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ABSTRACT 

Genetic diversity of freshwater fish species in the wild can be negatively 
affected by overexploitation and aquaculture activities, while that of cultured 
populations can be reduced due to evolutionary changes associated in captive 
conditions. In this study, we evaluated genetic diversity of climbing perch 
(Anabas testudineus), an important species in aquaculture and fisheries, in 
one cultured (called square-head, in Hau Giang province) and 3 wild 
populations (sampled in Ca Mau, Hau Giang and Dong Thap provinces) 
using random amplified polymorphic DNA (RAPD) and inter-simple sequence 
repeat (ISSR) techniques. Total 83 specimens were amplified using 7 primers 
(1 RAPD and 6 ISSR primers). All populations showed moderate levels of 
genetic diversity, evidenced by the percentage of polymorphism (ranged 
78.9% - 85.9%) and heterozygosity (averaged 0.192 - 0.258). Wild fish 
population in Ca Mau had the highest genetic diversity. Results also revealed 
that a high portion of total genetic variation existed within populations 
(92%), while genetic differentiation among populations was low 
(Gst=0.0648), indicating a high level of gene flow (Nm = 7.2) among 
populations. Low genetic difference among climbing perch populations could 
be affected by anthropogenic activities and geographic feature such as 
river/canal systems of the Mekong delta.  

TÓM TẮT  

Sự đa dạng di truyền của các quần thể cá nước ngọt tự nhiên có thể bị ảnh 
hưởng xấu bởi việc khai thác quá mức và các hoạt động trong nuôi trồng thủy 
sản, trong khi đó các quần thể cá nuôi lại có thể bị giảm sút do các quá trình 
thay đổi di truyền trong điều kiện nuôi. Nghiên cứu này nhằm đánh giá sự đa 
dạng di truyền của loài cá rô đồng (Anabas testudineus), 1 loài cá rất quan 
trọng trong nuôi trồng và đánh bắt thủy sản, ở 1 quần thể cá nuôi (được gọi 
là cá rô đầu vuông ở tỉnh Hậu Giang) và 3 quần thể cá tự nhiên (được thu tại 
Cà Mau, Đồng Tháp và Hậu Giang) sử dụng các kỹ thuật RAPD (Random 
amplified polymorphic DNA) và ISSR (Inter-simple sequence repeat). Tổng 
cộng 83 mẫu đã được khuyếch đại với 7 loại mồi (1 mồi RAPD và 6 mồi 
ISSR). Bốn quần thể cá đều cho thấy mức độ đa dạng di truyền trung bình, 
thể hiện qua các thông số: tỉ lệ gene đa hình (từ 78,9% - 85,9%) và tỉ lệ dị 
hợp (trung bình từ 0,192 – 0,258). Quần thể cá tự nhiên ở Cà Mau có sự đa 
dạng di truyền cao nhất. Kết quả nghiên cứu cũng cho thấy phần lớn trong 
tổng số biến dị di truyền tồn tại trong cùng 1 quần thể (92%), trong khi đó sự 
khác biệt di truyền giữa các quần thể lại thấp (giá trị Gst = 0,0648), chứng tỏ 
mức độ trao đổi gene cao (Nm=7,2) giữa các quần thể. Sự khác biệt di truyền 
thấp có thể do bị ảnh hưởng bởi các hoạt động của con người và đặc điểm 
địa lí như hệ thống sông ngòi kênh rạch ở Đồng bằng sông Cửu Long. 
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1 GIỚI THIỆU 

Cá rô đồng là một trong những loài cá nước 
ngọt được nuôi phổ biến ở Đồng bằng sông Cửu 
Long (ĐBSCL) bởi vì chúng dễ nuôi, có sức chịu 
đựng cao, chất lượng thịt ngon và có nhu cầu thị 
trường cao (Trương Thủ Khoa và Trần Thị Thu 
Hương, 1993). Năm 2009, người dân nuôi cá rô ở 
Hậu Giang phát hiện ra một dòng cá rô đồng mới 
từ ao nuôi, được gọi là cá rô đầu vuông. Dòng cá 
này có hình dạng đầu hơi vuông, tăng trưởng 
nhanh và có kích cỡ lớn hơn cá rô đồng thường. 
Theo người dân ở Hậu Giang, đàn cá rô đầu vuông 
được nhân giống ban đầu từ 70 cá thể. Nếu vậy thì 
sự đa dạng di truyền của cá rô đầu vuông này có 
thể là rất thấp. Mặc dù, cá rô đồng đóng một vai trò 
khá quan trọng trong nuôi trồng thủy sản, song có 
rất ít nghiên cứu tập trung phân tích đa dạng di 
truyền của các quần thể ở các vùng phân bố tự 
nhiên của chúng, đặc biệt là ở ĐBSCL. 

Ngày nay, nguy cơ bị đe dọa của nhiều loài 
trong tự nhiên đang có xu hướng tăng bởi sự thay 
đổi môi trường, cạnh tranh nguồn nước, thức ăn, 
đánh bắt tự do không kiểm soát,… (Sverdrup-
Jensen, 2002). Vì vậy, quần thể các loài cá đang có 
xu hướng giảm về số lượng ngày càng nhanh, cá rô 
đồng cũng không ngoại lệ. Sự giảm về số lượng 
thường gắn với sự suy giảm về đa dạng di truyền, 
một yếu tố di truyền đóng vai trò rất quan trọng đối 
với khả năng thích ứng trước sự thay đổi liên tục 
của môi trường và khả năng phát triển bền vững 
của loài hoặc quần thể. Việc bảo tồn sự đa dạng di 
truyền cũng cần thiết cho sự phát triển của quần thể 
hiện tại cũng như trong tương lai.  

Gần đây, để đảm bảo cho việc bảo tồn nguồn 
gene và nhân giống của các loài ngày càng hiệu 
quả, nhiều phương pháp và chỉ thị DNA đã được 
sử dụng để nghiên cứu về sự đa dạng di truyền của 
các loài khác nhau (Mondini et al., 2009). Kỹ thuật 
PCR (polymerase chain reaction) được phát triển 
và được áp dụng rộng rãi vì sự đơn giản và tỉ lệ 
thành công cao (Bardakci, 2001). So với các kỹ 
thuật khác, RAPD và ISSR đã thu hút sự chú ý của 
nhiều nhà khoa học. Có lẽ bởi những kỹ thuật này 
rất đơn giản, có thể tạo ra những vạch đa hình với 
tính lặp lại cao, chỉ cần một lượng nhỏ DNA mà 
không cần biết trước trình tự DNA, mà lại hiệu quả 
kinh tế. Kỹ thuật RAPD và ISSR cũng được ứng 
dụng thành công trong việc phân tích đa dạng di 
truyền của một số loài thủy sinh (Chen and 
Leibenguth, 1995; Nie et al. 2012; Saad et al. 
2012). 

Nghiên cứu này nhằm đánh giá sự đa dạng di 
truyền của các dòng cá rô đồng bằng các chỉ thị 
phân tử RAPD và ISSR, cung cấp thông tin hữu ích 
và cần thiết cho chương trình nhân giống và bảo 
tồn nguồn gene cá rô.  

2 PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

2.1 Thu mẫu 

Cá rô đầu vuông được thu ở Hậu Giang. Cá rô 
đồng tự nhiên được thu ở Cà Mau (huyện U Minh), 
Hậu Giang (Châu Thành A) và Đồng Tháp (Vườn 
quốc gia Tràm Chim). Mỗi quần thể được thu 30 
mẫu (tổng cộng 120 mẫu). Tuy nhiên, chỉ có 83 
mẫu (gồm 20 mẫu cá Cà Mau, 19 mẫu Đồng Tháp, 
20 mẫu Hậu Giang và 24 mẫu cá đầu vuông) ly 
trích DNA và khuếch đại (PCR) thành công. 

2.2 Ly trích DNA 

DNA được ly trích từ vây cá sử dụng phương 
pháp phenol-chloroform (Taggart et al. 1992) đã có 
hiệu chỉnh. Vây cá lưu trữ trong 95% ethanol được 
cắt, nghiền nhỏ bằng 750 µL dung dịch ly trích 
(HCl 1M, NaCl 5M, EDTA 0,5M, 0,5% SDS, Ure 
4M), 200 µL dung dịch CTAB (Tris HCl 1M, NaCl 
5M, EDTA 0,5M, 2% CTAB) và 50 µL proteinase 
K (Merk, Germany) (20 μg/mL), sau đó ủ qua đêm 
ở 550C. Protein và các chất lắng khác được kết tủa 
và phân lập với DNA bằng hỗn hợp phenol: 
chloroform: isoamyl alcohol (25:24:1) và 
chloroform: isoamyl alcohol (24:1) và ly tâm 
13000 vòng/phút trong 10 phút ở 250C. DNA từ 
phần dung dịch nổi phía trên được kết tủa bởi 600 
µL isopropanol lạnh và ly tâm lạnh 13000 
vòng/phút trong 5 phút ở 40C. Sau đó rửa lại DNA 
kết tủa bằng ethanol 70% rồi phơi khô ở nhiệt độ 
phòng ít nhất 1 giờ. Cuối cùng, pha loãng DNA 
trong 80µL dung dịch TE và lưu trữ ở -200C cho 
tới khi sử dụng.  

2.3 Điện di 

Sử dụng phương pháp điện di trên gel agarose 
để kiểm tra chất lượng DNA đã ly trích và sản 
phẩm PCR. Sau khi ly trích DNA, dùng gel 
agarose 1% để kiểm tra sự hiện diện và độ tinh 
sạch của DNA. Nấu hỗn hợp 0,4 g agarose hoà tan 
trong 40 mL dung dịch TBE 1X rồi đổ vào khay 7 
x 10 cm. DNA được bơm vào từng giếng trong gel 
và chạy ở 60 V trong 35 phút. Sau đó nhuộm gel 
bằng ethidium bromide (0,5 µg/mL) ít nhất 15 phút 
trước khi đưa lên bàn đọc gel. Những mẫu DNA có 
chất lượng tốt sẽ cho những vạch sáng rõ. Những 
mẫu đó sẽ được chọn cho phản ứng PCR sau đó. 
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Tương tự, phương pháp điện di cũng được dùng 
để ước tính kích cỡ của sản phẩm PCR dựa theo 
thang chuẩn 100-bp (Fermentas). Tuy nhiên trong 
trường hợp này, sản phẩm PCR được điện di trên 
gel 1,2% ở 50V trong 80 phút. 

2.4 Khuyếch đại PCR 

Trước tiên, tất cả các mồi được sàng lọc với 1 
hoặc 2 mẫu cá bất kì của mỗi dòng để đánh giá 

hiệu quả sử dụng của các mồi. Trong mỗi phản ứng 
PCR, đối chứng âm (không có DNA) được triển 
khai để kiểm tra sự nhiễm, một hoặc hai mẫu cũng 
được lặp lại để kiểm tra sự ổn định của mồi. 

Sau khi sàng lọc, 7 trong tổng số 20 mồi RAPD 
và ISSR  cho vạch rõ và đa hình được chọn dùng 
trong phân tích đa dạng di truyền của 83 mẫu cá rô 
đồng (Bảng 1). 

Bảng 1: Các loại mồi của RAPD và ISSR cùng với trình tự, GC content, nhiệt độ tan chảy dùng trong 
phân tích đa dạng di truyền cá rô đồng 

Mồi 
Hãng sản 
xuất 

Trình tự 
Số lượng 

Nucleotide
Nhiệt độ 
tan chảy

Trích dẫn 

OPA09 Sigma GGGTAACGCC 10 34 UCSB, 2010 
IG 05 Sigma GACAGACAGACAGACA 16 48,2 Rout et al. 2009 
ISSR811 Sigma GAGAGAGAGAGAGAGAC 17 52,4 Raghuwanshi et al. 2013 
ISSR16 Sigma CACCACCACGC 11 34,2 Sharma et al. 2011 
UBC 8932800 Sigma AGCAGCAGCAGCGT 14 46,7 Raghuwanshi et al. 2013 
Chiu-SSR2 Sigma GGACGGACGGACC 13 48 Pazza et al. 2007 

Micro 11 Sigma GGACGGACGGACGGAC 16 58,4
Fernandes-Matioli et al. 
2000 

Sau khi chuẩn hóa các điều kiện trong phản ứng 
PCR, hỗn hợp 10 µL được dùng cho mỗi phản ứng 
khuyếch đại của cả RAPD và ISSR với các thành 

phần được mô tả như trong Bảng 2. Thành phần 
trong hỗn hợp phản ứng của RAPD và ISSR tương 
tự như nhau. 

Bảng 2: Các thành phần PCR 

Giai đoạn 
ISSR RAPD 

Nhiệt độ Thời gian Chu kì Nhiệt độ Thời gian Chu kì 
Biến tính đầu tiên 95oC 5 phút 1 95oC 5 phút 1 
Biến tính 95oC 30 giây  94oC 1 phút  
Gắn mồi 46oC 40 giây 40 40oC 1 phút 10 giây 35 
Nối dài 72oC 60 giây  72oC 1 phút 30 giây  
Nối dài cuối cùng 72oC 5 phút 1 72oC 10 phút 1 

Chu kì phản ứng PCR được mô tả trong Bảng 
3. Phản ứng PCR của RAPD và ISSR khác nhau về 
nhiệt độ gắn mồi, thời gian, và chu kì lặp lại. Sau 
khi kết thúc phản ứng PCR, sản phẩm được đem đi 
điện di trên gel agarose 1,2% sau đó đọc kết quả 
trên bàn đọc gel. 

Bảng 3: Chu kì nhiệt trong phản ứng PCR của 
RAPD và ISSR 

Thành phần ISSR/RAPD
Dung dịch đệm (100mM Tris,  
500 mM KCl; 0.1% gelatin; pH 9,0) 

1,5 mM

dNTP (Fermentas) 0,2 mM
MgCl2 (Fermentas) 1,5 mM
Mồi 8 pmoles
Tap polymerase (Fermentas) 2 U
DNA (ước tính) 300 ng

2.5 Phương pháp xử lý số liệu 

Cả hai kỹ thuật phân tử RAPD và ISSR đều có 
tính chất giống nhau là những chỉ thị trội, do đó số 
liệu di truyền của hai chỉ thị này được phân tích 
chung bằng chương trình GenAIEx 6,5 (Peakall 
and Smous, 2012) và Popgene 1,3 (Yeh et al., 
1999). GenAIEx 6,5 được sử dụng để ước tính 
phần trăm của sự đa hình, số lượng allels quan sát 
và mong đợi, và tỉ lệ dị hợp cho mỗi quần thể. 
Khoảng cách di truyền (Genetic distance) và mức 
độ giống nhau về di truyền (Genetic identity) (Nei, 
1972) giữa các quần thể cá được đánh giá dựa vào 
chương trình Popgene 1,3. Chương trình này cũng 
được dùng để vẽ cây di truyền theo phương pháp 
UPGMA. 
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3 KẾT QUẢ 

3.1 Về đa dạng di truyền của các dòng cá rô 
đồng 

Trên tổng số 83 mẫu cá của 4 dòng cá rô, 7 mồi 
(1 mồi của RAPD và 6 mồi của ISSR) đã tạo ra 
được 71 alleles có kích thước khoảng 250-1700 bp. 
Số vạch trên mỗi mồi dao động từ 5-12. Tỉ lệ gene 

đa hình và tỉ lệ dị hợp tương ứng tăng từ 78,87% 
và 0,192 tới 85,92% và 0,258 (Bảng 4). trong số 4 
dòng cá rô đồng thì dòng cá Cà Mau thể hiện sự đa 
dạng di truyền cao nhất, thể hiện qua các thông số 
khác như tỉ lệ dị hợp, tổng số vạch chung và riêng, 
số alleles quan sát và mong đợi. Ngược lại dòng 
Đồng Tháp có tỉ lệ dị hợp và chỉ số Shannon thấp 
hơn các dòng khác. 

Bảng 4: Các thông số đa dạng di truyền (Mean ± SE) của 4 dòng cá rô đồng qua 7 mồi (1 RAPD + 6 
ISSR) 

Dòng cá 
Số mẫu 

 
Số vạch 

riêng
Tỉ lệ gene đa 

hình (% P) 
Số alleles quan 
sát được (na)*

Số alleles mong 
đợi (ne)*

Tỉ lệ dị hợp 
(He)* 

Chỉ số 
Shannon 

Cà Mau 20 2 85,92 
1,746

(0,077)
1,426

(0,041)
0,265 

(0,021) 
0,397 

(0,028) 

Đồng Tháp 19 2 80,28 
1,634

(0,090)
1,308

(0,040)
0,198 

(0,021) 
0,305 

(0,029) 

Hậu Giang 20 2 80,28 
1,577

(0,098)
1,374

(0,042)
0,235 

(0,022) 
0,352 

(0,030) 

Đầu vuông 24 0 78,87 
1,620

(0,103)
1,348

(0,041)
0,218 

(0,022) 
0,331 

(0,030) 

Tổng cộng 83 
81,31 
(1,56) 

1,651
(0,044)

1,364
(0,020)

0,223 
(0,011) 

0,347 
(0,015) 

3.2 Về sự khác biệt di truyền giữa các dòng 
cá rô đồng 

Các thông số Nei về mức độ giống nhau và 
khoảng cách di truyền giữa các dòng cá tương ứng 
trong khoảng từ 0,964 – 0,984 và 0,019 – 0,036 
(Bảng 5). Trong đó, dòng Đồng Tháp có sự khác 
biệt di truyền lớn nhất so với các dòng còn lại. 
Ngược lại, dòng cá Cà Mau có sự khác biệt di 
truyền thấp nhất. Phân tích sự biến động di truyền 

cấp phân tử (Bảng 6) cho thấy rằng biến động di 
truyền khá thấp giữa các dòng, đóng góp 8% trong 
tổng số biến động di truyền, còn lại 92% là biến 
động di truyền trong cùng một dòng. Sự khác biệt 
di truyền cũng được thể hiện rõ trong cây di truyền 
theo phương pháp UPMA (Hình 1), trong đó, dòng 
cá Đồng Tháp tách ra một nhánh khác biệt với các 
dòng khác. Tuy nhiên, khoảng cách di truyền giữa 
các nhóm nhỏ. 

Bảng 5: Mức độ tương đồng di truyền (dưới đường chéo) và khoảng cách di truyền (trên đường chéo) 
giữa các dòng cá rô dựa trên chỉ thị RAPD và ISSR 

 Cà Mau Đồng Tháp Hậu Giang Đầu vuông 
Cà Mau *** 0,029 0,019 0,016 
Đồng Tháp 0,971 *** 0,028 0,036 
Hậu Giang 0,981 0,973 *** 0,030 
Đầu Vuông 0,984 0,964 0,970 *** 

Bảng 6: Phân tích nguồn biến động di truyền (AMOVA) của 4 dòng cá rô 

Nguồn Df 
Tổng bình 

phương
Trung bình bình 

phương
Biến động 

ước tính 
Phần trăm 

Giữa các dòng 3 109 36,5 1,13 8% 
Trong cùng dòng 79 1042 13,2 13,20 92% 
Tổng cộng 82 1151 14,33 100% 

Ghi chú:   df: độ tự do   
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Hình 1: Cây di truyền UPGMA dựa theo khoảng cách di truyền Nei (1978) giữa các dòng cá rô 

3.3 Thảo luận 

Kết quả nghiên cứu cho thấy bốn dòng cá rô 
đồng của Việt Nam có sự đa dạng di truyền tương 
đối cao (thể hiện qua tỉ lệ gene đa hình tăng từ 
78,87% tới 85,92%, và tỉ lệ dị hợp tăng từ 0,192 tới 
0,258) so với các nghiên cứu khác sử dụng cùng 
loại chỉ thị phân tử (RAPD và ISSR). Ví dụ, Yoon 
và Kim (2001) cho thấy rằng tỉ lệ gene đa hình từ 5 
mồi của RAPD bao gồm cả OPA 09 (như đã sử 
dụng trong nghiên cứu) trên cá da trơn Hàn Quốc 
(Silurus asotus) dao động từ 56,4 % tới 59,6 %. 
Trong một nghiên cứu khác, Casu et al. 2009 sử 
dụng ISSR để phân biệt Mediterranean Diplodus 
spp. and Dentex dentex (Sparidae), ông ghi nhận 
rằng phần trăm đa hình khoảng từ 27,8 – 40,2 %, 
và tỉ lệ dị hợp từ 0,082 – 0,127.  

Việc khai thác cá quá mức và các hoạt động 
nuôi trồng thủy sản khác như sản xuất giống nhân 
tạo và nuôi thương phẩm có thể là nguyên nhân 
dẫn đến sự suy giảm đa dạng di truyền của các 
quần thể tự nhiên (Frost et al., 2006; Ford and 
Myers, 2008). Ở Cà Mau, trước năm 2012, nuôi cá 
rô hầu như chưa có, trong khi các tỉnh Hậu Giang 
và Đồng Tháp, phong trào nuôi cá đã có từ lâu và 
phát triển mạnh trên phạm vi rộng. Ford and Myers 
(2008) nghiên cứu trên cá hồi và tìm thấy rằng 
những hoạt động nuôi trồng thủy sản có thể làm 
giảm sự đa dạng di truyền của dòng cá tự nhiên, do 
cá nuôi thất thoát ra môi trường ngoài và lai tạo với 
cá tự nhiên. Điều này có thể là nguyên nhân của đa 
dạng di truyền ở các tỉnh Hậu Giang và Đồng Tháp 
thấp hơn so với Cà Mau. Một kết quả tương tự 
được tìm thấy trong một nghiên cứu khác với tôm 
càng xanh, trong đó, dòng tôm Cà Mau có mức đa 
dạng di truyền cao nhất so với các tỉnh khác là Cần 
Thơ và Long An (Duong Thuy Yen et al. 2013). . 

Mức độ đa dạng di truyền tương tự nhau giữa 
các dòng cá đầu vuông và dòng cá tự nhiên Hậu 
Giang cho thấy chưa thể khẳng định dòng cá nuôi 
trải qua sự mất gen nghiêm trọng. Tuy nhiên, các 
nghiên cứu khác đã tìm thấy rằng dòng cá nuôi có 
sự đa dạng di truyền thấp hơn dòng cá tự nhiên. 

Hidayat and Senanan (2010) đã ghi nhận lại rằng 
dòng cá rô đồng tự nhiên ở Thái Lan có sự biến 
động di truyền gene mtDNA cao hơn dòng cá nuôi 
(đa dạng kiểu haplotype tương ứng = 0,52 và 0,10). 
Tương tự, cá chẽm (Lates calcarifer) trong điều 
kiện nuôi có sự đa dạng di truyền thấp hơn dòng cá 
tự nhiên qua sử dụng phương pháp RAPD 
(Rajasekar et al., 2012).  

Sự trao đổi gen cao gây ra sự đa dạng di truyền 
thấp giữa các dòng cá rô có thể là do tác động của 
con người hoặc đặc điểm địa lí như hệ thống sông 
ngòi kênh rạch. Hoạt động mua bán cá cho nuôi 
trồng thủy sản và tiêu thụ của con người diễn ra rất 
nhộn nhịp và trên diện rộng ở ĐBSCL. Đặc biệt, 
không chỉ cá rô mà còn nhiều loại cá đồng khác ở 
Cà Mau thường xuyên được đem đi bán cho các 
nơi khác trong vùng. Những hoạt động đó có thể 
làm tăng trao đổi gene giữa các dòng cá rô. Như 
Hasselman et al., 2013 đã khẳng định sự trao đổi 
gene do con người gây ra phổ biến ở nhiều loài. 
Hơn nữa, hệ thống sông ngòi dày đặc của ĐBSCL 
cùng với tập tính di trú của cá rô có thể làm tăng sự 
trao đổi gen giữa các vùng, đặc biệt là vào mùa 
mưa (tháng 8-11). Vị trí địa lí cũng một phần nào 
đó cho thấy rằng dòng cá Đồng Tháp có sự khác 
biệt di truyền lớn hơn các dòng khác. Tỉnh Đồng 
Tháp nằm trên nhánh sông Tiền của hệ thống sông 
Mekong trong khi hai tỉnh Cà Mau và Hậu Giang 
nằm dưới nhánh sông Hậu của hệ thống sông 
Mekong. Sekino and Hara’s (2000) dựa vào 
allosyme data chứng minh rằng dòng cá rô ở Thái 
Lan bị ảnh hưởng bởi đặc điểm địa hình, chủ yếu là 
hệ thống sông ngòi. Cũng bằng cách phân tích 
allozyme, Maltagliati (1998) đã chứng minh sự 
tương quan giữa khoảng cách di truyền và khoảng 
cách địa lí đối với loài Aphanius fasciatus sống ở 
vùng nước lợ nước Ý, và cho rằng chính khoảng 
cách địa lý tạo nên cấu trúc của loài cá này.  

Sự khác biệt di truyền giữa các dòng cá rô trong 
nghiên cứu này thấp hơn rất nhiều so với các 
nghiên cứu khác cũng làm với cá rô đồng nhưng sử 
dụng các chỉ thị khác. Nghiên cứu trình tự gene 

Đồng Tháp 

Hậu Giang 

Cà Mau 

  Đầu vuông 
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vùng D-loop của mtDNA trên cá rô đồng ở 
Malaisia, Jamsari et al. (2010) tìm thấy sự biến 
động di truyền thấp trong cùng 1 dòng (15,28%) 
trong khi biến động di truyền giữa các dòng lại lớn 
(84,78%). Tương tự, sự biến động di truyền giữa 
các dòng cá rô ở Thái Lan cũng đươc chứng minh 
là khá cao dựa trên phương pháp PCR-RFLP trong 
ti thể (Hidayat and Senanan, 2010). Ngược lại với 
những nghiên cứu đó, nghiên cứu này cho thấy sự 
biến động di truyền rất thấp giữa các dòng cá rô có 
thể 1 phần do chỉ thị đã sử dụng (RAPD và ISSR). 

Chỉ thị ISSR rất phổ biến trong phân tích đa 
dạng di truyền ở thực vật (Reddy et al. 2002; Sica 
et al. 2005; Li and Ge, 2001) hơn là ở cá. Gần đây, 
chỉ thị này được áp dụng trên nhiều sinh vật khác 
như động vật biển không xương sống và cá (Casu 
et al., 2009). Cũng gần đây, Miguel et al., 2007 đã 
chứng minh ISSR rất hữu ích cho phân tích đa 
dạng di truyền và định rõ bố mẹ và các mối quan 
hệ của trai nước mặnMytilus dựa vào việc tìm ra rất 
nhiều vạch đa hình cung cấp thông tin về loci cùng 
lúc. Với kết quả cho sự biến động di truyền khá cao 
trong cùng 1 dòng của nghiên cứu này cho thấy 
ISSR có thể ứng dụng để đánh giá sự đa dạng di 
truyền của cá rô đồng cũng như các loài cá khác. 

Cùng với các chỉ thị phân tử khác, RAPD và 
ISSR là những công cụ rất hữu ích cho nhiều ứng 
dụng trong nuôi trồng và đánh bắt thủy sản, như 
nhận dạng cá thể và phả hệ, chuẩn đoán bệnh, và 
cải thiện các tính trạng trong chương trình nhân 
giống (Yoon and Kim, 2001; Holsinger et al., 
2002). RAPD và ISSR là những kỹ thuật đơn giản, 
không cần phải biết trước trình tự đoạn gene trước 
đó (Bardakci, 2001; Godwin et al., 1997; Kol and 
Lazebny, 2006). RAPD và ISSR có thể thể hiện sự 
đa hình mà không cần quy trình phức tạp (Nagaoka 
and Ogihara, 1997; Esselman et al., 1999). Hơn 
nữa, 2 kỹ thuật này rất hữu ích khi thời gian và tài 
chính bị hạn chế (Abbot, 2001). Tuy nhiên, do là 
chỉ thị trội nên 2 chỉ thị phân tử này không thể 
phân biệt được cá thể đồng hợp hay dị hợp 
(Kosman and Leonard, 2005), do đó, hai chỉ thị 
này ít thông tin hơn các chỉ thị đồng trội khác như 
RFLP (Genet 1983). 

4 KẾT LUẬN VÀ ĐỀ XUẤT 

4.1 Kết luận 

Với hai chỉ thị phân tử RAPD và ISSR, cả bốn 
quần thể cá rô đồng tại ĐBSCL của Việt Nam đều 
cho thấy mức độ đa dạng di truyền tương đối cao, 
trong đó, quần thể cá rô Cà Mau thể hiện sự đa 

dạng di truyền cao nhất. Đây có thể là nguồn vật 
liệu tốt cho các chương trình chọn giống. 

Kết quả nghiên cứu cho thấy hai chỉ thị phân tử 
RAPD và ISSR có thể sử dụng trong phân tích đa 
dạng di truyền. Hơn nữa, hai chỉ thị này rất đơn 
giản và ít tốn kém nên khả năng ứng dụng trong 
thực tế cao. 

4.2 Đề xuất 

Kết hợp nhiều chỉ thị phân tử trong đánh giá sự 
đa dạng di truyền và cung cấp thêm thông tin về 
các thông số di truyền quan trọng như kích cỡ quần 
thể hiệu quả, hệ số cận huyết,… của các dòng cá rô 
đồng, đặc biệt là dòng cá rô đầu vuông. Bên cạnh 
đó, quần thể cá nuôi cần được nuôi cách ly với 
quần thể cá tự nhiên để hạn chế sự trao đổi gene 
giữa quần thể nuôi và tự nhiên. 
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