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Đặt vấn đề

Nuôi trồng thủy sản hiện là ngành sản xuất phát triển 
nhanh nhất nhằm cung cấp thực phẩm cho con người trên 
toàn thế giới [1]. Trong lĩnh vực quan trọng này, chọn giống 
là phương pháp ưu tiên hàng đầu được mong đợi vận dụng 
[2]. Một trong những nguyên nhân liên quan đến sự phát 
triển của các chương trình chọn giống là thông tin phả hệ 
còn hạn chế và chi phí cao [2, 3]. Bằng cách khai thác các 
công nghệ mới trong di truyền phân tử, nghiên cứu truy xuất 
phả hệ trên thủy sản đã phát triển để phục vụ các chương 
trình chọn giống [4]. Nghiên cứu chỉ thị phân tử dùng để 
xác định phả hệ cho chọn giống, cụ thể là truy các cá thể 
con theo bố mẹ đã dược thực hiện trên các đối tượng thủy 
sản như trên cá thân dẹt (Scophthalmus maxim), cá hồi vân 
(Oncorhynchus mykiss), cá hồi (Salmo salar), hàu Thái Bình 
Dương (Crassostrea gigas) và cá trắm (Ctenopharyngodon 
Idella) [3, 5-7]. Việt Nam là nước sản xuất thủy sản lớn trên 
thế giới, trong đó, cá tra (Pangasianodon hypophthalmus) 
là đối tượng nuôi quan trọng và xuất khẩu chủ lực ở Việt 
Nam. Năm 2019, diện tích nuôi cá tra tăng 4% so với 2018 
(6.675 ha năm 2019 so với 6.418 ha năm 2018) nhưng sản 
lượng tăng đến 10% (1,58 triệu tấn năm 2019 so với 1,42 
triệu tấn năm 2018). Nếu tính từ năm 2015, diện tích nuôi cá 

tra tăng trung bình 3%/năm trong khi sản lượng thu hoạch 
tăng trung bình 6%/năm [8]. Từ năm 2001, chọn giống trên 
cá tra với các tính trạng tăng trưởng, tỷ lệ philê, khả năng 
kháng bệnh… đã được tiến hành nghiên cứu [9, 10]. Trong 
các chương trình chọn giống cá tra theo phương pháp chọn 
lọc gia đình, chủ yếu áp dụng phương pháp đánh dấu vật lý, 
cụ thể là đánh dấu từ PIT (Passive integrated transponder) 
nhằm phân biệt các cá thể trên cá giống 15-20 g và ương 
trong 3-4 tháng. Chính phải chờ ương đến kích cỡ cá giống 
cho đánh dấu nên ảnh hưởng của môi trường ương riêng rẽ 
ở các gia đình phải được tính toán và phần nào ảnh hưởng 
đến độ chính xác của chọn lọc. Các nghiên cứu về bộ chỉ 
thị phân tử microsatellite nhằm truy xuất phả hệ trên cá tra 
chọn giống đã được phát triển cho P. hypophthalmus với 
khả năng truy xuất đạt đến 90,7% [11-13]. Năm 2018, thông 
tin hệ gen của cá tra đã được công bố với công nghệ giải 
trình tự thế hệ mới [14]. Dựa trên các thông tin này, bộ chỉ 
thị phân tử đặc hiệu multiplex PCR phục vụ cho chọn giống 
cá tra đã được xây dựng [15]. Mục tiêu của nghiên cứu này 
là dùng bộ chỉ thị phân tử đã sàng lọc thử nghiệm truy xuất 
phả hệ với kết quả cao hơn các nghiên cứu trước nhằm tiến 
đến thay thế đánh dấu vật lý, giúp ước tính các thông số di 
truyền chính xác hơn phục vụ chọn lọc.

Ứng dụng chỉ thị phân tử microsatellite trong truy xuất phả hệ 
quần đàn cá tra (Pangasianodon hypophthalmus) chọn giống
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Tóm tắt:

Nghiên cứu sử dụng bộ chỉ thị gồm 10 microsatellite để truy xuất phả hệ quần đàn cá tra chọn giống thế hệ đầu tiên. 
Kết quả cho thấy: (1) Khi phân tích 50 mẫu cá tra bố mẹ G0 và 50 mẫu cá con G1 thì hiệu suất PCR đạt 98-100% 
và số lượng alen (NA) dao động 5-14 mỗi locus. Hệ số đa dạng di truyền (PIC) trung bình của các microsatellite trên 
G0 và G1 lần lượt là 0,71 và 0,67, trung bình tỷ lệ dị hợp tử quan sát (HO) và tỷ lệ dị hợp tử mong đợi (HE) trên tất 
cả các locus lần lượt là 0,73, 0,76, 0,73, 0,71. 10 microsatellite khảo sát đều ổn định và đa hình phù hợp với việc truy 
xuất phả hệ; (2) Sau khi sàng lọc các chỉ thị và truy xuất phả hệ trên 50 gia đình cá chọn giống cho thấy bộ chỉ thị 
với 9 microsatellite (loại trừ Pahy-02) truy xuất phả hệ cao, đạt được truy xuất bố mẹ chính xác 93,4%, trong đó 
truy xuất các gia đình con bố không có half-sib đạt 93,0% và các gia đình con bố có half-sib đạt 94,0%. Qua các kết 
quả cho thấy, bộ chỉ thị với 9 microsatellite có thể ứng dụng để truy xuất phả hệ trong các chương trình chọn giống 
trên cá tra.
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Vật liệu và phương pháp nghiên cứu

Mẫu cá tra

Cá tra bố mẹ thuộc quần thể chọn giống kháng bệnh gan 
thận mủ ban đầu (G0) được thành lập trong đề tài nghiên 
cứu chọn giống kháng bệnh gan thận mủ giai đoạn 2012-
2015 tại Viện Nghiên cứu Nuôi trồng Thủy sản II (Viện II) 
tại 116 Nguyễn Đình Chiểu, Đa Kao, Quận 1, TP Hồ Chí 
Minh và quần thể G1 là cá con của quần thể G0. Các nhóm 
cá bố mẹ G0 (3,5-8 kg) và cá con G1 (20-25 g) được thu 
mẫu vây ngực tại Trung tâm Quốc gia giống Thủy sản nước 
ngọt Nam Bộ (xã An Thái Trung, Cái Bè, Tiền Giang) thuộc 
Viện II. Sau đó, mẫu vây của các nhóm mẫu được đựng 
trong eppendoft có dán nhãn riêng biệt mã hóa theo từng 
gia đình.  

Phương pháp tiến hành

Tách chiết DNA tổng số: các mẫu vây ngực được thu 
thập và ngâm trong ethanol 80% và bảo quản ở nhiệt độ 
-20°C. Phương pháp kết tủa muối được sử dụng để ly trích 
ADN [16]. 

Kỹ thuật multiplex PCR: các cặp mồi microsatellite 
được sử dụng trong nghiên cứu này được trình bày ở bảng 1.
Bảng 1. Trình tự microsatellite được sử dụng trong nghiên cứu.

Chỉ thị NST Motif Trình tự mồi (5’-3’)
Loại 
huỳnh 
quang

Vùng kích thước
alen dự kiến (bp)

Nồng độ 
mồi tối 
ưu (µM)

Pahy-01 Số 1 (TCA)11
F: GCACGTTTCACCTCCATCCA

6FAM 104-119 0,2
R: GTTGCAGGAAAACACCACGG

Pahy-02 Số 4 (TG)24
F: AGCGTTTCTTATCCCGCCTC

PET 286-317 0,4
R: CAGACAGTTTCCCTGGTGGT

Pahy-03 Số 5 (TG)23
F: AGGTGAAAATCCCCGAGCAG

VIC 204-232 0,2
R: TCCCGATGCCAGAGAACCTA

Pahy-04 Số 6 (GT)15
F: TCAGTGCACGTCTTACCCAC

6FAM 271-291 0,2
R: CGTTGTGTGCCCTCAAAGTG

Pahy-06 Số 8 (AC)20
F: TGAAGCGTGGAGAGAAGCTG

NED 304-324 0,2
R: GTAACCGTTTCTGGGGCTCA

Pahy-10 Số 16 (TC)20
F: TCTTGAACACGTGGAGGAGC

NED 216-226 0,2
R: TATGGCTATGGCTGCTGAGC

Pahy-13 Số 19 (AC)17
F: CACGCTGAGTGTGAAATGCC

6FAM 194-206 0,2
R: TGCTTTCCCATGATGCACCT

Pahy-15 Số 21 (AC)20
F: ACCCTCTGTGGTGTCCTTCA

VIC 308-338 0,4
R: GGGACTCTGTGGAGCGTAAC

Pahy-17 Số 23 (AC)17
F: GCGCTGATGTGCTTTTATACTGA

PET 205-223 0,2
R: GATGCTGCCAGACACTGAGT

Pahy-18 Số 25 (GT)20
F: CTTCGACTTCCAAGGCACCT

VIC 114-136 0,2
R: TGTGAGCTCATCCTCCCTCA

Nguồn: [15].
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Abstract:

The research used ten newly developed microsatellites 
markers set which were assigned offsprings to their 
parents on the first generation of selection on striped 
catfish. The result shows: (1) When analysing 50 samples 
of parents (G0)  and 50 samples of offsprings (G1), the 
PCR ratio was from 98-100%, the allele number (NA) 
ranged from 5-14 per locus. The average Polymorphic 
Information Content (PIC) of microsatellites on G0 and 
G1 were 0.71 and 0.67, respectively. The average observed 
heterozygosity (HO) and expected heterozygosity (HE) 
all over loci were 0.73, 0.76, and 0.73, 0.71, respectively. 
Ten microsatellites are stable and polymorphic that 
are suitable for parentage analysis. (2) After makers 
screening, parentage analysis on 50 selective families, 
the initial set of nine microsatellites (excluded Pahy-
02) for parentage analysis was effective with 93.4% of 
offspring allocated unambiguously to their parental 
pairs, of which families with the father not having half-
sib, 93.0% of offspring was allocated unambiguously to 
their parental pairs and families with the father having 
half-sib, 94.0% of offspring allocated unambiguously to 
their parental pairs. The results show that the maker 
set with nine microsatellites can be used in parentage 
analysis for the breeding program on striped catfish. 

Keywords: microsatellite, multiplex PCR, Pangasianodon 
hypophthalmus, parentage analysis.
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Phản ứng multiplex PCR có thể tích 10 µl được tối ưu 
với các thành phần gồm 1,0 µl DNA khuôn, 5 µl multiplex 
PCR Master Mix (Qiagen) và 0,2 µl hỗn hợp primer, nước 
khử ion 3,8 µl. Chu trình nhiệt như sau: 95°C trong 15 phút, 
30 chu kỳ bao gồm 95°C trong 30 giây, 55°C trong 90 giây, 
72°C trong 60 giây và giai đoạn kéo dài cuối cùng ở 60°C 
trong 30 phút. 

Điện di và đọc kết quả PCR: sản phẩm PCR được phân 
tích kích thước đoạn DNA trên hệ thống điện di mao quản 
3500 Genetic Analyzer (Applied Biosystems) tại Công ty 
Nam Khoa, 793/58 Trần Xuân Soạn, Quận 7, TP Hồ Chí 
Minh. Xác định các alen được thực hiện thông qua phần 
mềm GeneMapper 5 (Applied Biosystems).

Phương pháp sàng lọc các microsatellite phục vụ cho 
truy xuất phả hệ

Khảo sát tính ổn định và đa hình của bộ chỉ thị trên 
nguồn mẫu nghiên cứu: khảo sát tính ổn định và đa hình 
của bộ chỉ thị trên 50 cá thể bố mẹ G0 và 50 cá thể cá con 
G1 qua hiệu suất PCR [12]. Mức độ sai lệch khỏi cân bằng 
Hardy-Weinberg (HWE) của các microsatellite được kiểm 
định Bonferroni và các thông số di truyền trên quần đàn G0 
và G1 như số lượng alen (NA), hệ số đa dạng di truyền (PIC), 
tỷ lệ dị hợp tử quan sát (HO), tỷ lệ dị hợp tử mong đợi (HE) 
và tần số null-alen được tính toán bằng phần mềm Cervus 
3.0.7 [17]. Microsatellite có hiệu suất PCR trên 90%, tuân 
theo quy luật Hardy-Weinberg và có số lượng alen trên 5 
alen phù hợp để truy xuất phả hệ [12, 13].

Truy xuất thử nghiệm phả hệ bằng bộ chỉ thị microsatellite 
trên 50 gia đình cá giống và đánh giá năng lực truy xuất của 
bộ chỉ thị: 

- Phân tích thứ nhất: truy xuất thử nghiệm phả hệ bằng 
bộ chỉ thị gồm 10 microsatellite trên 50 gia đình (40 con bố 
và 50 con mẹ tham gia sinh sản tạo ra 50 gia đình gồm 20 gia 
đình con bố có half-sib và 30 gia đình con bố không có half-
sib) có 500 cá thể cá con G1 (10 cá con/gia đình). Dữ liệu 
được phân tích bằng phần mềm COLONY 2.0.6.6 với thuật 
toán Maximum Likelihood kết hợp với Pair Likelihood. Các 
tỷ lệ để đánh giá năng lực truy xuất được tính toán theo Fu 
và cs (2013) [7] và Nguyen và cs (2019) [13] cho chung tất 
cả 50 gia đình (hay tính riêng trên hai nhóm gia đình: bố có 
half-sib (a), bố không có half-sib (b)). 

- Phân tích thứ hai: sau khi truy xuất phả hệ với 10 
microsatellite, tần số null-alen cao có ý nghĩa thống kê, tỷ 
lệ lỗi kiểu gen, tỷ lệ mismatch cao khi truy xuất phả hệ 
với 2 mismatch được tính bằng phần mềm CERVUS 3.0.7, 
MICROCHECKER, COLONY 2.0.6.6, VITAGGIGN 8.5. 

Do chỉ thị Pahy-02 có tần số null-alen cao có ý nghĩa thống 
kê (0,063), sai số ghi nhận và tỷ lệ mismatch cao nhất trong 
10 chỉ thị (lần lượt là 0,007 và 0,134) (kết quả không trình 
bày cụ thể trong nghiên cứu này) nên Pahy-02 được loại bỏ 
khi tiến hành truy xuất phả hệ, bộ chỉ thị truy xuất còn lại 
với 9 microsatellite. 

Kết quả và bàn luận

Kết quả đánh giá tính ổn định và đa hình của bộ 
microsatellite trên quần đàn nghiên cứu

Tỷ lệ khuếch đại và thông tin đa dạng di truyền các 
microsatellite khảo sát trên 50 mẫu bố mẹ G0 và 50 mẫu 
đàn con G1 được trình bày ở bảng 2. 
Bảng 2. Thông tin đa dạng di truyền chung của 10 microsatellite 
trên quần đàn bố mẹ G0 và đàn con G1 trong nghiên cứu.

Quần đàn
Locus Trung 

bìnhPahy-01 Pahy-02 Pahy-03 Pahy-04 Pahy-06 Pahy-10 Pahy-13 Pahy-15 Pahy-17 Pahy-18

Nhóm mẫu bố mẹ G0 (n=50)

Hiệu suất 
PCR (%) 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100 100

Số lượng alen 
(NA) 6 14 11 14 7 7 8 13 8 9 9,70

Dị hợp tử
quan sát (H0)

0,68 0,68 0,74 0,72 0,70 0,66 0,74 0,70 0,92 0,72 0,73

Dị hợp tử
mong đợi (HE) 0,74 0,83 0,81 0,83 0,72 0,62 0,73 0,69 0,83 0,75 0,76

Thông tin
đa hình (PIC) 0,69 0,80 0,78 0,80 0,67 0,57 0,68 0,64 0,79 0,70 0,71

Cân bằng di 
truyền
Hardy-Weinberg
(HWE)

NS NS NS NS NS NS NS NS ND NS ND

Tần số Null-alen 0,04 0,09 0,04 0,06 0,02 -0,03 -0,03 -0,02 -0,06 0,02 0,01

Nhóm mẫu cá con G1 (n=50)

Hiệu suất 
PCR (%) 100 100 98,00 100 100 100 100 100 100 98,00 99,60

Số lượng alen 
(NA) 6 10 8 10 5 5 7 7 8 5 7,10

Dị hợp tử
quan sát (H0)

0,68 0,78 0,57 0,70 0,80 0,70 0,80 0,66 0,90 0,74 0,73

Dị hợp tử
mong đợi (HE) 0,69 0,75 0,76 0,83 0,65 0,62 0,70 0,60 0,83 0,71 0,71

Thông tin
đa hình (PIC) 0,63 0,72 0,72 0,80 0,58 0,55 0,66 0,55 0,79 0,65 0,67

Cân bằng di 
truyền
Hardy-Weinberg 
(HWE)

NS NS NS NS NS NS NS NS ND NS ND

Tần số Null-alen 0,00 -0,03 0,15 0,08 -0,13 -0,06 -0,08 -0,08 -0,05 -0,02 -0,02

NS: cân bằng di truyền Hardy-Weinberg với mức ý nghĩa (p<0,01) sau 
khi hiệu chuẩn với kiểm định Bonferroni; ND: không tính được cân bằng 
Hardy-Weinberg.
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Các microsatellite có sản phẩm được khuếch đại cao từ 
98-100% với sản phẩm đặc hiệu (hình 1) phù hợp cho truy 
xuất phả hệ [18]. Ngoài ra, truy xuất phả hệ yêu cầu các chỉ 
thị phân tử phải có độ đa hình cao [19]. Tổng số alen của 
từng chỉ thị trên nhóm mẫu cá tra từ 5-14 alen, trong đó 
thấp nhất là chỉ thị Pahy-06, Pahy-10, Pahy-18 khuếch đại 5 
alen trên quần đàn G1, cao nhất là chỉ thị Pahy-02, Pahy-04 
khuếch đại 14 alen trên quần đàn G0, tương đồng các công 
bố trên cá da trơn Pangasius là 7-10 alen [11] và trên cá 
tra là 1-9 alen [12], 4-7 alen [13]. Các microsatellite khảo 
sát trên quần đàn G0 và G1 đều tuân theo quy luật Hardy-
Weinberg ngoại trừ Pahy-17. Trong nghiên cứu này, hệ số 
đa dạng di truyền (PIC) trung bình của các microsatellite 
trên G0 và G1 lần lượt là 0,71 và 0,67, tỷ lệ dị hợp tử quan 
sát trung bình (HO) và tỷ lệ dị hợp tử mong đợi trung bình 
(HE) trên tất cả các locus lần lượt là 0,73, 0,76 và 0,73, 0,71 
(bảng 1). Kết quả này cũng phù hợp với các nghiên cứu về 
mức độ đa hình của chỉ thị microsatellite trên cá tra và các 
loài cá thuộc họ Pangasius [12, 13, 20]. Như vậy, 10 chỉ thị 
microsatellite trong nghiên cứu này đều đa hình, đáp ứng 
được các yêu cầu để được sử dụng trong truy xuất phả hệ. 
Ngoài ra, khi đánh giá đa dạng di truyền trên hai quần đàn 
cũng cho thấy, các chỉ thị có tồn tại null-alen với tần số từ 
-0,13 đến 0,15. Vì vậy, việc sử dụng chỉ thị trong truy xuất 
phả hệ cần kiểm tra tỷ lệ lỗi ghi nhận alen, null-alen và tỷ 
lệ mismatch trong truy xuất, tránh làm ảnh hưởng đến kết 
quả truy xuất.
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dị hợp tử mong đợi trung bình (HE) trên tất cả các locus lần lượt là 0,73, 0,76 và 0,73, 
0,71 (bảng 1). Kết quả này cũng phù hợp với các nghiên cứu về mức độ đa hình của 
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vậy, 10 chỉ thị microsatellite trong nghiên cứu này đều đa hình, đáp ứng được các yêu 
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trên hai quần đàn cũng cho thấy, các chỉ thị có tồn tại null-alen với tần số từ -0,13-0,15. 
Vì vậy, việc sử dụng chỉ thị trong truy xuất phả hệ cần kiểm tra tỷ lệ lỗi ghi nhận alen, 
null-alen và tỷ lệ mismatch trong truy xuất, tránh làm ảnh hưởng đến kết quả truy xuất. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Hình 1. Một số alen đặc hiệu được khuếch đại trong phản ứng Multiplex PCR 

Alen 113 của Pahy 01 (A) và Alen 313, 321 của Pahy-15 (B) 

Kết quả thử nghiệm truy xuất phả hệ  

Kết quả truy xuất phả hệ trên 50 gia đình với 10 mirosatellite và 9 microsatellite 

được trình bày ở bảng 3. Các phân tích chi tiết về truy xuất phả hệ theo nhóm các gia 

đình (gia đình con bố có half-sib và con bố không có half-sib) với 10 mirosatellite và 9 

microsatellite được trình bày ở bảng 4. 

Bảng 3. Kết quả xác định phả hệ 50 gia đình cá tra chọn giống. 
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(10 microsatellite) 
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(9 microsatellite) 
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Hình 1. Một số alen đặc hiệu được khuếch đại trong phản ứng 
Multiplex PCR. (A) Alen 113 của Pahy-01 và (B) Alen 313, 321 
của Pahy-15.

Kết quả thử nghiệm truy xuất phả hệ 

Kết quả truy xuất phả hệ trên 50 gia đình với 10 
mirosatellite và 9 microsatellite được trình bày ở bảng 3. 
Các phân tích chi tiết về truy xuất phả hệ theo nhóm các 
gia đình (gia đình con bố có half-sib và con bố không có 
half-sib) với 10 mirosatellite và 9 microsatellite được trình 
bày ở bảng 4.

Bảng 3. Kết quả xác định phả hệ 50 gia đình cá tra chọn giống.

Các chỉ tiêu phân tích Phân tích 1 
(10 microsatellite)

Phân tích 2 
(9 microsatellite)

Số cá con được truy xuất bố mẹ (con) 500 500

Tỷ lệ cá con truy xuất được bố mẹ (%) 91,0 94,8

Tỷ lệ cá con truy xuất bố đúng (Pf) (%) 94,8 96,0

Tỷ lệ cá con truy xuất mẹ đúng (Pm) (%) 85,0 94,2

Tỷ lệ cá con được truy xuất cả bố và mẹ đúng (Pfm) (%) 83,0 93,4

Bảng 4. Kết quả xác định phả hệ 20 gia đình bố có half-sib và 
30 gia đình bố không có half-sib. 

Các chỉ tiêu phân tích

Phân tích 1 
(10 microsatellite)

Phân tích 2 
(9 microsatellite)

Gia đình 
con bố có 
half-sib

Gia đình con 
bố không có 
half-sib

Gia đình 
con bố có 
half-sib

Gia đình con 
bố không có 
half-sib

Tỷ lệ cá con truy xuất bố đúng (Pf) (%) 91,5 95,5 95,5 96,3

Tỷ lệ cá con truy xuất mẹ đúng (Pm) (%) 73,5 89,0 94,5 94,0

Tỷ lệ cá con được truy xuất cả bố và mẹ 
đúng (Pfm) (%) 69,5 88,0 94,0 93,0

Trong phân tích thứ nhất với 10 microsatellite thì tỷ lệ 
cá con truy xuất được bố mẹ, bố đúng, mẹ đúng, cả bố và 
mẹ đúng lần lượt là 91,0, 94,8, 85,0 và 83,0%. Kết quả tỷ lệ 
truy xuất gia đình con bố có half-sib (a) bố đúng, mẹ đúng, 
cả bố và mẹ đúng lần lượt là 91,5, 73,5 và 69,5%, thấp hơn 
các gia đình con bố không có half-sib (b) bố đúng, mẹ đúng, 
cả bố và mẹ đúng lần lượt là 95,5, 89,0 và 88,0%. Trong 
phân tích thứ hai, kết quả truy xuất cho thấy tỷ lệ cá con truy 
xuất được bố mẹ, bố đúng, mẹ đúng, cả bố và mẹ đúng tăng 
lên so với truy xuất bằng 10 microsatellite lần lượt là 94,8, 
96,0, 94,2 và 93,4%. Tỷ lệ truy xuất bố đúng, mẹ đúng, cả 
bố và mẹ đúng của các gia đình (a) là 95,5, 94,5 và 94,0%, 
không chênh lệch nhiều so với trong gia đình (b) là 96,3, 
94,0 và 93,0%. 

Bàn luận

Ở phân tích thứ nhất, khả năng truy xuất cả bố và mẹ 
đúng trong các gia đình chọn giống với 10 microsatellite 
chưa cao (83,0%) có thể do sự tồn tại của lỗi kiểu gen và 
đột biến dẫn đến sự không tương thích giữa alen bố mẹ và 
con cái [19]. Khi truy xuất 50 gia đình, các chỉ thị có sự tồn 
tại null-alen trên quần đàn G0 và G1 với tần số -0,029 đến 
0,064, có thể ảnh hưởng đến kết quả truy xuất theo khuyến 
cáo của Dakin và Avise (2004) [21]. Đồng thời, lỗi kiểu gen 
của các chỉ thị cũng tồn tại với tần số thấp từ 0,000 đến 
0,009 (các kết quả tần số null-alen, lỗi kiểu gen các chỉ thị 
không trình bày cụ thể trong nghiên cứu này). Mặc dù lỗi 
kiểu gen có thể cho phép nhỏ hơn 0,01 vẫn ảnh hưởng đến 
kết quả truy xuất [22]. Vì vậy, khi truy xuất phả hệ cần xử lý 
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các vấn đề này để có kết quả truy xuất chính xác nhất [17]. 
Một trong những phương án có thể là loại bỏ các chỉ thị có 
tần số null-alen và sai số ghi nhận alen cao là giải pháp để 
nâng cao hiệu suất truy xuất phả hệ [13]. Do đó, nghiên cứu 
này loại trừ microsatellite Pahy-02 trong truy xuất. Kết quả 
truy xuất với 9 microsatellite thì cho kết quả chính xác hơn 
(93,4%) so với khi truy xuất với 10 microsatellite (83,0%). 

Ở phân tích thứ hai, kết quả truy xuất với 9 microsatellite 
tương đương so với một số nghiên cứu đã được báo cáo 
trên cá hồi vân (93,0-95,0%), cao hơn cá tra hiện nay (81,3-
94,0%) [12, 13, 23-25]. Ngoài ra, khả năng truy xuất phả hệ 
cũng phụ thuộc vào cấu trúc các gia đình khi truy xuất [19]. 
Trong các chương trình chọn giống hiện nay, phương pháp 
phối thứ bậc tạo ra các gia đình có con bố half-sib được áp 
dụng chủ yếu [26]. Vì vậy, việc truy xuất được cá thể của 
các gia đình con bố có half-sib (a) đóng vai trò quan trọng 
hơn gia đình con bố không half-sib (b). Các cá con thuộc 
các gia đình (a) có thể có các alen giống nhau từ bố dẫn đến 
khó truy xuất bố mẹ đúng hơn các gia đình (b). Cho nên, bộ 
chỉ thị có khả năng truy xuất tốt các gia đình (a) so với gia 
đình (b) có ý nghĩa áp dụng thực tế trong chương trình chọn 
giống. Với kết quả truy xuất cả bố và mẹ đúng các gia đình 
(a) và các gia đình (b) cao (94,0 và 93,0%) thì bộ chỉ thị 
phân tử với 9 microsatellite phù hợp áp dụng vào thực tiễn 
cho việc truy xuất phả hệ trên quần đàn chọn giống tiếp theo.

Trong phân tích truy xuất phả hệ với 10 chỉ thị 
microsatellite, khả năng truy xuất được bố đúng (94,8%) 
cao hơn truy xuất mẹ đúng (85,0%), chủ yếu không truy 
xuất được mẹ từ gia đình con bố có half-sib (73,5%). Kết 
quả này cho thấy đây là hạn chế trong việc truy xuất phả hệ 
với bộ chỉ thị phân tử này trong chọn giống. Trong khi đó, 
truy xuất phả hệ với 9 microsatellite tăng khả năng truy xuất 
được bố và mẹ đúng đạt 96,0 và 94,2%. Tỷ lệ truy xuất bố, 
mẹ, cả bố và mẹ đúng với bộ chỉ thị 9 microsatellite của 
gia đình con bố không có half-sib (b) lần lượt là 96,3, 94,0, 
93,0%, không chênh lệch nhiều so với truy xuất gia đình con 
bố có half-sib (a) là 95,5, 94,5 và 94,0% đã cải thiện được 
việc truy xuất bố hay mẹ đúng. Vì vậy, bộ chỉ thị bao gồm 
9 microsatellite này phù hợp cho truy xuất phả hệ trên cá 
tra. Khả năng truy xuất cao này có tiềm năng thay thế đánh 
dấu từ PIT phục vụ chọn giống, nhằm làm giảm ảnh hưởng 
của môi trường ương riêng rẽ các gia đình đến kích cỡ đánh 
dấu, từ đó tăng độ chính xác của chọn lọc. Các nghiên cứu 
cho thấy khi tăng số lượng các chỉ thị thì làm tăng khả năng 
truy xuất như trên cá trắm cỏ Ctenopharyngodon idella (khả 
năng truy xuất có thể đạt 99,6%), tôm Kuruma (khả năng 
truy xuất có thể đạt 92,0%). Vì vậy, cần phát triển thêm 
các bộ chỉ thị đa hình cao từ bộ gen cá tra kết hợp với các 
microsatellite trong nghiên cứu này nhằm tiếp tục nâng cao 
hiệu quả truy xuất phả hệ.

Kết luận

Nghiên cứu này đã sàng lọc một bộ chỉ thị gồm 9 
microsatellite và thử nghiệm truy xuất phả hệ đàn cá tra 
chọn giống với tỷ lệ truy xuất cả bố và mẹ đúng trong tất cả 
các gia đình cao, đặc biệt trên gia đình có half-sib theo bố. 
Các chị thị phân tử trong nghiên cứu ổn định và có tính đa 
hình cao phù hợp với nghiên cứu truy xuất phả hệ trên cá 
tra. Kết quả này cho thấy tiềm năng ứng dụng truy xuất phả 
hệ bằng chỉ thị microsatellite nhằm thay thế phương pháp 
đánh dấu từ PIT truyền thống trong chọn giống là khả thi, 
đặc biệt nếu chúng ta tiếp tục sàng lọc và phát triển bổ sung 
thêm một số chỉ thị mới vào bộ chỉ thị hiện có thì khả năng 
truy xuất sẽ cao hơn. 
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