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Đặt vấn đề

OCA là một nhóm các bệnh rối loạn bẩm sinh di truyền 
gen lặn với đặc trưng là sự rối loạn tổng hợp sắc tố melanin. 
Bệnh gây ra do đột biến các gen có vai trò trong quá trình 
tổng hợp melanin với đặc trưng lâm sàng là sự mất một 
phần hoặc hoàn toàn sắc tố của da, tóc và luôn đi kèm với 
các bất thường về mắt như: rung giật nhãn cầu, giảm thị 
lực, giảm sắc tố võng mạc… [1]. Tỷ lệ mắc OCA thay đổi 
giữa các dân tộc và quần thể, trên toàn thế giới tỷ lệ mắc là 
1/17.000 [2]. Ở một số vùng quần thể người châu Phi, tỷ lệ 
này có thể lên tới 1/1.500 [3, 4].

OCA hiện nay được phân loại thành 7 tuýp khác nhau 
gồm: OCA1A, OCA1B (do đột biến gen TYR), OCA2 
(do đột biến gen OCA2), OCA3 (do đột biến gen TYRP1), 
OCA4 (do đột biến gen SLC45A2), OCA6 (do đột biến gen 
SLC24A5) và OCA7 liên quan đến các đột biến trên gen 
LRMDA [5]. Mỗi tuýp có đặc điểm đặc trưng lâm sàng khác 
nhau, trong đó OCA2 (OMIM 203200) được xếp hạng là 
tuýp bạch tạng phổ biến thứ hai trên thế giới [6, 7] và chiếm 
gần 30% các trường hợp OCA [8]. Những người mắc OCA2 

thường có nhiều sắc tố hơn những người mắc các tuýp OCA 
khác (làn da trắng nhưng không nhợt nhạt như mắc OCA 
tuýp 1, màu tóc từ vàng nhạt đến vàng hoặc thậm chí là nâu) 
và thị lực tốt hơn. 

OCA2 gây ra bởi các đột biến trong gen OCA2 (còn 
gọi là gen P) nằm trên nhiễm sắc thể 15 (15q11.2-15q12), 
dài khoảng 345 kb. Gen OCA2 bao gồm 24 exon mã hóa 
một loại protein gồm 838 acid amin (protein P) có 12 miền 
xuyên màng. Protein này đóng một vai trò quan trọng trong 
quá trình hình thành tế bào hắc tố melanosome và kiểm soát 
hàm lượng sắc tố eumelanin trong tế bào hắc tố thông qua 
quá trình xử lý, vận chuyển tyrosinase. Hiện nay, chưa có 
phương pháp nào để chữa bệnh triệt để. Người mắc bệnh 
chỉ có thể sử dụng các biện pháp bảo vệ nhằm giảm những 
nguy cơ biến chứng và tổn hại do ánh nắng mặt trời gây ra. 

Với sự tiến bộ của khoa học hiện nay, phương pháp chẩn 
đoán di truyền trước chuyển phôi được biết đến là phương 
pháp dự phòng bệnh hiệu quả nhất, bởi có thể chọn được 
phôi lành ngay từ trước khi cấy phôi vào tử cung của người 
mẹ. Điều này sẽ đem lại ý nghĩa rất lớn đối với những 
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Tóm tắt:

Bệnh bạch tạng (oculocutaneous albinism - OCA) là một nhóm các rối loạn bệnh bẩm sinh di truyền gen lặn với đặc trưng 
là sự rối loạn tổng hợp sắc tố melanin. OCA hiện nay được phân loại thành 7 tuýp khác nhau, trong đó OCA2 (OMIM 
203200) được xếp hạng là tuýp bạch tạng phổ biến thứ hai trên thế giới và chiếm gần 30% các trường hợp OCA. Hiện 
nay, chưa có phương pháp nào để chữa bệnh triệt để. Chẩn đoán di truyền trước chuyển phôi là phương pháp dự phòng 
bệnh hiệu quả nhất, giúp những gia đình mang gen bệnh có thể sinh được con khoẻ mạnh và hoàn toàn không mang gen 
bệnh. Mục tiêu nghiên cứu: Xây dựng quy trình và tiến hành chẩn đoán trước chuyển phôi đột biến gen OCA2 gây OCA2 
cho các phôi của một gia đình mang gen bệnh. Đối tượng và phương pháp nghiên cứu: Đối tượng nghiên cứu là mẫu máu 
của 4 thành viên thuộc một gia đình có thành viên mắc OCA gồm bố, mẹ và 2 người con gái; 6 mẫu sinh thiết phôi ngày 5 
của cặp vợ chồng này. Các thành viên trong gia đình tham gia nghiên cứu được giải trình tự gen thế hệ mới (NGS) khảo 
sát đột biến nhóm gen gây OCA. Dựa trên kết quả xác định đột biến bằng giải trình tự NGS để thiết kế mồi cho phản ứng 
PCR khuếch đại đoạn trình tự chứa đột biến. Sau đó kết hợp phương pháp giải trình tự Sanger, phân tích di truyền liên 
kết để phát hiện đột biến gây bệnh trên các mẫu sinh thiết phôi sau nhân bản toàn bộ hệ gen (WGA). Kết quả nghiên cứu: 
Nhóm nghiên cứu đã phát hiện 1 đột biến mới là NM_000275.3:c.2323G>A (NP_000266.2: p.Gly775Ser) trên exon 22 của 
gen OCA2 và tiến hành chẩn đoán trước chuyển phôi cho 6 phôi của một gia đình mang gen đột biến OCA2 gây OCA2, kết 
quả có 3 phôi bệnh, 2 phôi bình thường và 1 phôi mang gen bệnh.

Từ khoá: bệnh bạch tạng, chẩn đoán di truyền tiền làm tổ, gen OCA2.
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gia đình mang gen gây bệnh đột biến như OCA2. Do vậy, 
nghiên cứu này được thực hiện trên một gia đình mang gen 
đột biến OCA2 gây OCA tại Việt Nam, có nguyện vọng sinh 
con khoẻ mạnh, không mang gen bệnh. Mục tiêu của nghiên 
cứu là thiết kế quy trình ứng dụng các kỹ thuật sinh học 
phân tử và tiến hành chẩn đoán trước chuyển phôi đột biến 
gen OCA2 gây OCA2. 

Đối tượng và phương pháp nghiên cứu

Đối tượng

Đối tượng nghiên cứu là mẫu máu của một gia đình 4 
thành viên gồm: bố I-1 (40 tuổi - kiểu hình bình thường, 
không có triệu chứng của OCA), mẹ I-2 (31 tuổi - kiểu hình 
bình thường, không có triệu chứng của OCA) và 2 người 
con gái, trong đó người con gái II-1 (7 tuổi) đã được chẩn 
đoán mắc OCA, người con gái II-2 (2 tuổi - kiểu hình bình 
thường, không có triệu chứng của OCA); 6 mẫu sinh thiết 
phôi ngày 5 (L1-L6) của cặp vợ chồng này sau khi làm thụ 
tinh trong ống nghiệm (IVF). 

Nghiên cứu đã được phê duyệt bởi Hội đồng xét duyệt 
đạo đức Học viện Quân y (Số 1068/2019/VMMU-IRB) 
cùng sự đồng ý tham gia của tất cả các đối tượng.

Phương pháp nghiên cứu

Mẫu ADN của cả gia đình đã được đem giải trình tự 
NGS khảo sát đột biến của nhóm gen gây OCA và xác định 
được I-1 mang đột biến OCA2 c.2323G>A (p.Gly775Ser) - 
một đột biến mới, chưa từng được công bố; I-2 và II-2 mang 
đột biến OCA2 c.2344G>A (p.Gly782Arg) - đột biến nghi 
ngờ gây bệnh (theo dữ liệu ngân hàng đột biến gen ClinVar-
NCBI) và II-1 mang cả 2 đột biến trên. Tuy nhiên, biến thể 
OCA2 c.2323 G>A nằm trong vùng gen tín hiệu kém, cần 
kiểm chứng bằng giải trình tự Sanger. Do đó, nhóm nghiên 
cứu đã tiến hành thiết kế mồi cho phản ứng khuếch đại đoạn 
gen chứa 2 đột biến trên và giải trình tự Sanger nhằm kiểm 
tra lại đột biến mới và chẩn đoán di truyền tiền làm tổ cho 
các mẫu phôi đã sinh thiết ngày 5 và đem nhân toàn bộ hệ 
gen của gia đình. Phân tích di truyền liên kết được thực hiện 
nhằm kiểm tra lại kết quả chẩn đoán và hiện tượng mất alen 
(Allele drop-out - ADO) của các mẫu phôi sau WGA.

Kỹ thuật tách chiết và bảo quản ADN từ mẫu máu ngoại 
vi: Các mẫu máu lấy từ các đối tượng được chống đông 
bằng EDTA trước khi tiến hành tách chiết ADN bằng bộ kít 
QIAamp DNA Blood mini-Kit (Đức). Quy trình tách chiết 
được thực hiện theo hướng dẫn của nhà sản xuất. Độ tinh 
sạch và nồng độ ADN sau tách chiết được xác định bằng 
máy SpectraMax QuickDrop. ADN được pha loãng với 
nước deion để đạt nồng độ khoảng 20 ng/µl, độ tinh sạch 
A260/280 là 1,8-2,2, sau đó được bảo quản ở -20°C trước 
khi tiến hành chạy PCR và giải trình tự gen Sanger. 

Kỹ thuật sinh thiết phôi: 6 phôi (L1-L6) của cặp vợ 
chồng được được nuôi cấy đến ngày thứ 5 và tiến hành sinh 
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Abstract:

Oculocutaneous albinism (OCA) is a group of recessive 
genetic congenital disorders characterised by a disorder 
of melanin synthesis. OCA is currently classified into 
seven different types, of which OCA type 2 (OCA2 - 
OMIM 203200) ranks as the second most common type 
of albinism in the world and accounts for nearly 30% of 
albinism cases. Nowadays, there is currently no known 
way to treat OCA. Preimplantation genetic diagnosis 
(PGD) is the most effective method of disease prevention, 
which helps families carrying gene mutations to have 
healthy children. Objectives: To develop a procedure 
and conduct PGD for embryos of a family carrying the 
OCA2 mutation causing OCA2. Materials and methods: 
Research subjects are blood samples of four members 
of an OCA family, including father, mother, and two 
daughters; and 6 embryo biopsies on day 5 of this 
parents. Next-generation sequencing (NGS) was carried 
out on family members participating in the study. Based 
on the identified mutation results, primers for PCR 
amplification of the segments spanning the detected 
mutation were designed. Then, Sanger sequencing 
method is combined with linkage genetic analysis to 
detect pathogenic mutations on embryo biopsies after 
whole-genome amplification (WGA). Results: A novel 
mutation NM_000275.3:c.2323G>A (NP_000266.2: 
p.Gly775Ser) was detected on exon 22 of the OCA2 gene. 
The outcomes of PGD for 6 embryos of a family carrying 
the OCA2 mutant gene causing OCA2 were 3 affected 
embryos, 2 normal embryos, and 1 carriers.

Keywords: OCA2 gene, oculocutaneous albinism, 
preimplantation genetic diagnosis.
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thiết ở giai đoạn phôi nang (ngày thứ 5-6 sau thụ tinh). Mỗi 
phôi sinh thiết 3-5 tế bào, đem rửa với dung dịch PBS 1X và 
1% PVP trước khi đựng trong các ống PCR 0,2 ml và bảo 
quản ở -20°C.

Kỹ thuật nhân bản toàn bộ hệ gene (Whole genome 
amplification - WGA): ADN tách chiết từ các phôi đã sinh 
thiết được khuếch đại bằng bộ kít REPLI-g® Single Cell 
Kit (Lot.No. 166013027). Nồng độ và độ tinh sạch được đo 
bằng máy SpectraMax QuickDrop để đảm bảo ADN phôi 
sau khuếch đại của các tế bào phôi đã đủ tiêu chuẩn sử dụng. 
Các mẫu ADN sau WGA đem bảo quản ở -20°C.

Phản ứng PCR khuếch đại đoạn gen chứa đột biến: Sử 
dụng phần mềm Primer-BLAST, nhóm nghiên cứu đã thiết 
kế được 2 cặp mồi để khuếch đại đoạn gen chứa đột biến 
OCA2 c.2344G>A và OCA2 c.2323G>A.

Cặp mồi OCA2.1 khuếch đại đoạn gen chứa đột biến 
OCA2 c.2344G>A như sau:

F: 5’-CACCACAGTCTCTCTACTTGCTAAAAA-3’

R: 5’-GAACAGAAGCTTACCACCAAGATGA-3’

Cặp mồi OCA2.2 khuếch đại đoạn gen chứa đột biến 
OCA2 c.2323G>A như sau: 

F: 5’-ACTAACTGTTGCTTTGGGCTGA-3’

R: 5’-TGGATTTTCTAAATTGGTCACAGTATG-3’

Với nhiệt độ nóng chảy của các mồi trong khoảng 60,42-
62,29℃, cặp mồi OCA2.1 và OCA2.2 khuếch đại cho toàn 
bộ exon 22 và exon 23 với kích thước lần lượt là 248 và 
274 bp.

Mỗi ống phản ứng PCR để khuếch đại đoạn gen đột biến 
riêng có thể tích 12,5 μl, trong đó chứa 6,25 μl GoTaq Green 
Mastermix 2X, 2,75 μl nước, 0,5 μl mỗi mồi xuôi và ngược, 
2,5 μl AND template. Dựa vào nhiệt độ nóng chảy của các 
cặp mồi, phản ứng PCR được thực hiện với dải gradient 
nhiệt độ gắn mồi là 52-62℃. Dựa vào kết quả phản ứng 
này, nghiên cứu lựa chọn được 59℃ làm nhiệt độ gắn mồi 
tối ưu nhất. Chu trình nhiệt khuếch đại gen đột biến như sau: 
95℃ - 5 phút, 35 chu kỳ gồm 94℃ - 30 giây, 59℃ - 30 giây, 
72℃ - 45 giây và 72℃ - 10 phút. Sau khi chạy phản ứng 
PCR, sản phẩm khuếch đại được điện di trên gel agarose 2% 
kiểm tra, trước khi tiến hành giải trình tự Sanger.

Giải trình tự Sanger: Sản phẩm PCR sau khi được kiểm 
tra bằng điện di sẽ được giải trình tự trên máy SeqStudio bằng 
bộ kít BigDye® Terminator v3.1 Cycle Sequencing (Hãng 
Thermo Fisher Scientific) theo nguyên lý Sanger để tìm đột 
biến OCA2 c.2323G>A và OCA2 c.2344G>A trên exon 22 và 
exon 23. Trình tự nucleotide của mỗi đoạn gen được xác định 
bằng phần mềm Bioedit Sequence Alignment Editor.

Phân tích di truyền liên kết: Dựa trên vị trí của gen 
OCA2, nhóm nghiên cứu lựa chọn 2 chỉ thị STR (Short 

tandem repeats) liên kết với gen là D15S661 (nằm trong gen 
OCA2) và D15S1019 (cách gen OCA2 khoảng 1,3 Mbps về 
phía telomere). Sau đó, tiến hành thiết kế mồi khuếch đại 
các STR này bằng phần mềm Primer-BLAST. 

Cặp mồi khuếch đại STR D15S661 như sau:

F: 5’-/FAM/-TCACATTCTGGACCACGCATACTAG-3’

R: 5’-GTATGCTCTGTGTCCTTGCATTTCT-3’

Cặp mồi khuếch đại STR D15S1019 như sau: 

F: 5’-/FAM/-GTGATAGGTGACAGACAGCTAGATG-3’

R: 5’-TGGTGTTGTTGGATTAGTTGGTTTC-3’ 

Mỗi ống phản ứng PCR để khuếch đại đoạn STR riêng 
có thể tích 12,5 μl, trong đó chứa 6,25 μl GoTaq Green 
Mastermix 2X, 2,75 μl nước, 0,5 μl mỗi mồi xuôi và ngược, 
2,5 μl AND mẫu. Chu trình nhiệt khuếch đại STR như sau: 
95℃ - 5 phút, 35 chu kỳ gồm 94℃ - 30 giây, 56℃ - 30 giây, 
72℃ - 45 giây và 72℃ - 10 phút. 

Hỗn hợp 1,0 µl sản phẩm PCR, 13,5 µl Hi-di và 0,5 
µl Genscane LIZ 500 được trộn và đem biến tính ở 95ºC 
trong vòng 5 phút. Tiến hành điện di mao quản các mẫu trên 
máy SeqStudio Genetic Analyzer, sau đó dùng phần mềm 
GeneMapper ID 6.0 để phân tích.

Kết quả và bàn luận    

Phản ứng khuếch đại PCR đoạn gen mang đột biến 

Quy trình phản ứng PCR khuếch đại đoạn gen đột biến 
đã được thực hiện 3 lần với thành phần phản ứng và chu 
trình nhiệt được mô tả như trên. Các kết quả thu được trong 
3 lần là như nhau. Sau đó, sản phẩm PCR được kiểm tra 
bằng điện di trên gel agarose 2%. 

Kết quả kiểm tra sản phẩm PCR bằng điện di agarose 
2% cho thấy nhóm nghiên cứu đã khuếch đại thành công các 
đoạn gen có kích thước như đã thiết kế (274 và 248 bp cho 
OCA2.1 và OCA2.2) trên cả mẫu của các thành viên trên gia 
đình cũng như mẫu phôi.

Hình ảnh băng điện di các mẫu không có sản phẩm phụ, 
băng sáng, gọn và rõ nét (hình 1). Sản phẩm sau PCR này 
sẽ được tinh sạch bằng EXO-SAP IT và giải trình tự theo 
nguyên lý Sanger để phát hiện đột biến trên exon 22 và exon 
23 của gen OCA2.

Hình 1. Kết quả khuếch đại đoạn gen chứa đột biến OCA2.1 và 
OCA2.2. Giếng 1: mẫu I-1; giếng 2: mẫu I-2; giếng 3-8: mẫu L1-L6; M: 
marker 100 bp.
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Kết quả giải trình tự Sanger

Thông qua giải trình tự Sanger (hình 2 và 3), nhóm nghiên 
cứu kết luận: Các mẫu chỉ mang đột biến OCA2 c.2344G>A gồm: 

I-2, II-2 và L6. Các mẫu chỉ mang đột biến OCA2 c.2323G>A là 
I-1; mẫu II-1, L1, L3 và L5 mang cả 2 đột biến trên; chỉ có mẫu 
L2 và L4 là bình thường, không mang gen đột biến nào.

     

Mẫu I-1                                                                                                                     Mẫu I-2

      

Mẫu II-1                                                                                                                    Mẫu II-2

      

Mẫu L1                                                                                                                    Mẫu L2

      

Mẫu L3                                                                                                                      Mẫu L4

      

Mẫu L5                                                                                                                  Mẫu L6

Hình 2. Kết quả giải trình tự Sanger xác định đột biến OCA2 c.2344G>A.
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Mẫu I-1                                                                                                                Mẫu I-2

       

Mẫu II-1                                                                                                               Mẫu II-2

         

Mẫu L1                                                                                                               Mẫu L2

          

Mẫu L3                                                                                                                 Mẫu L4

       

Mẫu L5                                                                                                                Mẫu L6

Hình 3. Kết quả giải trình tự Sanger xác định đột biến OCA2 c.2323G>A.
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Các đối tượng nghiên cứu được kết luận là bị bệnh khi 
mang cả hai đột biến (trạng thái dị hợp tử phức); người 
mang gen đột biến khi mang một trong hai đột biến trên và 
người bình thường khi chỉ mang alen WT, không mang alen 
đột biến (bảng 1).
Bảng 1. Kết quả chẩn đoán đột biến bằng giải trình tự Sanger.

Mẫu c.2323G>A c.2344G>A Kết luận

I-1 c.2323G>A/WT WT/WT Mang gen đột biến

I-2 WT/WT c.2344G>A/WT Mang gen đột biến

II-1 c.2323G>A/WT c.2344G>A/WT Bệnh

II-2 WT/WT c.2344G>A/WT Mang gen đột biến

L1 c.2323G>A/WT c.2344G>A/WT Bệnh

L2 WT/WT WT/WT Bình thường

L3 c.2323G>A/WT c.2344G>A/WT Bệnh

L4 WT/WT WT/WT Bình thường

L5 c.2323G>A/WT c.2344G>A/WT Bệnh

L6 WT/WT c.2344G>A/WT Mang gen đột biến

Kết quả phân tích di truyền liên kết

Nhằm kiểm tra lại kết quả chẩn đoán một lần nữa và 
hiện tượng ADO có xảy ra trên các mẫu phôi sau WGA 
không, nhóm nghiên cứu đã thiết kế và sử dụng thêm 2 chỉ 
thị STR liên kết gen OCA2 là D15S661 và D15S1019. Kích 
thước các sản phẩm khuếch đại của chỉ thị này mang tính 
đặc trưng cao do số lần lặp trình tự khác nhau ở từng cá thể, 
nhờ đó dễ dàng tìm được các alen liên kết với gen đột biến 
(hình 4).

Qua kết quả điện di mao quản, nhóm nghiên cứu phân tích 
trên trường hợp bệnh nhân II-1 để suy luận ra các alen liên 
kết với đột biến gây bệnh. Nhận thấy, với locus D15S661, 
II-1 mang 2 alen có kích thước 155 bp, như vậy người bố 
I-1 mang 1 alen bệnh có kích thước 155 bp và người mẹ I-2 
mang 1 alen bệnh có kích thước 155 bp. Tương tự, với locus 
D15S1019, người con II-1 mang 2 alen có kích thước 157 
và 167 bp, do đó người bố I-1 sẽ mang 1 alen bệnh có kích 
thước 167 bp và người mẹ I-2 mang 1 alen bệnh có kích 
thước 157 bp. Căn cứ vào những dữ kiện này và kết quả giải 
trình tự Sanger đã nêu, nhóm nghiên cứu đã xác định được 
kết quả trên (hình 4). Trên mỗi phôi đều có hiện tượng dị 
hợp tử xảy ra trên ít nhất 1 locus STR, do vậy trên các phôi 
không xảy ra hiện tượng ADO. Ngoài ra, kết quả này cũng 
trùng khớp với kết quả giải trình tự Sanger mà nhóm nghiên 
cứu đã thực hiện. Như vậy, kết quả sàng lọc theo phương 
pháp mà nhóm nghiên cứu đã thiết kế là đáng tin cậy. Phôi 
L2 và L4 là bình thường, không mang gen bệnh và có thể sử 
dụng để tiến hành chuyển phôi.

Phát hiện đột biến mới trên gen OCA2

Theo kết quả nghiên cứu đột biến gen OCA2 bằng kỹ 
thuật PCR và giải trình tự gen theo nguyên lý Sanger, bố 
I-1 là người mang đột biến NM_000275.3:c.2323G>A 
(NP_000266.2: p.Gly775Ser) thuộc exon 22 của gen OCA2. 
Đây là đột biến sai nghĩa, dẫn đến sự thay thế amino acid 
thứ 775 từ Glycine thành Serine (p.Gly775Ser). 

Phôi L1 Phôi L2 Phôi L3 Phôi L4 Phôi L5 Phôi L6

Bệnh Bình thường Bệnh Bình thường Bệnh Mang gen 
đột biến

Hình 4. Kết quả phân tích di truyền liên kết gen OCA2.
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Phần mềm PolyPhen-2 đã được sử dụng để đánh giá 
ảnh hưởng của đột biến này tới cấu trúc và chức năng của 
protein OCA2. Kết quả cho thấy, cấu trúc và chức năng 
protein OCA2 bị ảnh hưởng cao với điểm tin cậy HumDiv 
và HumVar đạt giá trị lần lượt là 0,974 và 0,821 (hình 5). 
Công cụ phân tích đột biến Mutation Taster cũng cho kết 
quả dự đoán đột biến OCA2 c.2323G>A là nguyên nhân 
gây bệnh. 

Đối chiếu kết quả đột biến này với các ngân hàng đột 
biến gen quốc tế như Human Gene Mutation Database 
(http://www.hgmd.cf.ac.uk/), ClinVar-NCBI (https://www.
ncbi.nlm.nih.gov/clinvar/) thì OCA2 c.2323G>A là một đột 
biến mới, chưa từng được công bố. Như vậy, một đột biến 
điểm mới trên gen OCA2 đã được phát hiện nhờ ứng dụng 
quy trình kết hợp giữa phương pháp PCR truyền thống và 
giải trình tự NGS, Sanger mà nhóm nghiên cứu thiết kế.

Nhìn chung, việc kết hợp sử dụng phương pháp giải 
trình tự NGS và Sanger giúp xác định đột biến chính xác 
và dễ dàng hơn, đồng thời tiết kiệm về thời gian lẫn chi phí 
thực hiện. Việc chẩn đoán trước chuyển phôi nhờ đó có thể 
giảm thiểu chi phí, giúp ngày càng có nhiều gia đình tiếp 
cận được với phương pháp này. Từ quy trình phát hiện đột 
biến OCA2 này, nhóm nghiên cứu đã đưa ra cách thức tương 
tự có thể áp dụng cho các đột biến điểm khác trên trên gen 
OCA2 và với các bệnh di truyền đơn gen khác nói chung. 

Kết luận 

Nghiên cứu đã phát hiện 1 đột biến mới là NM_000275.3: 
c.2323G>A (NP_000266.2: p.Gly775Ser) trên exon 22 của 
gen OCA2 (đột biến chưa từng được công bố trên ngân hàng 
cơ sở dữ liệu về đột biến gen OCA2) và tiến hành chẩn đoán 
trước chuyển phôi thành công cho 6 phôi của một gia đình 
mang gen đột biến OCA2 gây OCA2. Kết quả có 3 phôi 
bệnh, 2 phôi bình thường và 1 phôi mang gen bệnh. 
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Hình 5. Dữ liệu phân tích khả năng gây OCA của đột biến OCA2 c.2323G>A sử dụng phần mềm PolyPhen-2.


