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1. Đ ặ t  v â n  đề

Theo bản tóm tắ t  của FAO, 55% số  lượng lợn trên  th ế  giới thuộc về vùng châu  Á Thái 

Bình Dương và chiếm đến 37% các giông được thông kê (Scherf, 2000). Nhiều nghiên cứu về 

đa dạng di truyền đã được tiến  h à n h  trê n  các giông lợn châu Áu (Laval e t al., 2000, Lemus- 

Flores et al., 2001), T ru n g  Quốc (Li e t  al, 2000; Fan et al., 2002, Yang e t al., 2003), H àn 

Quốc (Kim et al., 2002), và dự án  nghiên  cứu lớn đang được tiến h à n h  đê đánh  giá mức độ 

đa dạng di truyền của 50 giông lợn T rung  Quốỉc, so sánh  với 59 giông lợn châu  Âu (Blott et 

al., 2003). Cho đến nay, các n g h iên  cứu về đa dạng sinh học các giông lợn Việt N am  sử dụng 

các phương pháp sinh học p h ân  tử  còn r ấ t  hạp  chế.

Chí thị di t ruyền  (genetic m arker) là phương tiện tiện lợi đê đánh  giá mức độ đa hình 

di truyền trong và giữa các giông. Chỉ th ị MS, do bản  chất đa hình cao, tập  t ru n g  và phân  

bố trên toàn bộ hệ gen và dễ dàng  xác định kiểu gen (genotyping), được sử dụng  rộng rãi 

trong các nghiên cứu về đặc trư n g  loài, đa dạng di truyền  quần thể  của động vật. Trong 

nghiên cứu này, chúng tôi sử dụng  10 MS để đánh giá mức độ đa h ình và quan  hệ di truyền  

giữa các giông lợn: 5 giông lợn nội Việt N am  được thu  thập  ở các vùng địa lý khác  nhau,

2 giống lợn ngoại nhập vào Việt Nam, 3 giống lợn thương mại châu Âu và giông lợn nòi châu Âu.

2. N g u y ê n  l iệu  v à  p h ư ơ n g  p h á p

Máu và tinh  t rù n g  từ  317 con lợn thuộc 11 giông lợn được thu  từ  các vùng  khác nhau
và được tống kết ở bảng  1.

Bảng 1: Các thông tin về mẫu

Giông V ùng lấy m ẫu Loại mẫu
S ố  lượng

Đực Cái Tổng số

Cỏ Con Cuông, Nghệ An Máu 13 18 31

Mẹo Quỳ C hâu, Nghệ An Máu 15 17 32
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Móng Cái Hải Phòng Máu 11 21 32

Mường Khương Mường Khương, Lào Cai M áu 5 27 32

Tạp Ná Thông Nông, Cao Bằng Máu 12 13 25

Landrace (Việt Nam) Hà Nội M áu 5 12 17

Yorkshire (Việt Nam) Hà Nội M áu 2 20 22

Landrace (Đức) Baden-W ỹrttemberg, Đức M áu/Tinh trùng 6 26 32

Large White (Đức) Baden-W ỹrttemberg, Đức M áu/Tinh trùng 8 22 30

Pietrain (Đức) Baden-W ỹrttemberg, Đức M áu/Tinh trùng 4 28 32

European Wild Boar Các vùng khác nhau  của Đức Máu 19 13 32

Tông sô 100 217 317

Đê phân tích theo nhóm di truyền, 11 giông lợn được chia làm 3 nhóm dựa trên  cách 
thu mẫu: nhóm lợn nội Việt Nam (VB) bao gồm cỏ, Mẹo, Mường Khương và Tạp Ná (lợn 
Móng Cái không được xếp vào nhóm này vì Móng Cái được thu  từ  trạ i giông, trong khi đó 
các giông lợn nội khác được thu  ngẫu nhiên từ  các hộ gia đình); nhóm lợn ngoại nhập vào 
Việt Nam (XB) bao gồm Landrace và Yorkshire; nhóm lợn ngoại châu Au (EB) gồm có 
Landrace, Yorkshire và P ie tra in  của Đức.

ADN bộ gen được tách chiết từ máu và tinh  trùng  theo Ausubel và cộng sự (1995).

Trình tự mồi của 10 MS và điều kiện phản  ứng PCR được trình  bày ở bảng 2.

Báng 2 . Trình tự mồi và điều kiện phản ứng PCR của 10 MS

Locus MgCL,
ỊmM]"

TaỊOCj,., Mồi xuôi Mồi ngược

SWR345 3,0 60 AACAGCTCCGATTCAACCC TACTCAGCCTTAAAAGGAAGGG

SW489 3,0 55 CAAGTGTGAAATTTGTGCGG CGAAGTGCTAACTATAAGCAGCA

ỈFNG 2.1 58 ATTAGACCCCTAGCCTGGGA GTTGGTCCTGTTCTCCAATAGG

SW2019 1,9 60 ATGATGCGAACCTGGAACTC TATGTGTAACTTGGTCCCATCxC

TNFB 2.1 60 CTGGTCAGCCACCAAGATTT GGAAATGAGAAGTGTGGAGACC

SW1083 3,0 50 CCTTGCTGGCCTCCTAAC CATACTCCAAAATTTCTATGTTGA

SW2410 3,0 56 ATTTGCCCCCAAGGTATTTC CAGGGTGTGGAGGGTAGAAG

SW957 3,0 54 AGGAAGTGAGCTCAGAAAGTGC ATGG AC AAG CTTG GTTTTC c
S0215 2.5 58 TAGGCTCAGACCCTGCTGCAT TGGGAGGCTGAAGGATTGGGT

SW2427 3,0 60 GCATGTTATTGAGTTGATGTGTAGG TCGGAATTCCAGAAAATTGG

h: Nồng độ M gC l,>; 2>: N hiệ t độ bám
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- Phản  ứng PCR được tiến hành  trên  máy chu tr ình  nhiệt PTC-200 (MJ-Research, 
W atertown, USA) vối chư tr ình  nhiệt bao gồm các bước: 92°c - 2 phú t 15 giây, 54-60°C-40 
giây; 72”C - 45 giây; 92°c -15 giây; 54-60°C - 40 giây; 72°C- 45 giây; lặp lại 32 chu ký từ  bước 
4 đến bước 6; 92“C - lõ  giây; 54-60°C - 40 giây; 72°c - 5 phút, giữ ở 10°c.

- Phân tích độ dài MS được tiến h àn h  trên  máy đọc tr ình  tự huỳnh quang laser tự 
động (Automated Laser Fluorescent DNA-Sequencer, Pharm acia, Freiburg) sử dụng điện di 
biến tính trên  Hydrolink gel 5% với hệ đệm 0,6x TBE. Điện di được tiến  h àn h  trong 150 
phút ở 1500 V, 50°c. Độ dài allele được xác định dựa trên  chỉ thị độ dài trong và ngoài 
(internal and external length marker).

- Phân  tích sô' liệu: sô' lượng allele hiệu quả (Effective N um ber of Alleles: ENA) được 
tính toán theo Kimura và Crow (1964), hàm  lượng thông tin  đa hình (Polymorphism 
Information Content: PIC) theo Botstein (1980), chương tr ình  phần  mềm BIOSYS-2 (Sherf 
2000) được sử dụng đê xác định độ dị hợp tử (Heterozygosity), độ lệch so với cân bằng 
Hardy-Weinberg, giá trị F theo Wright (1978) và khoảng cách di truyền  chuẩn theo Nei's 
(1972). Khoảng cách di truyền  chuẩn được sử dụng để xây dựng cây phả hệ (phylogenetic 
tree) bằng phương pháp ƯPGMA (Unweighted Pa ir  Group M easure  using Arithmetic 
Averages), giá trị bootstrap với 1000 lần lấy m ẫu (resampling) được tính  toán theo 
BOOTDIST routine.

3. K ế t  q u ả  t h ả o  lu ậ n

3.1. M ức đỏ đơ h ìn h  của M S và của  các nhóm  ỈỢn

Phân  tích kiểu allele (gen) của toàn bộ 317 mẫu với 10 MS đều cho kết quả tin cậy. 
Các hiệu ứng ảnh  hưởng đến kết quả kiểu gen như hiệu ứng trượt (slipped effect), hiệu ứng 
cấu hình (conformation effect), khuếch đại trội (preferred amplification), khuếch đại vai 
(shoulder amplification) trong toàn bộ nghiên cứu này dễ dàng được nhận  ra, vì thê không 
ánh hướng kết quả phân tích. Hình 1 là kết quả phân tích kiểu gen trên  điện di Hydrolink 
của 1 MS điển hình.

Hình 1; Kết quả phân tích kiểu gen của locus SW2019 
M: Chỉ thị độ dài (length marker)

Tạp clti Khoa học ĐHQCÌHN. KH I N & CN, T.xx, So 4. 2004
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Kết quả về các thông sô" đánh giá mức độ đa hình được tr ình  bày ở bảng 3. Theo kết 
quả bảng 3, sô" lượng allele của từng locus tính trên  toàn bộ quần  thê là dao động từ  locus 
IFNG  có số  lượng allele thấp  n h ấ t  (9) đến số  lượng allele cao n h ấ t  là 18 ở locus TNFB. Số  
lượng allele trung  bình tính  trên  toàn bộ quần thể đạ t 14,4. Ở hầu  hế t các locus, sô' lượng 
allele phát hiện được ở nhóm lợn nội Việt Nam đều cao hơn ỏ 2 nhóm lợn còn lại. Chỉ có 
nhóm lợn nội Việt Nam m ang tấ t  cả các allele phát hiện được ở 4 locus (SW 489 , SW 1083 , 
SW 2410  và SW 957).

Bảng 3: Đa dạng di truyền theo locus và theo nhóm lợn

Các thõng sô’ Nhóm
VB XB EB Tông số allele

Locus SW R345 8 8 8 11
SW 489 14 3 5 14
IFNG 6 4 5 9
SW 2019 8 8 7 10
TNFB 14 9 13 18
SW 1083 17 3 3 17
SW 2410 17 5 5 17
SW 957 17 6 6 17
S0215 15 1 4 16
SW 2427 12 7 8 15

Sô’ lượng allele trung  bình 12,8 5,4 6,4 14,4
ENA 6,17 2,77 3,31
PIC 0,78 0,50 0,55
Ho 0,69 0,51 0,53
HẼ 0,80 0,54 0,58
NLE 7,00 9,00 8,00
F.S 0,089 0,022 0,005
Fst 0,050 0,028 0,097
% locus đa hình 100 90 100

VB: Nhóm lợn Việt Nam; XB: Nhóm lợn ngoại nhập vào Việt nam; EB: Nhóm lợn 
ngoại châu Au; ENA: Sô" lượng allele hiệu quả (Effected number of alleles), PIC: Giá 
trị mang thông tin đa hình (Polymorphism Information Content); H(): Độ dị hợp tử 
theo thực tế (Observed heterozygosity); HE: Độ dị hợp tử theo lý thuyết (expected 
heterozygosity); NLE: Sô" lượng locus thuộc cân bằng Hardy*Weinberg. F|S: hệ sô' di 
truyền nội loài (inbreeding coefficient) ! Fst: Khác biệt di truyền giữa các giống 
(genetic differentiation).

Tất cả các MS sử dụng đều đa h ình  (trừ locus S0215  đơn hình ở 2 giống lợn ngoại 
nhập). Số lượng allele trung  bình tính  trên  toàn bộ 10 MS của nhóm lợn nội Việt N am  (12,8) 
cao gấp 2 lần so vói nhóm lợn châu Âu (6,4) và hơn 2 lần so với nhóm lợn ngoại nhập  (5,4). 

Sô' lượng allele trung  bình của các giông lợn châu Âu chúng tôi thu  được ỏ nghiên cứu này 
cũng tương ứng vối kế t quả về số allele trung  bình của giông lợn Mexico (6,8) và lợn thương

Tạp chí Khoa học ĐHQGHN, K IỈTN  & CN. r.xx, Sổ4, 2004
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mại (6,7) theo phân  tích của Lemus-Flores và cộng sự (2001). Theo Fan và cộng sự (2002), 
SCI lượng allele tru n g  b ình của giông lợn nội Trung Quốc thu  m ẫu tạ i các tran g  trại là  thấp 

hơn (3,7-5,8). Điều này phù hợp với kết quả phân  tích giông lợn Móng Cái trong nghiên cứu 

này, số  allele tru n g  bình của giông lợn Móng Cái (5,7) thấp  hơn h ẳn  so với giông lợn nội 
khác. Kết quả này có thể  được giải thích là: giông lợn Móng Cái được thu  ở trạ i  giông, nơi có 
sự can thiệp của chương tr ìn h  chọn giông theo những tính  trạn g  mong m uốn  (khả năng sinh 

sản, tăng trọng) vì thê  mức độ đa dạng sẽ thấp  hơn các giông nội được thu  m ẫu ngẫu nhiên 

từ  các hộ gia đình.

Giá trị PIC đánh  giá mức độ mang thông tin  của chỉ thị. Nếu số  lượng allele của một 

locus càng lớn (tức là khoảng phân  hố  của tần  số  x uấ t hiện các allele càng rộng) thì mức độ 
mang thông tin  của chỉ thị càng cao. Cũng như vậy, nếu so sánh  2 quần thể, quần thể  nào 
có tần sô' xuất hiện các allele càng đều nhau  thì giá trị ENA ở quần thê đó càng cao, và như 

vậy mức độ đa h ình  của quần thê đó cũng cao hơn. Giá tr ị  ENA và PIC của bộ 10 MS ỏ các 
giống lợn nội Việt N am  cũng cao hơn hẳn  so với giông lợn Châu Âu và lợn ngoại nhập. Kết 

quả thu được này cũng phù hợp với kết quả của Li và cộng sự (2000): các giông lợn nội 

Trung Quốc có số  lượng allele tru n g  bình, giá trị ENA, PIC cao hơn h ẳ n  so với giông lợn úc. 
Các kết quả trên  phần  nào cho thấy  mức độ đa dạng di truyền  cao hơn của nhóm lợn nội.

Theo bảng 3, độ dị hợp tử theo phân tích ở cả 3 nhóm đều thấp  hơn so với độ dị hợp tử 
theo tính  toán lý thuyết. Tuy nhiên, sự khác biệt đó là nhỏ đổì với nhóm lợn nhập  ngoại và 
lợn Châu Âu, và ở gicmg lợn nội Việt Nam sự khác biệt đó tương đôi lớn và thế hiện ỏ sô" 
lượng locus tu â n  theo quy lu ậ t  Hardy-Weinberg là thấp  n h ấ t  (7). Điều này có thế  là kế t quả 
của sự giao phôi cận huyết xảy ra  ở nhóm lợn này. Quy luậ t Hardy-W einberg thể  hiện mức 

đồng nhất, ngẫu nhiên, độc lập và quan trọng n h ấ t  là sự phù hợp giữa tẩ n  suấ t thực tiễn 
thư được từ thực nghiệm so với tần  suấ t lý thuyết t ính  được từ  các quy lu ậ t  sinh học. Kết 
quả trên  cũng úng hộ giả thuyết rằng sự suy giảm độ dị hợp tử có thể  là kế t quả của tính 

đồng dạng kích cờ allele mà không phá t hiện được bằng phân tích độ dài đoạn ADN trên  
điện di (Makova et al., 2000). Một ví dụ minh họa cho điều này thê  hiện ớ kế t quả đọc tr ình  

tự allele của locus SW 489  (không tr ìn h  bày ỏ đây). Allele có tần  số  xuấ t h iện cao 158bp của 

giông lợn Wild Boar mặc dù có cùng kích thước nhưng lại có SCI lượng đơn vị lập lại (di 
repeat unit) là 16 cao hơn 1 đơn vị lặp lại. Đây là kết quả của việc xóa đi 2 bp ở vùng sườn 5'-. 
Nếu so sánh giữa 3 nhóm, độ dị hợp tử của giôYig lợn Việt Nam cao hơn 2 nhóm còn lại. Điều 

này gợi ý rằng  biến đổi di truvền  ở nhóm lợn nội Việt Nam phong phú hơn 2 nhóm lợn còn 

lại.

Giá trị F|S đánh  giá mức độ dị hợp tử và dao động từ  -1 đến +1. Giá trị FIS dương tính 

thê hiện sự suy giảm dị hợp tử (nội phôi - inbreeding) và giá trị âm  thê hiện dị hợp tử  tăng 
(ngoại phôi - outbreeding). Hệ sô" nội loài F IS của giông lợn nội Việt Nam cao n h ấ t  (0,089), và

l ạp chí Khoa học ĐHQGHN. KHTN  á  CN. T.xx, Sổ4. 2004
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thấp n h ấ t  là giông lợn châu Âu (-0,005). Giông lợn nội Việt Nam  có mức độ nội phôi cao do 
vẫn còn chăn nuôi ỏ dạng tự  do, quá tr ình  phôi giông h ầu  như  là tự nhiên, chưa có sự can 
thiệp của con người. Ngược lại, giá trị Fis âm của giông lợn châu  Au thê hiện t ìn h  trạn g  
ngoại phôi, xu hướng tăng  của độ dị hợp tử. Giá tr ị  FST ở cả 3 nhóm th u  được nằm  trong 
khoảng 0,05-0,15 thê hiện mức độ khác biệt di t ru y ề n  tương đôi giữa các giống. Điều th ú  vị 
là giông lợn châu Âu có giá tr ị  FST cao nhất, tức là khác biệ t di t ru y ền  giữa các giồng là 

tương đôi rõ. Đảy. dường như là kết quả của quá tr ìn h  chọn lọc giông trong đó ản h  hưởng 
của xu th ế  di truyền (genetic drift) và dịch chuyển gen (gene flow) là nhỏ, còn ản h  hưởng 

của các yếu tô' khác lên quỹ gen như đột biến và chọn lọc là lớn hơn. Kết quả thu  được về giá 
trị F trên  phù hợp với thực tế: giông lợn nội Việt N am  do th iếu  chọn lọc nên sự khác nhau  
giữa các cá thê là lớn nhưng sự khác biệt giữa các giông lại nhỏ, ngược lại giông lợn châu Au 
do có quá tr ình  chọn lọc giông theo những tính  t r ạ n g  n h ấ t  đ ịnh  nên  sự khác biệt giữa các cá 
thê là nhỏ và giữa các giông lại có sự phân  biệt rõ ràng.

3.2. K hoảng  cách  d i truyên  và cày p h ả  hệ

Khoảng cách di truyền  tính  theo Nei's (1972) giữa các giông lợn được xác định dựa 
trên tần  số  xuất hiện các allele, số lượng locus và scí lượng allele ở mỗi locus. Khoảng cách di 
truyền là nhỏ nhấ t giừa các cặp giông lợn LV và  YV (0,06), c o  và ME (0,10), LV và PI 
(0,07), và lớn nhấ t là giữa WB và MC (1,98) và giữa WB và TN hay  MK (1,89). Khi so sánh 
giữa các nhóm thì khoảng cách di truyền  nhỏ n h ấ t  là giữa 2 nhóm lợn có nguồn gốc ngoại 
(XB và EB), khoảng cách di truyền lớn n h ấ t  (1,96 và 1,52) p h á t  h iện  thây  giừa lợn WB và 
VB hay MC.

Báng 4: Ma trận khoảng cách di truyền chuẩn theo Nei (1972) giữa các giông

Giống Khoảng cách di truyền
CO ME MK TN MC LV YV LG PI LW WB

CO XXX

ME 0,10 XXX

MK 0,28 0,30 XXX

TN 0,27 0,27 0,24 XXX

MC 0,36 0,28 0,53 0,44 XXX

LV 0,94 0,62 0,96 0,92 0 , 8 8 XXX

YV 1,06 0,70 1,18 1 ,2 1 1 , 1 0 0,06 XXX

LG 1,20 0,84 1,41 1,37 1,08 0,11 0,11 XXX

PI 0,95 0,63 1,03 0,95 0,80 0,07 0,11 0,14 XXX

LW 1 , 0 2 0,70 1 , 2 0 1 , 0 1 1,03 0,14 0 , 1 1 0,25 0,18 XXX

WB 1,58 1,25 1,89 1,89 1,97 0,36 0,30 0,30 0,45 0,35 XXX
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Báng 5: Ma trận khoảng cách di truyền chuẩn theo Nei (1972) giừa các nhóm

Nhóm Khoảng cách di truyền
VB MC XB EB WB

VB XXX

MC 0,31 XXX

XB 0,81 0,96 XXX

EB 0,85 0,90 0,03 XXX

WB 1,52 1,96 0,32 0,30 XXX

CO: Cỏ; ME: Mẹo; MK: Mường Khương; TN: Tạp Ná; MC: Móng Cái; LV: Landrace 
(VietNam); YV: Yorkshire (VietNam); LG: Landrace (Đức); PI: Pietrain (Đức ); LW:
Large White (Đức); WB: Wild Boar; VB: nhóm lợn nội Việt Nam; XB: nhóm lợn ngoại 
nhập vào Việt Nam; EB: nhóm lợn ngoại châu Au.

Sử dụng kho ản g  cách di tru y ền  chuẩn  (s tandard  genetic distance) theo Nei's (1972) 
và phương pháp  UPG M A  (U nw eighted  Pair-Group M ethod using Arithm etic  Averages), cây 
phả hệ cho 11 gi ông lợn và các nhóm  di truyền  đã được xây dựng và có dạng h ình  học 
(topology tree) b iểu  h iện  ở h ìn h  2. N guyên lý của phương pháp là khoảng cách di truyền 
giữa các nhóm được so sán h  theo cặp, các nhóm có khoảng cách di truyền  nhỏ n h ấ t  lần  lượt 
được nhóm lại (cluster). Chỉ nhữ ng  giá tr ị  bootstrap (đánh giá mức độ tin  cậy của phân  tích) 
lớn hơn 60% được t r ìn h  bày. Kết quả h ìn h  2 cho thấy  11 giông lợn nghiên cứu phân th àn h  2 
nhánh, một n h án h  bao gồm các giông lợn nội Việt N am  và n h án h  kia là các giông lợn Châu 
Âu và lợn ngoại n h ập . Các giông lợn nội Việt Nam có mức độ đồng hợp tử kém hơn so với các 
giông lợn ngoại vì t h ế  tấ t  cả chúng  có giá tr ị  bootstrap tương đôi cao (>67%).

12 11

100

97

1 . 2  1 1  1. 0 .7 ,6 .5
Genetic distance

VB
MC

100 ị— XB 
L  EB

WB

H ình 2. Cây phả hệ các giông lợn nghiên cứu
a) Cây phả  hệ các giông lợn b) Cây phả  hệ các nhóm lợn

CO: Cỏ: ME: Mẹo; MK: Mường Khương; TN: Tạp Ná; MC: Móng Cái; LV: Landrace 
(VietNam); YV: Yorkshire (VietNam); LG: Landrace (Đức); PI: Pietrain (Đức ); LW: 
Large White (Đức); WB: Wild Boar; VB: nhóm lợn nội Việt Nam (CO. ME, MK, TN); XB: 
nhỏm lợn ngoại nhập vào Việt Nam (LV, YV); EB: nhóm lợn ngoại Châu Âu (LG, PI, LW)
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Kết quả trên  phản  ánh  sự khác biệt về phân  bcí địa lý. Ví dụ như giông lợn c o  và ME 
có nguồn gốc từ  vùng địa lý cách xa nhau khoảng 200km thuộc tỉnh  Nghệ An, vì th ế  có quan 
hệ gần gũi với nhau, giông lợn MK và TN cũng nhóm vào một n h án h  do cùng có nguồn gốc 
từ 2 tính tương đôi gần nhau  ở phía Bắc của Việt Nam là Lào Cai và Cao Bằng. Giống lợn 
Móng Cái thu  mẫu ở Trại giông Hải Phòng, vì thê  nằm  trên  1 nh án h  nhỏ tách biệt với các 
giông lợn nội khác. Sơ đồ phả hệ giữa các nhóm lợn với giá trị bootstrap cao (97% trở lên) 
thê hiện rõ ràng sự phân hóa di truyền  giữa các giông nội Việt Nam và giông lợn ngoại. 
Điều này cho thấy kết quả phân  tích quan hệ di truyền  giữa các giông lợn nội Việt Nam và 

giữa các nhóm lợn sử dụng 10 MS này đạ t độ tin  cậy cao. Giá trị bootstrap của các giông lợn 
ngoại và Châu Au thấp  hơn 60% vì thê cây phân  loại dạng h ình  học được th iế t lặp sẽ chưa 
hoàn toàn chính xác. Do BOOTDIST sử dụng 1000 lần lấy mẫu thứ  khoảng cách di truyền 
đặc hiệu locus nên có thê  xem đó là kết quả của số  lượng hạn  chế các m arker  (10 MS). Đê có 
kết quả chính xác đôi vối các giông lợn ngoại này, theo chúng tôi cần bô sung  thêm  số lượng 
MS. Nghiên cứu nàv giúp chúng ta  hiểu hơn về sự phân biệt tương đôi của đa dạng di 
truyền nguồn gen lợn và điều này sẽ góp phần  hỗ trợ trong việc hoạch định các kê hoạch 
quốc gia cho bảo tồn và sử dụng các giông lợn nội Việt Nam.

4. K ết lu ậ n

Các kết quả phân tích đa h ình  độ dài 10 MS cho thấy  các giông lợn nội Việt Nam (CO, 
ME, MK, MC và TN) có mức độ da hình cao hơn hẳn  so với giông lợn ngoại nhập  vào Việt 
Nam (LV và YV) và các giông lợn Châu Âu (LG, LW, P1 và WB) thê hiện ở sỏ lượng ailele, 
khoảng phân bô' allele, độ dị hợp tử, điều này thể hiện các giông lợn nội Việt Nam có nguồn 
gen phong phú.

Các giông lợn nội Việt Nam có hệ sô' nội loài cao hơn các giông lợn ngoại do thiếu sự 
quản lý giống, ngược lại sự khác biệt di truyền  giữa các giông lợn ngoại cao hơn hẳn  do mỗi 
giông có chương tr ìn h  chọn lọc giông theo các tính  trạng  kinh tế  n h ấ t  định.

Cây phả hệ bộc lộ 2 nhánh  phân biệt có liên quan đến sự khác biệt về m ặt địa lý: các 
giông lợn nội Việt Nam nhóm lại th àn h  1 nhánh  và nhánh kia là các giông lợn nhập ngoại 
và các giông lợn châu Au.
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G EN ETIC  D IE R SIT Y  O F V IE T N A M E SE  A N D  E U R O P E A N  PIG  B R E E D S  

B A S E D  O N M IC R O SA TE LLITE M A R K E R S

N g u y e n  T h i  D ieu  T h u y

Institu te  o f Biotechnology , Vietnamese Academ y o f Science and  Technology

H G e ld e r m a n n  

U niversity o f  Hohenheim , S tu ttgart (D-70599), G erm any

Indigenous resources of the Asian pig population are  less defined and only rarely 
compared with European breeds. In this  study, five indigenous pig breeds from Vietnam 
(Co, Meo, Muong Khuong, Mong Cai, Tap Na), two exotic breeds kept in V ietnam (Large 
White, Landrace), three  European commercial breeds (Pietrain, Landrace, Large White) 
and European Wild Boar were chosen for evaluation of genetic diversity. Sam ples and  data 
from 317 anim als were collected and ten polymorphic microsatellite loci were selected 
according to FAO recommendation and our laboratory experience. Effective N um ber of 
Alleles, Polymorphism Information Content, within-breed diversity, heterozygosities and 
test for Hardy-Weinberg equilibrium were determined. Genetic d istances between breeds as 
well as genetic group were estim ated  according to Nei (1972) and  used for the construction 
of UPGMA dendrogram s which were evaluated by bootstrapping. Heterozygosity was 
higher in indigenous Vietnam ese breeds th an  in the other breeds. According to phylogenetic 
tree, the Vietnamese indigenous pig breeds which clustered in one branch, showed higher 
genetic diversity than  the European breeds and all genetic d istances had  a strong bootstrap 
values (>67%). The European commercial breeds and European Wild Boar were in close 
relation and clustered in o ther branch. They displayed the lower bootstrap  values compared 
to th a t  of Vietnamese indigenous breeds. This study is the first contributions to a genetic 
characterization of autochthonous Vietnam ese breeds and it clearly dem onstra tes  that 
these breeds harbour a rich reservoir of genetic diversity. It helps us to b e tte r  unders tand  
the relative distinctiveness of pig genetic resources, and will assisst in developing a 
national plan for conservation and ultilization of Vietnamese indigenous pig breeds.

K ey w o rd s :  genetic diversity, polymorphism, microsatellite, V ietnam ese indigenous 

pigs, European pigs, phylogenetic tree.
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