th

e 
1st

, 2
nd

 a
nd

 3
rd
 la

ct
at

io
n

1st
2nd

3rd

La
ct

D
IM

5
65

12
5

18
5

24
5

30
5

5
65

12
5

18
5

24
5

30
5

5
65

12
5

18
5

24
5

30
5

5
0.

09
0.

79
0.

71
0.

73
0.

73
0.

55
0.

81
0.

65
0.

58
0.

58
0.

55
0.

28
0.

33
0.

42
0.

44
0.

45
0.

43
0.

37
65

0.2
5

0.
16

0.
98

0.
96

0.
94

0.
87

0.
93

0.
94

0.
92

0.
93

0.
90

0.
67

0.
68

0.
77

0.
78

0.
79

0.
75

0.
65

1st
12

5
0.

16
0.

35
0.

17
0.

98
0.

96
0.

87
0.

91
0.

95
0.

95
0.

95
0.

92
0.

71
0.

67
0.

79
0.

80
0.

80
0.

76
0.

68
18

5
0.

15
0.

30
0.

37
0.

14
0.

98
0.

85
0.

90
0.

93
0.

92
0.

92
0.

90
0.

71
0.

63
0.

76
0.

78
0.

77
0.

74
0.

69
24

5
0.

15
0.

25
0.

32
0.

38
0.

12
0.

89
0.

90
0.

94
0.

93
0.

93
0.

92
0.

76
0.

69
0.

79
0.

79
0.

80
0.

78
0.

74
30

5
0.

12
0.

26
0.

31
0.

34
0.

35
0.

18
0.

84
0.

93
0.

94
0.

95
0.

96
0.

88
0.

92
0.

88
0.

86
0.

88
0.

89
0.

79
5

0.
15

0.
10

0.
07

0.
06

0.
07

0.
09

0.
25

0.
93

0.
88

0.
89

0.
88

0.
62

0.
66

0.
78

0.
81

0.
84

0.
84

0.
78

65
0.

19
0.

19
0.

18
0.

16
0.

14
0.

09
0.

35
0.

26
0.

99
0.

99
0.

98
0.

84
0.

80
0.

92
0.

93
0.

93
0.

90
0.

84
2nd

12
5

0.
19

0.
22

0.
22

0.
21

0.
17

0.
12

0.
25

0.
45

0.
23

0.
99

0.
99

0.
87

0.
82

0.
93

0.
94

0.
93

0.
90

0.
83

18
5

0.
19

0.
23

0.
23

0.
22

0.
20

0.
17

0.
21

0.
36

0.
42

0.
18

0.
99

0.
86

0.
83

0.
92

0.
92

0.
93

0.
90

0.
83

24
5

0.
20

0.
23

0.
23

0.
23

0.
21

0.
19

0.
18

0.
27

0.
35

0.
41

0.
12

0.
89

0.
86

0.
93

0.
93

0.
94

0.
92

0.
84

30
5

0.
22

0.
24

0.
23

0.
22

0.
20

0.
19

0.
11

0.
27

0.
33

0.
34

0.
33

0.
11

0.
90

0.
93

0.
89

0.
87

0.
85

0.
81

5
0.

03
0.

07
0.

09
0.

07
0.

06
0.

11
0.

11
0.

23
0.

23
0.

19
0.

15
0.

19
0.

24
0.

87
0.

82
0.

84
0.

85
0.

74
65

0.
09

0.
16

0.
17

0.
15

0.
13

0.
15

0.
20

0.
27

0.
28

0.
27

0.
25

0.
24

0.
37

0.
31

0.
99

0.
97

0.
94

0.
90

3rd
12

5
0.

11
0.

18
0.

19
0.

18
0.

16
0.

16
0.

21
0.

27
0.

29
0.

29
0.

27
0.

24
0.

23
0.

46
0.

30
0.

98
0.

95
0.

92

18
5

0.
08

0.
16

0.
18

0.
18

0.
16

0.
17

0.
19

0.
26

0.
28

0.
28

0.
26

0.
23

0.
18

0.
37

0.
46

0.
23

0.
98

0.
93

24
5

0.
07

0.
15

0.
19

0.
19

0.
18

0.
18

0.
16

0.
24

0.
27

0.
27

0.
26

0.
23

0.
18

0.
30

0.
39

0.
46

0.
19

0.
96

30
5

0.
11

0.
20

0.
22

0.
23

0.
22

0.
21

0.
14

0.
22

0.
27

0.
30

0.
30

0.
26

0.
20

0.
34

0.
39

0.
41

0.
41

0.
23



ลักษณะปรากฏส�ำหรับ TD-SCS ในวันให้นม
เดียวกันระหว่าง 3 รอบแรกของการให้นม (Figure 
3A-3B) มีแนวโน้มที่เหมือนกันด้วยค่าต�่ำที่สุดใน
ช่วงแรกของรอบการให้นม สหสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรมจะมีค่าสูงและมีค่ามากกว่าสหสัมพันธ์
ทางลักษณะปรากฏอย่างไรก็ตามสหสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรมระหว่างรอบการให้นมที่ติดกัน (รอบการ
ให้นมที่ 1-2 และรอบการให้นมที่ 2-3) มีค่ามากกว่า
รอบการให้นมที่ 1-3 โดยมีค่าผันแปร 0.82-0.95 
(ค่าเฉลี่ย 0.92), 0.66-0.94 (ค่าเฉลี่ย 0.86) และ 
0.33-0.82 (ค่าเฉลี่ย 0.73) ส�ำหรับรอบการให้นมที่ 
1-2 รอบการให้นมที่ 2-3 และรอบการให้นมที่ 1-3 
ตามล�ำดับ สหสัมพันธ์ทางลักษณะปรากฏมีแนว
โน้มในท�ำนองเดียวกันกับสหสัมพันธ์ทางพันธุกรรม
แต่มีค่าต�่ำกว่า มีค่าผันแปร 0.05-0.23 (ค่าเฉลี่ย 
0.19), 0.11-0.29 (ค่าเฉลี่ย 0.25) และ 0.00-0.21 
(ค่าเฉลี่ย 0.16) ส�ำหรับรอบการให้นมที่ 1-2 รอบ
การให้นมที่ 2-3 และรอบการให้นมที่ 1-3 ตาม
ล�ำดับ แต่รอบการให้นมที่ 2-3 มีค่ามากกว่ารอบ

การให้นมที่ 1-2 ค่าสหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมที่ได้
จากการศึกษานี้สอดคล้องกับการศึกษา Samoré et 
al. (2008) และ Kheirabadi and Alijani (2014) แต่
ต่างจากการศึกษาของ Reents et al. (1995), 
Mrode and Swanson (2003) และ Carlén et al. 
(2004) ที่สหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมระหว่างรอบการ
ให้นมที่ 2 และ 3 มีค่าสูงสุด สหสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรมระหว่างรอบการให้นมมีค่าเฉล่ียค่อนข้าง
สูง (0.73-0.92) ชี้ให้เห็นว่าชุดยีนที่ควบคุม SCS ใน
รอบการให้นมต่างๆ ส่วนใหญ่เหมือนกัน และการ
คัดเลือกสัตว์ส�ำหรับ SCS ในรอบการให้นมแรกจะมี
ผลต่อ SCS ในรอบอื่นๆ (Schutz, 1994)
	 เมื่อพิจารณาสหสัมพันธ์ทางพันธุกรรม
และทางลักษณะปรากฏในวันให้นมต่างกันระหว่าง
รอบการให้นม (Table 3) พบว่าสหสัมพันธ์ที่วันให้
นมที่เหมือนกันมีค่าสูงที่สุด และลดลงอย่างช้าๆ
ตามวันให้นมท่ีห่างออกไปเช่นเดียวกันกับการ
ศึกษาอื่นๆ (Haile-Mariam et al., 2001; Mrode 
and Swanson, 2003; Negussie et al., 2006)
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Figure 4 Average estimated breeding values of cows for average SCS in the first three lactations.

แนวโน้มทางพันธุกรรม
	 การเปลี่ยนแปลงค่าเฉลี่ย EBVs ของแม่
โคส�ำหรับลักษณะค่าเฉลี่ย TD-SCS ภายใน 305 
วัน (แนวโน้มทางพันธุกรรม) ใน 3 รอบการให้นม
แรกตามปีเกิดในช่วงระหว่างปี พ.ศ. 2533-2556 
(ค.ศ.1990-2013) (Figure 4) พบว่าค่าความ
ก้าวหน้าทางพันธุกรรมในแต่ละปีไม่ได้มีรูปแบบที่
เหมือนกันทุกปี โดยทั่วไปในช่วง 11 ปีแรกค่าเฉลี่ย
ของค่าการผสมพันธุ์จะมีค่าเป็นบวก (มีค่าเชิงลบใน

ทางเศรษฐกิจ) โดยมีค่าเป็นบวกมากขึ้นตามรอบ
การให้นม แต่หลังจากนั้นค่าเฉลี่ยของค่าการผสม
พันธุ์ก็จะสลับขึ้นลงจนมีค่าติดลบมากขึ้นตามรอบ
การให้นมที่เพิ่มขึ้นจนสุดท้ายมีค่าใกล้เคียงกัน เมื่อ
พิจารณาแนวโน้มทางพันธุกรรมตลอดช่วงเวลาจาก
การค�ำนวณโดยใช้การถดถอยของค่าเฉลี่ยของค่า
การผสมพันธุ์กับปีเกิด (Table 3) พบว่า อัตราการ
เปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรมต่อปีของค่าเฉลี่ย TD-
SCS ภายใน 305 วันใน 3 รอบการให้นมมีค่าเป็น



ลบ (มีค่าเชิงบวกในทางเศรษฐกิจ) อย่างมีนัย
ส�ำคัญ (P<0.01) มีค่าอยู่ในช่วง -0.003 ถึง -0.006
การเพ่ิมข้ึนและลดลงจากกราฟที่ได้แสดงไว้ใน
แต่ละปีดูเหมือนว่าเป็นผลเนื่องมาจากการใช้พ่อโค
อย่างกว้างขวางท่ีเป็นทั้งในทางบวกและทางลบ
ส�ำหรับลักษณะนี้ และในช่วงแรกระดับทาง
พันธุกรรมมีแนวโน้มเป็นบวกซ่ึงเป็นสิ่งที่ไม่ต้องการ
อาจเป็นผลเน่ืองมาจากการมุ่งเน้นคัดเลือกปริมาณ
น�้ำนมเป็นหลัก และการละทิ้งเรื่องสุขภาพเต้านมใน
การเลือกใช้พ่อพันธุ์ โดยการตอบสนองที่เกี่ยวข้อง
กันส�ำหรับ SCS ตามผลของการคัดเลือกส�ำหรับ
ปริมาณน�้ำนมอาจเป็นความสัมพันธ์นทางบวก
ระหว่างปริมาณน�้ำนมและ SCS (Carlén et al., 
2004) แต่ต่อมาแนวโน้มทางพันธุกรรมเป็นไปใน

ทางลบส�ำหรับ SCS ทั้งนี้อาจเป็นผลเนื่องมาจาก
การคัดเลือกโคที่มีลักษณะรูปร่างเต้านม และคัดทิ้ง
แม่โคท่ีมีปัญหาสุขภาพเต้านมในระดับฟาร์มในช่วง
ท่ีผ ่านมาเพ่ือให ้ได ้คุณภาพน�้ำนมเป ็นไปตาม
มาตรฐานก�ำหนด โดยทั่วไปแล้วค่าแนวโน้มทาง
พันธุกรรมของ SCS จากการศึกษาครั้งนี้ต่างจาก
การศึกษาของ Jattawa et al. (2012) ที่ได้ประมาณ
แนวโน้มทางพันธุกรรมไว้เท่ากับ 49.02 ส�ำหรับ 
SCC ในโคนมไทย อย่างไรก็ตาม Abdini et al. 
(2012) ได้รายงานว่าแนวโน้มทางพันธุกรรมส�ำหรับ 
SCS ไม่มีนัยส�ำคัญในแม่โคนมโฮลสไตน์ของ
อิหร่านที่ให้ลูกตัวแรก ความแตกต่างนี้อาจ
เนื่องจากความแตกต่างระหว่างโมเดลและปีของ
ข้อมูลที่ใช้ศึกษา

31	 แก่นเกษตร 48 (1) : 23-34 (2563). 

Table 4 Estimation of linear regression coefficients of cow estimated breeding values (EBVs) for 
average SCS1/ in the first three lactations

Lactation Intercept + SE L1/ + SE R2

1st 0.052* + 0.007 -0.003* + 0.001 0.654
2nd 0.069* + 0.010 -0.005* + 0.001 0.647
3rd 0.084* + 0.013 -0.006* + 0.001 0.626

1/SCS= somatic cell score; 2/linear regression coefficient (genetic trend); *(P<0.05)

สรุป

	 ค่าพารามิเตอร์ทางพันธุกรรมท่ีได้จากการ
ศึกษาครั้งนี้มีความส�ำคัญส�ำหรับการปรับปรุง
พันธุกรรมของลักษณะความต้านทานเต ้านม
อักเสบในโปรแกรมการปรับปรุงพันธุ์โคนมอย่าง
ยั่งยืน การใช้โมเดลการถดถอยสุ่มในวันทดสอบ
อธิบายความผันแปรทางพันธุกรรมและสิ่งแวดล้อม
ตลอดระยะการให้นมสามารถเพิ่มความถูกต้องใน
การประเมินค่าทางพันธุกรรมส�ำหรับลักษณะนี้ 
ระดับค่าเฉลี่ยของอัตราพันธุกรรม (0.15-0.26) และ
สหสัมพันธ์ทางพันธุกรรมระหว่างรอบการให้นม 
(0.72-0.92) ชี้ให้เห็นว่าลักษณะเต้านมอักเสบใน
ประชากรโคนมของไทยมีศักยภาพท่ีจะปรับปรุง
ทางพันธุกรรมได้พร้อมกับมีการปรับปรุงสภาพ
แวดล้อมการผลิต และจากศึกษาครั้งนี้การคัดเลือก
สัตว์ด้วย SCS ในรอบการให้นมแรกสามารถส่งผล
ต่อความสามารถต้านทานเต้านมอักเสบในรอบการ
ให้นมต่อๆมาได้ 

เอกสารอ้างอิง

วุฒิไกร บุญคุ้ม 2554. การพัฒนาและการประยุกต์
ใช ้โมเดลวันทดสอบรีเกรซชั่นสุ ่มในการ
ประเมินพันธุกรรมโคนมของประเทศไทย . 
แก่นเกษตร. 39:181-190.

Abdini, A., H. Farhangfar, K. Shojaian, H. 
Naeemipour, M. Bashtani, and B. 
Mohammad Nazari. 2012. Estimation of 
genetic parameters and trend for 
somatic cell score trait in Iranian 
Holsteins using a random regression 
test day model. Iranian J. Anim. Sci. 
2:193-200. 

Ali, A.K. A. and G. E. Shook. 1980. An optimum 
transformation for somatic cell 
concentration in milk. J. Dairy Sci. 
63:487-490. 

Alam, M., C.I. Cho, T.J. Choi, B. Park, J.G. 



Choi, Y.H. Choy, S.S. Lee, and K.H. 
Cho. 2015. Estimation of genetic 
parameters for somatic cell scores of 
Holsteins using multi-trait lactation 
models in Korea. Asian Australas. J. 
Anim. Sci. 28:303-310.

Carlén, E., E. Strandberg, and A. Roth. 2004. 
Genetic parameters for clinical mastitis, 
somatic cell score and production in the 
first three lactations of Swedish Holstein 
cows. J. Dairy Sci. 87:3062-3070. 

Cheraghi, S., K. Kheirabadi, S. Alijani, G. 
Moghaddam, and S.A. Rafat. 2012. 
Estimate of genetic parameters of 
somatic cell score of Holstein cows. 
Anim. Sci. 5:29-30. 

Costa, C.N., G.G. Santos, J.A. Cobuci, G. 
Thompson, and J.G.V. Carvalheira. 
2015. Genetic parameters for test day 
somatic cell score in Brazilian Holstein 
cattle. Genet. Mol. Res. 14:19117-
19127.

de Roos, A.P. W., A.G.F. Harbers, and G. De 
Jong. 2003. Genetic parameters of test-
day somatic cell score estimated with a 
random regression model. Int. Bull. 
31:97-101. 

Gengler, N., A. Tijani, G. R. Wiggans, and I. 
Misztal. 1999. Estimation of (co)
variances function coefficient for test-
day yield with expectation-maximization 
restricted maximum likelihood algorithm. 
J. Dairy Sci. 82:225.

Haile-Mariam, M., M.E. Goddard, and P.J. 
Bowman. 2001. Estimates of genetic 
parameters for daily somatic cell count 
of Australian dairy cattle. J.Dairy Sci. 
84:1255–1264. 

Hintz, R. and L. Van Vleck. 1978. Estimation of 
genetic trends from cow and sire 
evaluations. J. Dairy Sci. 61: 607-613.

Interbull. 2008. Description of national genetic 
evaluation systems for dairy cattle traits 

as applied in different Interbull 
memberacountries. Available: http://
wwwinterbull.slu.se/national_ges_info2/
framesidaages.htm. Accessed Jun. 
2008. 

Jakobsen, J.H., P. Madsen, J. Jensen, J. 
Pedersen, L.G. Christensen, and D.A. 
Sorensen. 2002. Genetic parameters for 
milk production and persistency for 
Danish Holsteins estimated in random 
regression models using REML. J. Dairy 
Sci. 85:1607-1616. 

Jamrozik, J., J. Bohmanova, and L. Schaeffer. 
2010. Relationships between milk yield 
and somatic cell score in Canadian 
Holsteins from simultaneous and 
recursive random regression models. J. 
Dairy Sci. 93:1216-1233. 

Jamrozik J., L.R. Schaeffer, and F. Grignola. 
1998. Genetic parameters for production 
traits and somatic cell score of Canadian 
Holsteins with multiple trait random 
regression model. Pp. 303-306 in Proc. 
6th World Cong., Genet. Appl. Livest. 
Prod. Armidale, Australia. 

Jattawa, D., S. Koonawootrittriron, M.A. Elzo, 
and T. Suwanasopee. 2012. Somatic 
cells count and its genetic association 
with milk yield in dairy cattle raised 
under Thai tropical environmental 
conditions. Asian-Australas J. Anim. 
Sci. 25:1216-1222. 

Kheirabadi, K., and S. Alijani. 2014. Estimation 
of genetic parameters and genetic 
trends of somatic cell score in Iranian 
Holstein cows using test-day records. 
Iranian J. App. Anim. Sci. 4:707-716.

Koivula, M., E. Negussie, and E.A. Mäntysaari. 
2004. Genetic parameters for test-day 
somatic cell count at different lactation 
stages of Finnish dairy cattle. Livest. 
Prod. Sci. 90:145–157.

Luhar R., R.K. Patel, and K.M. Singh. 2006. 

KHON KAEN AGR. J. 48 (1) : 23-34 (2020). 	 32



Studies on the possible association of 
ß-lactoglobulin genotype with mastitis 
in dairy cows. Indian J. Dairy Sci. 
59:155-158.

Misztal, I., S. Tsuruta, D. Lourenco, I. Aguilar, 
A. Legarra, and I. Toulouse. 2014. 
Manual for BLUPF90 family of programs. 
Animal and Dairy Science Department, 
Georgia; Available: http://nce.ads.uga.
e d u / w i k i / l i b / e x e / f e t c h .
p h p ? m e d i a = b l u p f 9 0 _ a l l 2 . p d f . 
Accessed May 10, 2014.

Mostert, B.E., H.E. Theron, F.H.J. Kanfer, and 
E. Van Marle-Köster, 2006. Comparison 
of breeding values and  genetic  trends  
for  production  traits  estimated  by  a  
lactation  model  and  a  fixed  regression  
test-day model. S. Afr. J. Anim. Sci. 36, 
71-78.

Mrode, R.A. and G.J.T. Swanson. 2003. 
Estimation of genetic parameters for 
somatic cell count in the first three 
lactations using random regression. 
Livest. Prod. Sci. 79:239-247. 

Negussie E., M. Koivula, E.A. Mäntysaari, and 
M. Lidauer. 2006. Genetic evaluation of 
somatic cell score in dairy cattle 
considering first and later lactations as 
two different but correlated traits. J. 
Anim. Breeding and Genetics. 123:224–
238.

Nielsen, C.H. 2009. Economic impact of 
mastitis in dairy cows. PhD Thesis No. 
2009:29. Swedish University of 
Agricultural Sciences, Uppsala, 
Sweden.

Nishiura, A., O. Sasaki, M. Aihara, H. Takeda, 
and M. Satoh. 2015. Genetic analysis of 
fat-to-protein ratio, milk yield and 
somatic cell score of Holstein cows in 
Japan in the first three lactations by 
using a random regression model. Anim 
Sci J. 86:961-969.

Norman, H.D., R.H. Miller, J.R. Wright, and 

G.R. Wiggans. 2000. Herd and state 
means for somatic cell count from dairy 
herd improvement. J. Dairy Sci. 
83:2782-2788.

Rajala-Schultz, P.J., Y.T. Gröhn, C.E. 
McCulloch, and C.L. Guard. 1999. 
Effects of clinical mastitis on milk yield 
in dairy cows. J. Dairy Sci. 82:1213-
1220. 

Reents, R., J. Jamrozik, L.R. Schaeffer, and 
J.C.M. Dekkers. 1995. Estimation of 
genetic parameters for test day records 
of somatic cell score. J. Dairy Sci. 
78:2847-2857.

Rzewuska, K., J. Jamrozik, A. Zarnecki, and T. 
Strabel. 2011. Genetic parameters of 
test-day somatic cell scores for the first 
three lactations of Polish Holstein-
Friesian cattle. Czech J. Anim. Sci. 
56:381-389.

Samoré, A.B., A.F. Groen, P.J. Boettcher, J. 
Jamrozik, F. Canavesi, and A. Bagnato. 
2008. Genetic correlation patterns 
between somatic cell score and protein 
yield in the Italian Holstein-Friesian 
population. J. Dairy Sci. 91:4013–4021.

SAS. 2002. STAT user’s guide: statistics. 
Statistical Analysis System Institute Inc., 
Cary, NC.

Schutz, M.M. 1994. Genetic evaluation of 
somatic cell scores for United States 
dairy cattle. J Dairy Sci. 77:2113-2129.

Wolf, J., M. Wolfová, and M. Štípková. 2010. A 
model for the genetic evaluation of 
number of clinical mastitis cases per 
lactation in Czech Holstein cows. J. 
Dairy Sci. 93:1193–1204.

Zavadilová, L., J. Wolf, M. Štípková, E. 
Nemcová, and J. Jamrozik. 2011. 
Genetic parameters for somatic cell 
score in the first three lactations of 
Czech Holstein and Fleckvieh breeds 
using a random regression model. 
Czech J. Anim. Sci. 56:251-260.

33	 แก่นเกษตร 48 (1) : 23-34 (2563). 


