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TÓM TẮT 

Trong nghiên cứu này, 5 chỉ thị microsatellite với hai phản ứng PCR đa mồi được sử dụng trên 5 quần đàn tôm 
thẻ chân trắng (Litopenaeus vannamei) nuôi ở Việt Nam nhằm đa ́nh gia ́ đa da ̣ng di truyền của chúng. Số alen trên 
mỗi vị trí microsatellite dao động từ 6 đến 8 alen và có alen xuất hiện với tần số rất thấp (<0,1). Giá trị dị hợp tử quan 
sát (Ho, dao động từ 0,21 đến 0,50) thấp hơn so với dị hợp tử mong đợi (He, dao động từ 0,41 đến 0,72). Giá trị 
tương đồng (Fis) trung bình dao động trong khoảng 0,18 đến 0,40 và cao ở hai vị trí TUMXL v6.23 và Lvan 01  trên 
các quần đàn, lần luợt đạt 0,446 và 0,496. Giá trị Fst ở mức trung bình (0,054 – 0,185) và không thể hiện sự sai khác 
lớn về di truyền giữa các quần đàn. Nghiên cứu cho thấy, hiện tượng thiếu hụt dị hợp tử trong các quần đàn tôm thẻ 
chân trắng cần được khắc phục nhằm hạn chế hiện tượng suy thoái giống. Các chương trình chọn giống tôm thẻ 
chân trắng nên được thực hiện nhằm phát triển bền vững đối tượng này. 

Từ khóa: Đa dạng di truyền, microsatellite, tôm thẻ chân trắng. 

Investigation of Genetic Variation of Some Stocks of White Leg Shrimp 
 (Litopenaeus vannamei) Cultured in Vietnam Using Microsatellite Markers 

ABSTRACT 

In this study, five microsatellite loci in two sets of primers pooled PCR were used to assess the genetic diversity 
of five populations of white leg shrimp (Litopenaeus vannamei) cultured in Vietnam. The number of alleles per locus 
ranges from 6 to 8 and low alleles frequency is observed at all loci (<0.1). The observed heterozygosity (Ho) ranges 
from 0.21 to 0.50,  lower than the expected heterozygosity (He, 0.41 - 0.72). The average Fis value varies from 0,18 
to 0.40, and high value found at loci TUMXL v6.23 and Lvan 01) for all populations, 0.446 and 0.496, respectively. 
Fst values were in average (0.054 – 0.185) and no significant genetic differences among five populations. The finding 
shows the evidence of heterozygote deficiencies all over five populations leading to a question for consideration of a 
solution. The selective breeding program of white leg shrimp should be done for sustainable development of the 
species. 

Keywords: Genetic variation, microsatellite, white leg shrimp. 

 

1. ĐẶT VẤN ĐỀ 

Tôm thẻ chân trắng (Litopenaeus 
vannamei) có giá trị kinh tế cao và là đối tượng 
nuôi giành được nhiều quan tâm do thời gian 
nuôi ngắn và có thể chịu được độ mặn trong 
khoảng rộng, từ 0,5-45‰. Vấn đề chất lượng con 
giống luôn được quan tâm và đặt ra nhiều câu 
hỏi cho các nhà quản lý cũng như người nuôi. 

Xét về mặt di truyền, nguyên nhân chủ yếu dẫn 
tới sụt giảm chất lượng giống là do giao phối cận 
huyết (Mair, 2002). Trong quần thể chọn lọc, 
giao phối cận huyết gây ra các tác động tiêu cực 
như tăng đồng hợp tử, dẫn đến gia tăng biểu 
hiện của gen lặn gây hại, suy thoái cận huyết và 
giảm biến dị di truyền (Falconer, 1989; Pante và 
cs., 2001). Điều này dẫn đến làm tăng khả năng 
mắc bệnh, giảm khả năng tăng trưởng, kích cỡ 
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tối đa có thể đạt được của đối tượng được nuôi. 
Việc ứng dụng di truyền phân tử để đánh giá 
đặc điểm di truyền trên đối tượng thủy sản nói 
chung và tôm thẻ chân trắng nói riêng có ý 
nghĩa quan trọng.  

Trên thế giới, nhiều nghiên cứu đã sử dụng 
chỉ thị phân tử microsatellite để đánh giá đa 
dạng di truyền phục vụ các chương trình chọn 
giống trên tôm thẻ chân trắng do đây là chỉ thị 
đồng trội cho đa hình cao và ổn định (Soto-
Hernández and Grijalva-Chon, 2004; Cruz et al., 
2004; Freitas and Galetti, 2005; Perez-Enriquez 
et al., 2009). Ở Việt Nam, các nghiên cứu chính 
trên tôm thẻ chân trắng mới chỉ tập trung vào 
sinh sản nhân tạo và nuôi thương phẩm. Việc 
đánh giá đa dạng di truyền một số quần đàn tôm 
đang nuôi ở Việt Nam có ý nghĩa rất quan trọng, 
là cơ sở khoa học để đề xuất các chương trình 
chọn giống trên tôm thẻ chân trắng giúp tăng 
biến dị di truyền và góp phần nâng cao hiệu quả 
cho việc phát triển đối tượng này.  

2. VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP 

2.1. Vật liệu  
Mẫu tôm chân trắng được thu tại hai địa 

điểm chính là: Trung tâm quốc gia giống Hải 
sản miền Bắc - Cát Bà - Hải Phòng (địa điểm 1) 
và đầm nuôi tôm nước lợ thuộc thị xã Quảng 
Yên, huyện Yên Hưng, tỉnh Quảng Ninh (địa 
điểm 2). Các quần đàn thu mẫu gồm: Quần đàn 
tôm chân trắng có nguồn gốc từ Thái Lan (ký 
hiệu C-P), đàn bố mẹ được nhập trực tiếp về 
Việt Nam năm 2009 (địa điểm 1); quần đàn tôm 
chân trắng có nguồn gốc từ Hawaii (ký hiệu H-
I), đàn bố mẹ được nhập trực tiếp về Việt Nam 
năm 2009 (địa điểm 1); quần đàn con lai C-P x 
H-I, được sản xuất năm 2012 (địa điểm 1); quần 
đàn tôm chân trắng nguời dân nuôi, tôm giống 
được mua từ công ty TNHH Việt Úc - Ninh 
Thuận (ký hiệu V-U) (địa điểm 2); quần đàn 
tôm chân trắng nguời dân nuôi, tôm giống được 
mua từ công ty TNHH Hải Châu - Ninh Thuận 
(ký hiệu H-C) (địa điểm 2). 

2.2. Phương pháp  

2.2.1. Thu mẫu 
Tất cả các mẫu tôm được thu mua vào tháng 

7 năm 2012. Mẫu chân bơi hoặc chân bò của 5 
quần đàn tôm (40 mẫu/ quần đàn) được thu và bảo 
quản trong cồn 98%, sau đó chuyển về phòng thí 
nghiệm thuộc Viện Nghiên cứu nuôi trồng thủy 
sản I, Đình Bảng - Từ Sơn - Bắc Ninh. 

2.2.2. Tách chiết ADN 
Tiến hành tách chiết ADN theo phương 

pháp kết tủa muối. Cắt nhỏ 0,5g mẫu và ủ trong 
720µl dung dịch Cell Lysis Solution (pH 8): Tris 
- HCl 10mM, EDTA 100mM, SDS 2% và 7µl 
proteinase K 20mg/ml ở 60oC trong 2-3 giờ. Sau 
khi mẫu đã tan hết, sử dụng 240µl amonium 
acetate 7,5M để kết tủa protein. Tiến hành loại 
tủa và thu dịch nổi, ADN được tủa bằng ethanol 
100% và rửa tủa bằng ethanol 70%. Để tủa khô 
tự nhiên trong không khí rồi hòa tan tủa trong 
nước khử ion và bảo quản ở -20oC. Kết quả ADN 
tách chiết sau đó được điện di kiểm tra trên gel 
agarose 1% trước khi thực hiện phản ứng PCR. 

2.2.3. Phản ứng khuếch đại (PCR) 
Thực hiện 2 phản ứng PCR đa mồi để nhân 

5 vị trí microsatellite với 5 cặp mồi: TUMXL 
v5.27, TUMXL v6.23, TUMXL v5.38, Lvan 01, 
Lvan 07 (Bảng 1). Phản ứng PCR với tổng thể 
tích 10µl bao gồm 1,5µl Dream Taq buffer 10X; 
0,75mM MgCl2; 0,125mM dNTP mỗi loại; 1,25U 
Dream Taq polymerase; 50-150ng ADN khuôn; 
0,3µl đến 0,7µl mồi 1pM mỗi loại. Phản ứng 
PCR được thực hiện theo chu trình nhiệt như 
sau: 94°C trong 5 phút; (94°C trong 40 giây, 
50°C trong 45 giây, 72°C trong 1phút) với 35 
chu kỳ; cuối cùng  ở 72°C trong 15 phút. 

Sản phẩm PCR được phân tích trên hệ thống 
phân tích di truyền GenomeLab GeXP A60974 
của hãng Beckman Coulter sản xuất 2011. Sử 
dụng phần mềm Gene marker 1.3 để đọc kết quả 
phân tích đoạn. Phần mềm Genpop 4.0, GenAlex 
6.5 được sử dụng để phân tích: cân bằng Hardy-
Weinberg, mất cân bằng di truyền, số lượng 
alen/locus (Na), số alen hiệu quả (Ne), dị hợp tử 
quan sát và mong đợi (Ho và He), hệ số tương 
đồng (Fis), chỉ số sai khác di truyền (Fst).
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Bảng 1. Các cặp mồi microsatellite sử dụng trong nghiên cứu 

Tên mồi Trình tự mồi (5' - 3') Tm Gene bank Tác giả 

TUMXLv5.27 

 

F: CAGACCCTAAATCTCCGTGC 

R: TGGAAAGGTCAGAGGTCACG 

50°C AF360022 Luvesuto et al.(2007) 

TUMXLv6.23 

 

F: GTAAGCACCATAACTACCGC  

R: GCAGAATCAGATAAAGCGAG 

50°C AF360031 Meehan et al.(2003) 

Lvan07 F: AAAGAGGAAGATGAGGAAG 

R: CCTCGGTTACGTATTTATTG 

50°C AY369258 Luvesuto et al.(2007) 

TUMXLv5.38 

 

F: CCTTTATGACTTCCCCCGAC 

R: CCGTACAGAAACGGAACGTC 

50°C AF360024 Meehan et al.(2003) 

Lvan01 

 

F:GCCATAAACGCAAGACTGAG 

R: GCAGGTATACGGTCATGTGTA 

50°C JF715238.1 Luvesuto et al.(2007) 

 
3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

3.1. Đặc điểm di truyền của các quần đàn 
tôm thẻ chân trắng 

Kết quả điện di kiểm tra ADN trên gel 
agarose 1% cho thấy các vạch bắng sáng, rõ, 
đảm bảo cho các nghiên cứu tiếp theo. Kết quả 
phân tích PCR cho thấy tổng số 36 alen đã được 
tạo ra khi sử dụng 5 chỉ thị microsatellite phân 
tích trên 5 quần đàn tôm chân trắng. Xuất hiện 
6 alen tại vị trí TUMXL v5.27; 8 alen tại vị trí 
TUMXL v6.23 và Lvan 07; 7 alen tại vị trí 
TUMXL v5.38 và Lvan 01. Nhìn chung, số lượng 
alen ở từng vị trí microsatellite là ít hơn so với 
các nghiên cứu trước đây của các tác giả khác. 
Cụ thể, số alen tại vị trí TUMXL v5.27 và 
TUMXL v5.38 lần lượt là 9 và 12 alen (Lima et. 
al., 2010), tại vị trí Lvan 01 và Lvan 07 lần lượt 
là 13 và 17 alen (Luvesuto, 2007). Ngoại trừ tại 
vị trí TUMXL v6.23, số alen lớn hơn so với 
nghiên cứu trước của Meehan et al. (2003) vị trí 
TUMXL v6.23 có 6 alen. 

Quần đàn C-P có tổng số alen lớn nhất với 
29 alen, tiếp đến là quần đàn V-U và quần đàn 
con lai C-P x H-I, lần lượt là 25 và 22 alen. 
Quần đàn H-C và H-I có số alen thấp nhất, lần 
lượt đạt 19 và 15 alen. Tương tự như vậy, quần 
đàn C-P có số alen trung bình cao nhất, đạt 5,8, 
các quần đàn còn lại là quần đàn V-U, quần đàn 
con lai C-P x H-I, quần đàn H-C, quần đàn H-I 
lần lượt là 5,0; 4,4; 3,8 và 3,0. Số alen hiệu quả 
của các quần đàn nghiên cứu thấp hơn nhiều so 
với tổng số alen, dao động từ 2,09 (quần đàn H-I) 

đến 3,77 (quần đàn C-P). Sự khác biệt này được 
giải thích do quá trình đột biến, tái tổ hợp, trôi 
dạt di truyền, chọn lọc tự nhiên (Eding and 
Laval, 1999). Bên cạnh đó, các nguyên nhân 
khác liên quan đến kỹ thuật như PCR và phân 
tích đoạn và đọc kết quả có thể dẫn đến sự sai 
khác này. So với số alen hiệu quả trên ở hai vị 
trí TUMXL v5.27 và TUMXL v5.38 trong 
nghiên cứu của Lima et al. (2010) lần lượt là 
7,18 và 6,14 thì kết quả tương ứng trong nghiên 
cứu này ở mức thấp hơn. 

Ở nhiều vị trí microsatellite thuộc các quần 
đàn nghiên cứu, sự thiếu hụt dị hợp tử đã xảy 
ra. Mức hợp tử càng cao thì có nhiều biến dị di 
truyền và ngược lại. Ngoài ra, nếu có giao phối 
cận huyết thì dị hợp tử quan sát thấp hơn dị hợp 
tử mong đợi, mặt khác nếu dị hợp tử quan sát 
cao hơn dị hợp tử mong đợi thì quần thể bị ảnh 
hưởng bởi yếu tố cách ly. Trong nghiên cứu này, 
giá trị dị hợp tử quan sát thấp hơn so với giá trị 
dị hợp tử mong đợi. Các quần đàn C-P, H-I, C-P 
x H-I, V-U và H-C có giá trị dị hợp tử quan sát 
lần lượt là 0,49; 0,21; 0,40; 0,50 và 0,46 trong 
khi đó giá trị dị hợp tử mong đợi lần lượt là 0,72; 
0,41; 0,62; 0,62 và 0,57 (Bảng 2). Kết quả này 
tương tự như ghi nhận của Cruz et al. (2004) và 
Luvesuto (2007) trên tôm thẻ chân trắng. Sự 
thiếu hụt này có thể giải thích do giao phối cận 
huyết tạo nên sự xuất hiện của các alen lặn. Sự 
xuất hiện của các “alen câm” hay lỗi trong phản 
ứng khuếch đại cũng có thể là nguyên nhân 
(Cruz et al., 2004). Xét trên hai vị trí TUMXL 
v5.27 và TUMXL v5.38, các giá trị Ho và He 
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trong nghiên cứu này là tương đương so với 
nghiên cứu của Lima et al.(2010) trên các quần 
đàn tôm chân trắng nuôi ở Pernambuco và 
Brazil. Với vị trí Lvan 01 và Lvan 07, giá trị Ho 

(0,03-0,24 và 0,14-0,72) và He (0,02-0,72 và 
0,55-0,82) thấp hơn so với nghiên cứu của 
Luvesuto (2007) (0,35-0,68 và 0,39-0,85) và 
(0,77-0,84 và 0,91-0,92).  

Bảng 2. Cấu trúc di truyền của 5 quần đàn tôm nghiên cứu 

Quần đàn Vi ̣ trí R n Na Ne H0 He Fis 

C-P 

  

  

  

  

TUMXL v5.27 166-178 40 5 3,32 0,65 0,70 0,07 

TUMXL v6.23 194-126 38 6 3,64 0,18* 0,73 0,75 

Lvan 07  165-196 36 8 5,45 0,72 0,82 0,12 

TUMXL v5.38 196-209 35 5 2,86 0,63 0,65 0,03 

Lvan 01 127-136 37 5 3,61 0,24* 0,72 0,66 

Trung bình  37,20 5,8 3,77 0,49 0,72 0,33 

H-I 

  

  

  

  

TUMXL v5.27 172-178 33 4 2,93 0,39* 0,66 0,40 

TUMXL v6.23 194-214 33 2 1,10 0,09 0,08 -0,05 

Lvan 07  179-194 29 3 2,54 0,14* 0,61 0,77 

TUMXL v5.38 202-214 34 4 2,84 0,38* 0,65 0,41 

Lvan 01 127-130 35 2 1,03 0,03 0,02 -0,01 

Trung bình  32,80 3,0 2,09 0,21 0,41 0,30 

C-P x H-I 

  

  

  

  

TUMXL v5.27 172-178 24 4 3,17 0,46 0,68 0,33 

TUMXL v6.23 203-216 24 4 2,14 0,08* 0,53 0,84 

Lvan 07  165-196 24 6 3,47 0,54* 0,71 0,24 

TUMXL v5.38 202-214 24 5 3,19 0,79 0,69 - 0,15 

Lvan 01 127-136 24 3 2,01 0,13* 0,50 0,75 

Trung bình  24,00 4,4 2,80 0,40 0,62 0,40 

V-U 

  

  

  

  

TUMXL v5.27 174-178 30 3 2,23 0,47 0,55 0,15 

TUMXL v6.23 194-216 30 6 2,73 0,43 0,63 0,32 

Lvan 07  165-196 28 5 3,34 0,61 0,70 0,13 

TUMXL v5.38 200-209 29 5 3,75 0,69 0,73 0,06 

Lvan 01 123-136 29 6 1,94 0,31 0,48 0,36 

Trung bình  29,20 5,0 2,80 0,50 0,62 0,20 

H-C 

  

  

  

  

TUMXL v5.27 172-178 27 4 3,65 0,78 0,73 -0,07 

TUMXL v6.23 194-214 27 5 2,82 0,41 0,65 0,37 

Lvan 07  169-194 27 5 2,23 0,56 0,55 -0,01 

TUMXL v5.38 200-206 23 2 1,63 0,43 0,39 -0,13 

Lvan 01 125-130 27 3 2,15 0,15* 0,53 0,72 

Trung bình  26,20 3,8 2,50 0,46 0,57 0,18 

Ghi chú: R: khoảng dao động alen (bp); n: số mẫu nghiên cứu; Na: số alen trên locus; Ne: số alen hiệu quả; H0: dị hợp tử quan 
sát; He: dị hợp tử mong đợi, *: sai khác có ý nghĩa so với định luật Hardy-Weinberg (P<0,05); Fis: hệ số tương đồng 
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Hình 1. Tần số alen tại các vị trí microsatellite trên 5 quần thể tôm thẻ chân trắng 



Tìm hiểu đặc điểm di truyền một số quần đàn tôm thẻ chân trắng (Litopenaeus vannamei) nuôi tại Việt Nam bằng chỉ 
thị microsatellite 
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Bảng 3. Chỉ số sai khác di truyền (Fst) giữa các quần đàn tôm thẻ chân trắng 

C-P C-P x H-I H-C H-I V-U Quần đàn 

0,000     C-P 

0,054 0,000    C-P x H-I 

0,077 0,103 0,000   H-C 

0,177 0,114 0,185 0,000  H-I 

0,074 0,058 0,067 0,142 0,000 V-U 

 
Xét tổng thể các locus trên từng quần đàn, 

hệ số tương đồng (Fis) dao động trong khoảng 
0,18 đến 0,40. Quần đàn con lai C-Px H-I có giá 
trị tương đồng nhất trong 5 quần đàn (0,40); 
tiếp đến là hai quần đàn C-P và H-I với giá trị 
tương đồng lần lượt là 0,33 và 0,30. Giá trị này 
là tương đương với nghiên cứu của Lima et al. 
(2010) trên các quần đàn tôm tôm chân trắng ở 
Pernambuco, Brazil (0,25 đến 0,38) và thấp hơn 
so với giá trị Fis đã được ghi nhận cho các quần 
đàn tôm chân trắng tự nhiên ở Mexico (Fis = 
0,53, Valles-Jimenez, 2005). Sự khác biệt về giá 
trị Fis giữa các trại giống có thể là do sự khác 
biệt về cách thức quản lý, chẳng hạn như số 
lượng bể sinh sản, số lượng giống cho mỗi bể, tỷ 
lệ giới tính và việc lựa chọn tôm bố mẹ (Lima et 
al., 2010). 

Xét trên từng vị trí microsatellite, giá trị 
Fis cao nhất tại vị trí TUMXL v6.23 và Lvan 01 
trên quần đàn con lai C-P x H-I (0,84 và 0,75) 
và cũng tương đối cao đối với các quần đàn khác. 
Điều này cho thấy mức độ thiếu dị hợp tử tại hai 
vị trí này đáng báo động. Có thể giải thích kết 
quả này là do kích thước các quần đàn bố mẹ 
không lớn đã làm tăng tỷ lệ giao phối cận huyết 
và dẫn đến giảm đáng kể tỷ lệ dị hợp tử (Goyard 
et al., 2003; Freitas and Galetti, 2005), hay do 
trôi dạt di truyền và chọn lọc nhân tạo 
(Luvesuto, 2007). 

Kết quả phân tích cũng cho thấy, di truyền 
của 9/25 vị trí microsatellite trên các quần đàn 
nghiên cứu sai khác có ý nghĩa so với định luật 
cân bằng Hardy - Weinberg (P<0,05). Nghiên 
cứu của một số tác giả cũng báo cáo kết quả 
tương tự trên tôm chân trắng (Luvesuto, 2007) 
và tôm sú (Supungul et al., 2000; Xu et al., 

2001). Có thể nhận thấy, ở cả 5 vị trí 
microsatellite đều xuất hiện những alen với tần 
số rất thấp. Những alen này có thể dễ dàng mất 
đi nếu không có cách thức duy trì và quản lý tốt. 
Việc lai tạo giữa các các quần đàn tôm có nguồn 
gốc khác nhau là một giải pháp hữu hiệu giúp 
duy trì đa dạng alen và có thể phục hồi một 
phần sự đa dạng di truyền bị mất đi như đề 
xuất của Freitas et al. (2007).  

3.2. Quan hệ di truyền của các quần đàn tôm 
Xét trên các quần đàn, giá trị Fst dao dộng 

từ 0,054 đến 0,185 và không có sự sai khác di 
truyền lớn giữa các quần đàn nghiên cứu (Bảng 
3). Sai khác di truyền cao nhất là giữa quần đàn 
H-C và H-I (0,185); nhỏ nhất giữa quần đàn C-
P và quần đàn con lai C-P x H-I (0,054). Theo 
Freitas and Galetti (2005), Gjedrem (2005), việc 
nhân giống dựa vào kiểu hình và giao phối cận 
huyết tăng đã góp phần thúc đẩy đáng kể trong 
việc tạo nên sự tương đồng di truyền giữa các 
quần thể. 

4. KẾT LUẬN 
Các vị trí microsatellite TUMXL v5.27, 

TUMXL v6.23, Lvan 07, TUMXL v5.38 và Lvan 
01 trong phản ứng PCR đa mồi cho kết quả đa 
hình khá cao và đã xác định được 36 alen trong 
các quần đàn tôm thẻ chân trắng nghiên cứu. 
Giá trị Fis ở mức trung bình, mức độ thiếu dị 
hợp tử là ở mức báo động đối với hai vị trí 
TUMXL v6.23 và Lvan 01 trên các quần đàn 
tôm chân trắng nghiên cứu. Chỉ số sai khác di  
truyền giữa các quần thể ở mức trung bình và 
không sai khác lớn giữa các quần đàn nghiên 
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cứu. Mặc dù có thể hạn chế về nguồn mẫu 
nghiên cứu cũng như số lượng các chỉ thị, kết 
quả nghiên cứu ban đầu cho thấy mức độ quan 
trọng của việc thực hiện các chương trình chọn 
giống nhằm nâng cao chất lượng tôm thẻ chân 
trắng góp phần phát triển bền vững cho ngành 
thủy sản.  
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