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ABTRACT 
 

To assess in genetic diversity within and among populations striped catfish 
(Pangasianodon hypophthalmus, Sauvage 1878) in Vietnam, a total of 391 fishes of  were 
genotyped by five microsatellite loci Pg1*, Pg2*, Pg3*, Pg13* and Pg14* from the DNA 
Technology Laboratory, Kasetsart University. Genetic diversity of striped catfish revealed no 
genetic differentiation among populations collected from four hatcheries and three wild 
populations as revealed by FST and a model-based clustering method. Genetic variation of 
wild (mean number of alleles per locus, A = 4.80-6.20; allelic richness, Ar = 4.54-5.06; mean 
effective number of alleles per locus, Ae = 2.86-3.20; observed heterozygosity, Ho = 0.62-
0.65; expected heterozygosity, He = 0.62-0.64) and hatchery populations (A = 4.60-5.20; Ar = 
4.10-4.83; Ae = 2.80-3.11; Ho = 0.61-0.66; He = 0.61-0.64) were not statistically different. No 
evidences for recent genetic bottleneck in all populations. The results indicate that the 
hatchery stocks were founded from sufficient numbers of brooders, current population size is 
large, and the domestication process is in an early stage.  
 
Keywords: Microsatellite, Striped catfish, Bottleneck, Broodstock, Heterozygosity, 
Polymerase chain reaction. 
 
TÓM TẮT 
 

Đế đánh giá biến động di truyền bên trong và giữa các quần thể cá Tra 
(Pangasianodon hypophthalmus, Sauvage 1878) đã có 391 mẫu cá Tra được xác định kiểu 
gen dựa vào 5 locut microsatellite Pg1*, Pg2*, Pg3*, Pg13* và Pg14* từ Viện Công nghệ 
sinh học, trường Đại học Kasetsart, Thái Lan. Đánh giá đa dạng di truyền cá Tra Việt nam 
cho thấy không có sự khác biệt giữa các quần đàn cá Trại và cá hoang dã. Mức biến động di 
truyền đối với cá hoang dã (số alen trung bình trên locut A = 4.80-6.20, số alen hữu dụng Ar = 
4.54-5.06, số allen hiệu quả Ae = 2.86-3.20, dị hợp tử quan sát Ho = 0.62-0.65, dị hợp tử tính 
toán He = 0.62-0.64), và đối với các quần đàn trại cá (A = 4.60-5.20; Ar = 4.10-4.83; Ae = 
2.80-3.11; Ho = 0.61-0.66; He = 0.61-0.64). Không có hiện tượng cổ chai quần thể xảy ra 
trong các quần đàn nghiên cứu. Kết quả cho thấy cở quần thể hiệu quả Ne ở các trại cá  là đủ 
lớn, và triến trình thuần hóa loài mới ở giai đoạn đầu. 
 
Từ khóa: Microsatellite, cá Tra, Cổ chai quần thể, Quần đàn bố mẹ, Dị hợp tử, PCR. 
 
GIỚI THIỆU 

 
Trong tiến trình thuần hóa loài sinh vật, những thay đổi về di truyền đối với loài thuần 

hóa là tất yếu xảy ra, bởi nhà thuần hóa luôn hướng đến chọn những tính trạng mà mình mong 
muốn. Những thay đổi đó có thể là do quá trình chọn lọc, do suy giảm cở quần thể hiệu quả 



 

 372

Ne (số cá bố mẹ đóng góp tạo nên thế hệ sau), hoặc do nội phối, và có thể do kết hợp cả các 
nguyên nhân trên (Doyle, 1983). Tương tự, việc thuần hóa loài động vật thủy sinh cũng để 
nhằm đạt được một số tính trạng mong muốn nào đó, mà tính trạng đó vẫn được duy trì trong 
điều kiện nuôi nhốt (Gjedrem, 2005). Chẳng hạn, việc thuần hóa loài cá Rô phi Oreochromis 
niloticus đã cải thiện năng suất sinh sản của loài (Osure và Phelps, 2006). Do đó, thuần hóa là 
tiến trình cần thiết để tạo ra một quần đàn nuôi thích nghi tốt trong điều kiện bị giam, nhốt. 
Tuy nhiên, thuần hóa cũng làm suy thoái các tính trạng khác của loài. Chẳng hạn, làm giảm 
mức sống sót và tăng mức dị hình sau 4 thế hệ thuần hóa của loài cá Nheo Heterobranchus 
longifilis (Agnèsè và ctv., 1995), hoặc giảm mức tăng trưởng của cá Rô phi sau 50 năm thuần 
hóa ở một số nơi không có chương trình quản lý quần đàn thích hợp (Brummett và ctv., 
2004). 

 
Việc mất biến động di truyền trong các quần đàn cá ở các trại cá là hiện tượng phổ 

biến (Coughlan và ctv., 1998; Kohlmann và ctv., 2005; Sekino và ctv., 2002; Skaala và ctv., 
2004; Luan và ctv., 2006), đa phần là do bởi cở quần thể hiệu quả Ne nhỏ (Falconer và 
MacKay, 1996). Vì thế, để duy trì biến động di truyền nhất thiết phải có một chương trình 
quản lý quần đàn thích hợp để đảm bảo cho tiến trình thuần hóa loài được thành công. 

 
 Cá tra (Pangasianodon hypophthalmus) là loài cá di cư và bản địa của sông Mekong 
(Rainboth, 1996; Roberts và Vidthayanon, 1991). Ở Việt Nam, nghề nuôi cá Tra đã có gần 
100 năm. Tuy nhiên, nghề này chỉ mang tính qui mô lớn trong những năm gần đây khi Việt 
Nam thành công về sinh sản nhân tạo từ những năm 1999 (Trong và ctv., 2002). Đến 2007, 
sản lượng cá Tra của Việt Nam đã đạt tới 1.2 triệu tấn và trở thành đối tượng nuôi có mức 
tăng sản lượng nhanh nhất thế giới. Ở Việt Nam, dù lượng giống cá Tra đã đủ cung cấp từ các 
trại cá (270 triệu cá giống được sản xuất hàng năm; Van Zalinge và ctv., 2002; Thang, 2006). 
Tuy nhiên, việc quản lý hiệu quả quần đàn cá Tra bố mẹ, dù có quan tâm, nhưng chưa được 
đúng mức (Ha và ctv., 2008). Thí dụ, Ha và ctv. (2008) đã cho thấy các trại cá khi chọn cá bố 
mẹ thì chưa đánh giá hết mối liên hệ di truyền giữa các cá thể. Điều này có thể dẫn đến rũi ro 
mất biến động di truyền, gây ra nội phối, hệ quả là bất lợi cho tiến trình thuần hóa loài 
(Schonhuth và ctv., 2003). Do vậy, hiểu biết về đa dạng di truyền của các quần đàn cá Tra bố 
mẹ ở Việt Nam là cấp thiết. Dù đã có vài nghiên cứu về biến động di truyền trên cá Tra. 
Chẳng hạn, So và ctv. (2006a) dùng các marker ADN ty thể, dựa trên phương pháp đa hình 
chiều dài các đoạn ngẫu nhiên (RFLP) cho thấy mức đa dạng di truyền của cá Tra hoang dã ở 
Cambodia là vừa phải. Hoặc So và ctv. (2006b) áp dụng các marker siêu biến ADN 
microsatellite chỉ ra mức đa dạng di truyền đối với các quần thể cá Tra hoang dã sông 
Mekong khu vực Cambodia là khá cao. Tuy nhiên, nghiên cứu đa dạng di truyền các quần đàn 
cá Tra ở Việt Nam cũng như mức khác biệt di truyền giữa quần đàn cá Trại và cá Tra hoang 
dã thì chưa được nghiên cứu. 
 

Mục đích của nghiên cứu này là ứng dụng các marker microsatellite ADN để khảo sát 
các mức biến động di truyền của các quần đàn cá Tra ở các trại cá và cá Tra hoang dã, và các 
ngụ ý trong việc quản lý quần đàn cá Tra bố mẹ một cách tốt nhất. 
 
PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 
 
Thu mẫu 
  

Tổng số 391 mẫu vây đuôi cá Tra bố mẹ (khoảng 2 cm2) ở 4 trại cá thuộc hai tỉnh An 
Giang và Đồng Tháp, cùng với 2 quần thể cá Tra sông Tiền và sông Hậu (đẻ năm 2005) và 1 
quần thể cá Tra Sông Hậu (đẻ năm 2006) đã được thu thập từ tháng 6-8/2006 (Hình 1, Bảng 
1). 
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Do khó định loại chính xác cá Tra hoang dã ở giai đoạn cá bột, nên cá Tra bột hoang 
dã được tiếp tục nuôi đến khi trọng lượng đạt 50g/con khi đó mẫu vây mới được thu dùng. 

 

 
Hình 1.  Bản đồ vị trí thu mẫu cá Tra (Pangasianodon hypophthalmus) ở Việt nam. 
 
Bảng 1. Các quần thể, khu vực thu mẫu cá Tra (Pangasianodon hypophthalmus) ở Việt Nam 
 

Ký 
hiệu 

Tên quần thể Vùng thu mẩu Vĩ độ/Kinh độ Kiểu quần 
thể 

Số mẫu 

PhH1 Trại cá Nguyễn văn Mừng Sa Đéc, 
Đồng Tháp 

10o22'37"N 
105o42'33"E 

Trại cá 52 

PhH2 Trung tâm giống Đồng Tháp Cao Lãnh, 
Đồng Tháp 

10o17'14"N 
105o46'2"E 

Trại cá 52 

PhH3 Trại cá Nguyễn Văn Tùng Châu Phú, 
An Giang 

10o34'36"N 
105o14'08"E 

Trại cá 58 

PhH4 Trại cá Trần Văn Hoàng Vĩnh Hòa, 
An Giang 

10o52'00"N 
105o10'59"E 

Trại cá 51 

PhW1 Sông Tiền (đẻ năm 2005) Vĩnh Xương, 
An Giang 

10o54'15"N 
105o10'46"E 

Hoang dã 50 

PhW2 Sông Hậu (đẻ năm 2005) Phú Hữu, 
An Giang 

10o55'04"N 
105o05'42"E 

Hoang dã 51 

PhW3 Sông Hậu (đẻ năm 2006) Cồn Tiên, 
An Giang 

10o44'15"N 
105o07'46"E 

Hoang dã 77 

 
Chiết suất AND và phân tích AND microsatellite 
 
 ADN tổng của từng mẫu được chiết suất theo phương pháp Phenol-Chloroform 
(Taggart và ctv., 1992). Các mẫu ADN sau đó được phân tích với 5 locut microsatellite: 
Pg1*, Pg2*, Pg3*, Pg13*, and Pg14* (Na-Nakorn và ctv., 2006). Phản ứng chuỗi trùng hợp 
(PCR) được thực hiện trên máy chu kỳ nhiệt Px2 Thermal Cycler (Thermo Electron 
Corporation, USA). Trong mỗi phản ứng có 10 ng ADN khuôn, 1x PCR Tag buffer, 1.5 mM 
MgCl2,  0.1 mM dNTPs, 0.25 µM  của mỗi mồi xuôi và mồi ngược; và 0.2 unit of Taq ADN 
polymerase. Chu kỳ nhiệt được thực hiện sau: biến tính ban đầu (denaturation) ở 94oC trong 3 
phút; tiếp đến là 35 chu kỳ khuếch đại, gồm: bắt cặp mồi (annealing) trong 30 giây; kéo dài 
đoạn khuếch đại (extension) trong 1 phút; và kết thúc đoạn khuếch đại (a final extension step) 
ở 72oC trong 5 phút. Sau cùng, mỗi sản phẩm PCR được chạy điện di trên nền gel acrylamide 
4.5% và nhuộm Nitrat bạc. 
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Phân tích dữ liệu 

 
Các thông số về biến động di truyền bên trong quần thể như tần số alen, số alen trung 

bình của mỗi locut (A), số alen hữu dụng (allelic richness - Ar) được ước lượng qua FSTAT 
for Windows v. 2.9.3 (Goudet, 2002). Số alen hiệu quả của mỗi locut (Ae) theo POPGENE v. 
1.32 (Yeh, 2000). Sự khác biệt ý nghĩa của từng thông số A, Ar, Ae, Ho, He giữa các quần thể 
được kiểm định bằng kỹ thuật phi tham số (Sokal và Rohlf, 1995) áp dụng trên EXCEL for 
Window. 
 
 Cân bằng Hardy–Weinberg (HWE) và các chỉ số dị hợp tử quan sát (Ho), dị hợp tử 
tính toán (He) và chỉ số Fis (Weir và Cockerham, 1984) dựa vào GENEPOP v. 4.0 (Raymond 
và Rousset, 1995). Xác suất chính xác Fisher về độ lệch so với HWE được tính theo chuỗi 
Markov (mức dememorization = 1000; số mẽ = 100; số lần lập lại trên mỗi mẽ = 5000). Kiểm 
định ý nghĩa thống kê đốí với các chỉ số trên được xét lại dựa trên hiệu chỉnh Bonferroni 
(Rice, 1989). Mặt khác, bởi vượt quá của đồng hợp tử đã xảy ra trong tất cả các quần thể nên 
kiểm định về số alen trơ (null alleles) cũng đã được kiểm tra bởi MICROCHECKER v. 2.2.3 
(Van Oosterhout, 2004) và sau đó tần số kiểu gen đã được hiệu chỉnh lại theo đề nghị từ 
chương trình này. 
 
 Mất cân bằng kiểu gen giữa các cặp locut được vựa vào GENEPOP v. 4.0 (Raymond 
và Rousset, 1995). Sự suy giảm cở quần thể hiệu quả, cổ chai quần thể, được kiểm định đối 
với từng quần thể, áp dụng bằng hai cách: 1) Qua so sánh mức dị hợp tử tính toán (He), dựa 
trên số alen hiện có và dị hợp tử quan sát (Ho), vựa vào BOTTLENECK v. 1.2.02 (Cornuet và 
Luikart, 1999); 2) Qua giá trị thống kê M (M = tổng số alen k / khoảng cở alen r) dựa trên 
ARLEQUIN v. 3.11 (Excoffier và ctv., 2000), nếu M <0.68 hiện tượng cổ chai sẽ xảy ra 
(Garza và Williamson, 2001). 
 
 Đánh giá mức khác biệt bên trong và giữa các quần thể, các giá trị thống kê F (FIS, 
FST, FIT) và (FSC, FCT  - so sánh sự khác biệt bên trong và giữa các quần thể khi cá trại và cá 
hoang dã được gom lại thành 2 nhóm riêng) được ước lượng qua phân tích phương sai phân tử 
(AMOVA) dựa trên ARLEQUIN v. 3.11 (Excoffier và ctv., 2000). FST sau đó cũng được 
kiểm định để so sánh sự khác biệt ý nghĩa so với giá trị 0 bằng bootstrapping trong FSTAT v. 
2.9.3 (Goudet, 2002). 
 
 Chúng tôi cũng dùng phương pháp kết nhóm (model-based clustering method) trong 
STRUCTURE v. 2.2 (Pritchard và ctv., 2000) để luận ra cấu trúc quần thể (ở đây, mức Burn-
in và các chiều dài Monte-Carlo chuỗi Markov là 10.000; số nhóm tối đa K = 10, mỗi giá trị 
trung bình của K được lập lại 20 lần). Sau đó số nhóm  K có khả năng nhiều nhất được đánh 
giá qua K theo phương pháp ad hoc dựa trên mức thay đổi giá trị xác suất log theo giá trị K 
(Evano và ctv., 2005). 
 
 Khoảng cách di truyền Cavalli-Sforza and Edwards (1967) giữa các quần thể được dựa 
vào PHYLIP, v. 3.67 (Felsenstein 1993). Tiếp đó cây chủng loại UPGMA được xây dựng trên 
khoảng cách di truyền này. Mức tin cậy của dendrogram được ước lượng qua bootstrapping 
với 1000 lần lập lại. Biểu đồ hình cây sau cùng được vẽ ra dựa trên TreeView, v. 1.6.6 (Page, 
1996). 
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KẾT QUẢ 
 
Cân bằng Hardy-Weinberg (HWE) và mất cần bằng liên kết 
 
 Kiểm định chính xác Fisher về mức lệch so với HWE cho thấy đã có sự lệch HWE ở 
tất cả 7 quần thể nghiên cứu, các mức lệch này đều hướng đến sự vượt quá mức đồng hợp tử. 
Vì thế, dữ liệu đã được đánh giá lại cơ sở xét sự hiện diện của các alen trơ trong các quần thể. 
Sau đó tần số kiểu gen đã được hiệu chỉnh theo đề nghị bởi MICROCHECKER. Sau khi hiệu 
chỉnh, vẫn còn 5 quần đàn không HWE (P<0.05). Tuy nhiên, sau khi hiệu chỉnh sequential 
Bonferroni (P<0.05/35) chỉ còn duy nhất quần thể PhH4 là có mức lệch ý nghĩa so với HWE. 
Mặt khác, mất cân bằng liên kết đã không xảy ra trong tất cả các quần thể sau khi hiệu chỉnh 
sequential Bonferroni. 
 
Biến động di truyền bên trong quần thể và cổ chai quần thể 
 
 Tất cả các thông số về biến động di truyền (Bảng 2) đối với quần thể hoang dã (số alen 
trung bình trên mỗi locut A = 4.80 – 6.20; số Alen hữu dụng Ar = 4.54 – 5.06; số alen hiệu quả 
trung bình trên mỗi locut Ae = 2.86 – 3.20; mức dị hợp tử quan sát Ho = 0.62 – 0.65; mức dị 
hợp tử tính toán He = 0.62 – 0.64) và các quần thể cá trại là (A = 4.60 – 5.20; Ar = 4.10 – 4.83; 
Ae = 2.80 – 3.11; Ho = 0.61 – 0.66; He = 0.61 – 0.64) không cho thấy khác biệt có ý nghĩa 
thống kê, và cũng không cho thấy khác biệt về mức biến động di truyền giữa các quần thể bên 
trong nhóm trại cá hay nhóm hoang dã. Số alen hiếm qua tất cả 7 quần thể khảo sát thì tương 
đối thấp (chỉ 1 alen hiếm trong quần thể trại cá; 3 alen hiếm trong quần thể hoang dã). 
 
Bảng 2.  Biến động di truyền trong các quần thể cá Tra (Pangasianodon hypophthalmus) ở 
Việt Nam. Dấu * chỉ sự khác biệt so với 0 (P<0.0014) 
 

Đa dạng alen  Dị hợp tử Quần 
thể 

Cở mẫu 
A Ar Ae  Ho He 

Fis 

PhH1 47.6±9.8 5.00±1.87 4.83±1.82 3.03±1.22  0.66±0.10 0.63±0.13 -0.042 
PhH2 51.8±0.4 5.20±1.64 4.63±1.20 2.87±1.13  0.61±0.17 0.61±0.16 -0.009 
PhH3 53.4±6.5 4.80±1.64 4.45±1.44 3.11±1.20  0.64±0.16 0.64±0.16 -0.002 
PhH4 46.8±8.8 4.60±1.52 4.10±1.25 2.80±1.04  0.64±0.17 0.61±0.14 -0.049* 
PhW1 42.6±11.1 4.80±1.64 4.54±1.49 2.86±1.10  0.62±0.09 0.62±0.14 -0.003 
PhW2 46.6±11.2 5.40±2.07 4.91±1.88 3.20±1.49  0.65±0.19 0.64±0.16 -0.009 
PhW3 67.8±13.8 6.20±2.68 5.06±1.82 3.05±1.10  0.65±0.14 0.64±0.12 -0.016 
Các QT 356 ±47.5 6.80 ±3.19 4.75 ±1.64 3.04 ±1.19  0.64±0.14 0.63±0.14  

 
 Các kiểm định sign test, standard difference test, và Wilcoxon sign-rank test đã không 
cho thấy có hiện tượng cổ chai quần thể. Kết quả này còn được khẳng định qua giá trị M = 
0.820–0.916 thì luôn cao hơn giá trị tới hạn 0.68 (nếu M<0.68 quần thể sẽ bị ảnh hưởng của 
cổ chai di truyền, Garza và Williamson, 2001). 
 
Đa dạng di truyền giữa các quần thể 
 
 So sánh FST qua 5 locut cho thấy không có sự khác biệt giữa các quần thể (FST = 
0.003; CI95% = -0.001 – 0.006). Tương tự, phân tích AMOVA cũng không chỉ ra khác biệt 
giữa các nhóm trại cá và nhóm hoang dã (FSC = 0.004, P = 0.018). Tuy nhiên, sự khác biệt có 
ý nghĩa lại ngay bên trong nhóm (FSC = 0.004, P = 0.018). Sự biến động di truyền giữa các cá 
thể bên trong các quần thể thì cũng không có ý nghĩa (FIS = -0.003, P = 0.917) (Bảng 3). 
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Bảng 3.  Phân tích phương sai phân tử (AMOVA) của hai nhóm cá Tra hoang dã và trại cá 
(Pangasianodon hypophthalmus) ở Việt Nam. 
 

Nguồn biến động Tổng bình 
phương 

Th. phần 
phươngsai 

% biến 
động 

Chỉ số cố 
định 

Giá trị  
P 

Giữa các nhóm 0.618 -0.005 -0.319 -0.019 (FCT) 0.998 
Giữa các quần thể trong các nhóm                 11.100           0.007             0.450 0.004 (FSC) 0.018 
Giữa các cá thể trong các quần thể        529.301 -0.030            -1.937 -0.003 (FIS) 0.917 
Trong các cá thể 567.000      1.598        101.806 -0.018 (FIT) 0.871 
Tổng 1108.020             1.570    
 
 Kiểm định chính xác Fisher về khác biệt giữa các cặp quần thể, ban đầu cho thấy có 
10 cặp quần thể khác biệt di truyền (P<0.05) nhưng sau khi hiệu chỉnh sequential Bonferroni 
(P>0.05/21) chỉ còn lại 2 cặp PhH3-PhH1, và PhH4-PhH3 là khác biệt có ý nghĩa (Bảng 4). 
 
Khoảng cách di truyền 
 
 Khoảng cách di truyền Cavalli-Sforza and Edwards giữa các cặp quần thể (Bảng 4) từ 
0.0084 (PhH3-PhW1) đến 0.0201 (PhH1-PhH4). Khoảng cách di truyền giữa các quần thể 
hoang dã là 0.0173 – 0.0194, và giữa các quần thể trại cá là 0.0131 – 0.0201. 
 
Bảng 4. Giá trị FST (góc dưới) và khoảng cách di truyền Cavalli-Sforza and Edwards (góc 
trên) của các cặp quần thể cá Tra ở Việt Nam. Dấu * chỉ sự khác biệt ý nghĩa. 
 
 PhH1 PhH2 PhH3 PhH4 PhW1 PhW2 PhW3 
PhH1 - 0.0187 0.0135 0.0201 0.0157 0.0155 0.0170 
PhH2 -0.0032   - 0.0152 0.0177 0.0132 0.0100  0.0176  
PhH3 0.0226*  0.0168   - 0.0131 0.0084 0.0161 0.0118   
PhH4 0.0068   0.0031   0.0190*   - 0.0168 0.0166 0.0123  
PhW1 -0.0010  -0.0050   0.0189  -0.0040   - 0.0194 0.0173  
PhW2 -0.0027  -0.0060   0.0038   0.0002  -0.0048  - 0.0175 
PhW3 0.0044  -0.0006   0.0058   0.0000  -0.0016  -0.0054   - 
 
Phân tích nhóm và biểu đồ  UPGMA 

 
Phân tích STRUCTURE đối với 391 cá thể cho thấy xác xuất log Ln P(X/K) về khác 

biệt của các nhóm di truyền (K), giá trị di truyền cao nhất ở K = 1 (Ln P(X/K) = -4323.4), và 
thấp nhất ở K = 5 (Ln P(X/K) = -4763.5). Tính toán ΔK cho thấy ΔK thì cao nhất ở K = 2 và K 
= 5. Tuy nhiên, trong cả hai trường hợp trên mức quan hệ giữa các thành viên trong cùng 
nhóm thì rất thấp (0.136-0.675 với K = 3 và 0.067-0.439 với K = 5) và cũng không tạo thành 
từng nhóm rõ ràng. 
  

Biểu đồ UPGMA (Hình 2) chỉ ra các nhóm riêng (PhH3-PhW1), (PhH1-PhH2-PhW2). 
Trong đó quần thể PhW3 là có khoảng cách di truyền xa nhất. Đáng chú ý là hai quần thể 
được thu khác thời điểm của sông Hậu (PhW2 và PhW3) thì lại có khoảng cách rất xa nhau. 
Qua bootstraping cho thấy hầu hết mối quan hệ giữa quần thể khoảng từ (56%-72%). 
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Hình 2. Biểu đồ UPGMA theo khoảng cách di truyền Cavalli-Sforza và Edwards của 7 quần 

thể cá Tra (Pagasianodon hypophthalmus) ở Việt Nam. 
 
THẢO LUẬN 
 
Đa dạng di truyền bên trong các quần thể và sự ngụ ý liên quan đến số Ne 

 
Mức biến động di truyền của cá Tra Việt Nam đặc trưng bởi đa dạng alen thấp so với 

trung bình của cá nước ngọt A = 9.1±6.1, cá biển A = 19.9±6.6 (DeWoody và Avise, 2000) và 
cũng thấp hơn so với cá Tra ở Cambodia (Ar = 7.9–10.4; So và ctv., 2006a). Tuy nhiên, mức 
Ho và He của cá Tra Việt Nam thì vừa phải, hơi cao hơn so với trung bình cá nước ngọt (H = 
0.54±0.25; DeWoody và Avise, 2000), nhưng hơi thấp hơn cá biển (H = 0.77±0.19, DeWoody 
và Avise, 2000) và cá Tra Cambodia (He = 0.757; So và ctv., 2006a) 

 
Nhìn chung, số alen thấp là biểu hiện của cổ chai quần thể (Nei và ctv., 1975; 

Allendorf và Phelps 1980; Norris và ctv., 1999) cái này, trong trường hợp quần thể hoang dã, 
có thể là do quần thể bị phân lập hoặc cở quần thể hiệu quả bị suy giảm đột ngột. Nếu là cá 
trại có thể là do số cá bố mẹ ban đầu ít nên dễ làm mất alen (Irvin và ctv., 1998; Skaala, 2004; 
Innes và Elliott, 2006). Tuy nhiên, kết quả nghiên cứu thì không thấy có hiện tượng cổ chai 
trong cả quần thể trại cá và hoang dã. Mặt khác, bởi tập tính cá Tra là di cư ((Roberts và 
Vidthayanon, 1991), vùng sinh sống rộng (Touch, 2000), lượng cá thể là rất lớn (20-30 x 106; 
So và Nao, 1999) nên biến động di truyền là rất cao. Thường mức dị hợp tử cao luôn liên 
quan đến cở quần thể hiệu quả, đặc biệt là đối với quần thể cá tự nhiên thì luôn có cở quần 
đàn lớn. Ngoài ra, các nghiên cứu của So và ctv. (2006a) khi dùng loại marker microsatellite 
khác cũng cho thấy số alen hữu dụng của quần thể sông Hậu cũng khá cao (PhW2 and PhW3, 
Ar = 10.3). Vì lẽ đó, số alen thấp có thể bởi nguyên nhân khác, chẳng hạn do bởi áp dụng 
primer là khác nhau. Bởi vì, kết quả của chúng tôi gần tương tự như kết quả của Na-Nakorn 
(Ar = 4.8–5.9) khi sử dụng cùng loại primer  lên các quần đàn cá Tra ở sông Chao Phraya và 
sông Mekong, Thái Lan, nhưng mức dị hợp tử cũng chỉ hơi cao hơn kết quả của chúng tôi một 
ít (Ho = 0.61–0.79). Hoặc cũng có thể do mẫu cá hoang dã là cá bột, do vậy chỉ gồm một vài 
gia đình có quan hệ gần gũi nhau (Na-Nakorn và ctv., 2004) nên số alen trung bình bị thấp. 
Ngoài ra, bởi mức đồng hợp tử cũng không bị vượt quá nên giúp khẳng định rằng các mẫu thu 
được vẫn đại diện tốt cho các quần đàn hoang dã. 

 
Giá trị He tương đối cao trong các quần đàn nghiên cứu ngụ ý rằng các quần thể xuất 

phát từ một lượng lớn cá thể tham gia sinh sản (cở quần thể hiệu quả, Ne). Ha và ctv. (2008) 
cho biết các trại cá đã giữ một lượng lớn cá Tra bố mẹ (từ 100 đến hơn 1000 cá bố mẹ trong 
mỗi trại). Dù chưa ai định ra cở quần thể cần phải lớn bao nhiêu để đảm bảo duy trì tính đa 
dạng di truyền quần đàn trại cá. Đối với cá Hồi, Tave (1993) đề nghị phải từ 45-50 cá thể, 
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nhưng Gjerd (1993); Jøstad và Naevdal (1996) thì đề nghị phải lớn 100 cá thể bố mẹ tham gia 
sinh sản. Tuy vậy, do mức He tương đối cao trong các quần đàn nghiên cứu đã chứng tỏ rằng 
các trại cá đã dùng một lượng cá bố mẹ đủ lớn để tham gia sinh sản. Mặt khác, thường thì một 
quần đàn hoang dã khi được thuần hóa thường bị suy giảm mức biến động di truyền, bởi các 
tác nhân như lạc dòng di truyền (genetic drift), chọn lọc và nội phối. Chẳng hạn, cá Bơn khi 
được thuần hóa thì suy giảm về mức đa dạng alen và dị hợp tử (Sekino và ctv., 2002). Cá 
Nheo Mỹ (Ictalurus punctatus) bị suy giảm mức đa hình AFLP và dị hợp tử (Simmons và 
ctv., 2006). Cá Hồi nâu (Salmo trutta) có tương quan nghịch giữa thời gian thuần hóa và mức 
biến động di truyền (Aho và ctv., 2006). Riêng quần đàn cá Tra ở các trại cá Việt Nam sở dĩ 
mức biến động di truyền vẫn khá cao là do các trại đã sử dụng một lượng lớn cá bố mẹ và lịch 
sử thuần hóa của loài chỉ mới xãy ra trong thời gian ngắn. 
 
Chưa khác biệt di truyền giữa quần đàn hoang dã và quần đàn đang thuần hóa 
 
 Sự khác biệt di truyền giữa cá hoang dã và cá thuần hóa thường gặp trong nhiều loài 
cá nước ngọt và cá biển (chẳng hạn cá Rô phi Oreochromus niloticus (Hassanien và Gilbey, 
2005); cá Chép Cyprinus carpio (Thai và ctv., 2007); cá Hồi Salmo salar (Norris và ctv., 
1999; Skaala và ctv., 2004); cá Hồi brown , Salmo trutta (Hansen và ctv., 2000; Heggenes và 
ctv., 2002); cá Hồi rainbow, Oncorhynchus mykiss (Silverstein và ctv., 2004); cá Bơn 
Verasper moseri (Ortega-Villaizan Romo và ctv., 2005); cá Chẽm Lates calcarifer (Ze và 
ctv., 2006). Lý do là bởi ảnh hưởng của lượng cá bố mẹ ban đầu ít, làm suy giảm của cở quần 
thể hiệu quả, hoặc do nội phối. Dẫu vậy, nhưng dựa trên AMOVA cá Tra Việt nam chưa chỉ 
ra sự khác biệt giữa các quần đàn trại cá và quần đàn hoang dã. Điều này thì phù hợp với lịch 
sử thuần hóa ngắn (khoảng 1-2 thế hệ, Ha và ctv., 2008) của các quần đàn cá Tra ở Việt Nam. 
Hơn nữa, như đã đề cập phần trên, là do bởi các trại cá đã dùng một lượng Ne đủ lớn vì thế mà 
sự lạc dòng di truyền (sự thay đổi ngẫu nhiên của tần số alen) đã không xảy ra. Mặt khác, Ha 
và ctv. (2008) đã quan sát thấy một số trại cá còn một sự thu (nhập) thêm cá hoang dã từ các 
nông hộ nuôi cá Tra tự nhiên làm cá bố mẹ. Đó chính là những lý do tạo ra sự không khác biệt 
giữa các quần đàn hoang dã và quần đàn trại cá (Schonhuth và ctv., 2003). 

 
Một vấn đề quan trọng liên quan đến quần đàn cá nuôi (có mức biến động di truyền 

thấp do lai "gần") là chúng thoát khỏi ao nuôi trở lại vùng hoang dã lại tiếp tục giao phối với 
cá hoang dã, nó sẽ làm mất đi tính đặc trưng di truyền riêng cho từng quần đàn hoang dã. Về 
vấn đề này, từ kết quả nghiên cứu cũng ngụ ý rằng các quần đàn cá nuôi vẫn chưa có sự đe 
dọa lớn đến sự đa dạng di truyền bởi quần đàn cá Tra Việt Nam vẫn chưa có sự khác biệt lớn 
với quần đàn hoang dã về phân bố tần số alen và mức biến động di truyền. 
 
Không khác biệt giữa các quần đàn hoang dã 

 
Sự không khác biệt giữa các quần đàn cá Tra hoang dã ở Việt nam thì phù hợp với tập 

tính di cư kiếm ăn của loài và cũng cùng kết quả với So và ctv. (2006a) khi đánh giá quần đàn 
cùng khu vực nghiên cứu. Tuy nhiên, So và ctv. (2006a) cũng báo cáo rằng có sự khác biệt ý 
nghĩa đối với cá Tra bố mẹ có thời gian sinh sản khác nhau. Sự khác biệt như thế thì không 
liên quan đến nghiên cứu của chúng tôi bởi các mẫu cá hoang dã của chúng tôi chỉ là cá Tra 
bột. 
 
Tương đồng và bất tương đồng di truyền dựa trên cây phả hệ 

 
Dù chưa có khác biệt quần thể, nhưng cây phả hệ cũng chỉ ra  có một số nhóm tương 

đồng về di truyền (PhH3 với PhW1; PhH1 và PhH2 với PhW2) điều này có thể phản ánh 
nguồn gốc chung của quần đàn. Ngược lại, sự bất tương đồng cũng được chỉ ra, từ cây phả hệ, 
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giữa các quần thể hoang dã được thu từ sông Hậu năm 2005 và 2006 và sông Tiền. Do vậy, 
kết quả này cũng như là mức biến động di truyền khá cao bên trong các quần thể trại cá và 
hoang dã, được chỉ ra bởi AMOVA, cho thấy rằng sự đa dạng di truyền giữa các quần thể 
(đặc biệt là các quần thể trại cá) cần nên được xem xét trong việc hoạch định các chính sách 
quản lý quần đàn thích hợp. 

 
Các ngụ ý đối với nuôi thủy sản cá Tra 

 
Mặc dù các kết quả, đặc biệt là số Ne khá lớn và chưa có hiện tượng cổ chai quần thể 

ngụ ý rằng các quần đàn trại cá là đủ lớn, là nhân tố đảm bảo duy trì mức đa dạng di truyền 
đối với loài thuần hóa (Waples, 2002). Nhưng sự tác động của số alen hữu dụng thấp, liên 
quan đến tính thích nghi của loài (Allendorf và Phelps, 1980; Shikano và Taniguchi, 2002), 
thì cần nên được quan tâm hơn. Hơn nữa, mức biến động di truyền (đặc biệt là A) có khả năng 
bị giảm trong tiến trình thuần hóa (ví dụ, nhiều nghiên cứu cho thấy đã mất 0.1 alen/thế hệ đối 
với cá Hồi brown Salmo trutta, Aho và ctv., 2006; hoặc giảm từ 7.7 xuống còn 4.7 alen/locut 
đối với cá Bơn Scophthalmus maximus, Coughlan và ctv., 1998; Dị hợp tử không thay đổi 
nhưng lại giảm 46% số alen đối với cá chép hoang dã Cyprinus carpio, Kohlmann và ctv., 
2005). Vì thế, việc quản lý quần đàn cá Tra sao cho làm tăng lên số alen là cần thiết. Chẳng 
hạn, nên bổ sung thêm cá Tra bố mẹ có gốc từ hoang dã. Điều quan trọng là cần bổ sung sớm 
vào quần đàn suốt trong giai đầu thuần hóa hiện nay để không gây bất lợi cho tiến trình thuần 
hóa sau này (Schonhuth và ctv., 2003). 

 
Dù rằng biến động di truyền ở các locut trung tính (như microsatellite) không đảm bảo 

sự biến động ở các locut kiểm soát tính trạng kinh tế (Halliburton, 2004), nhưng đa dạng di 
truyền giữa các quần thể trại cá đòi hỏi phải có các dòng đa dạng di truyền để thích ứng với 
môi trường nuôi. Và dù FST chưa chỉ ra sự khác biệt, nhưng sự biến động đủ lớn bên trong các 
nhóm trại cá và hoang dã (được chỉ ra bởi AMOVA) có thể phản ánh một vài bất tương đồng 
(được chỉ ra từ cây phả hệ). Do đó, sẽ là tốt hơn nếu duy trì được tính đồng nhất trong từng 
trại cá, tránh trao đổi nguồn bố mẹ giữa các quần đàn này. Đồng thời, cần nghiên cứu so sánh 
biểu hiện các tính trạng kinh tế giữa các quần đàn để mà việc quản lý quần đàn đạt hiệu quả, 
hơn là chỉ dựa duy nhất vào nguồn thông tin từ các locut trung tính. 

 
Công tác giám sát cá Tra về di truyền nên được thực hiện thường xuyên để có thể quản 

lý quần đàn một cách hiệu quả, tránh mất sự đa dạng di truyền. Hơn nữa, chọn lọc nhân tạo, 
một công cụ hiệu quả để cải thiện các tính trạng kinh tế của các dòng thuần hóa (ví dụ, đã cải 
thiện  12-17% về tăng trưởng đối với Rô phi dòng GIFT chỉ sau 5 thế hệ, Dey và Gupta, 
2000; 20-30% trọng lượng cá Nheo trong 3 thế hệ, Rezk và ctv., 2003; 3.6-18.4 % sức đề 
kháng virus gây hội chứng Taura trên tôm thẻ chân trắng Litopenaeus vannamei, Argue và 
ctv., 2002) cần được áp dụng sớm trong cá Tra Việt Nam (Dan và Griffiths, 2007). Dù vậy, 
các chương trình chọn lọc thường có xu hướng gây bất lợi cho biến động di truyền liên quan 
tới các dòng phối giống ngẫu nhiên (như đối với cá Nheo; Dan and Griffiths, 2007), do vậy 
công việc này cũng cần thường xuyên giám sát về phương diện di truyền. 

 
Ngoài ra, cũng còn có thể có các quần đàn trại cá khác có sự đa dạng di truyền khác 

hơn nữa nhưng chưa được đánh giá trong nghiên cứu này. Theo So và ctv. (2006a) có 2 quần 
thể cá Tra khác nhau trên sông Mekong có thời gian sinh sản khác nhau và một vài trại cá 
cũng đã bổ sung cá bố mẹ từ những quần đàn này. Do vậy việc giám sát thêm về di truyền các 
quần đàn khác nữa là cần thiết để khai thác hết khả năng đa dạng di truyền của các quần đàn 
cá Tra Việt Nam. 
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KẾT LUẬN 
 
Dựa trên microsatellite cho thấy mức biến động di truyền bên trong quần thể của cá 

Tra ở các trại cá và cá Tra hoang dã thì vừa phải, ngụ ý rằng cở quần thể là đủ lớn. Tuy nhiên 
sự đa dạng alen thì nhỏ nhưng lại không cho thấy có hiện tượng cổ chai quần thể. Chưa có sự 
thay đổi di truyền trong các quần đàn cá trại so với hoang dã. Do đó, tiến trình thuần hóa được 
cho là chỉ giai đoạn ban đầu. Các đàn cá Tra bố mẹ ở Việt Nam thì đủ lớn để giúp tiến rình 
thuần hóa loài thành công. Tuy nhiên công việc giám sát, quản lý quần đàn cần phải có kế 
hoạch thích hợp. 
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