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Tóm tắt: Nghiên cứu được triển khai trong năm 2015, thông qua phân tích 20 chỉ thị microsatellite trên AND của lợn Xao Va và 5 giống lợn khác ở Việt Nam để đánh giá sai khác về đa dạng di truyền giữa chúng. Các kết quả thu được cho thấy: (i) Lợn Xao Va có đa dạng nguồn gen cao, chỉ kém lợn Mẹo một ít (9,75 so với 9,85 alen/locus). (ii) Lợn Xao Va có chỉ số He (tần số dị hợp thể lý thuyết) và chỉ số Ho (tần số dị hợp thể quan sát hay thực tế) cao nhất (tương ứng là 0,79 và 0,74), cao hơn 5 giống lợn địa phương khác ở Việt Nam. (iii) Hệ số cận huyết trung bình ở lợn Xao Va là 0,08 xếp sau lợn Mẹo (0,17) và lợn Chư Prông (0,10). (iv) Lợn Xao Va có khoảng cách di truyền gần nhất với lợn Mẹo và xa nhất với lợn Cỏ. 

Từ khóa: ADN, đa hình, locus, microsatellite, nhiễm sắc thể. 
I. ĐẶT VẤN ĐỀ

ADN (Axit Dezoxyribonucleic) là một axit nhân, vị trí của mỗi gen trên phân tử ADN được gọi là locus gen. Tại mỗi locus gen có tối thiểu một trạng thái (mức độ), song cũng có thể là nhiều trạng thái. Mỗi trạng thái hoạt động của gen được gọi là một alen. Ở khá nhiều gen của sinh vật không chỉ có một trạng thái hoạt động (một alen) mà có nhiều trạng thái hoạt động (đa alen).
Các gen đa alen đã tạo nên sự đa dạng di truyền hay đa hình (polymorphism) di truyền ở sinh vật. Phân tích, xác định được sự đa dạng về hệ gen sẽ xác định được nguồn gốc của các giống, các loài và so sánh giữa các giống, loài sẽ giúp xác định mối quan hệ di truyền giữa chúng.
Việc áp dụng các kỹ thuật về di truyền phân tử thông qua việc phân tích đa hình các microsatellite trên ADN của vật nuôi đã được áp dụng rộng rãi trên thế giới. Ở Việt Nam, bước đầu áp dụng các kỹ thuật này và đã xác định được sự đa dạng di truyền của các giống vật nuôi. Đã có một số công trình nghiên cứu đánh giá đa dạng di truyền trên một số giống lợn của Việt Nam và thế giới (Lân và cs., 2013; Wang và cs., 2011; Swart và cs., 2010; Thúy và cs., 2006; Kim và cs., 2005; Li và cs., 2004; Rajeev Kaul và cs., 2001; Laval và cs., 2000). Trong nghiên cứu này chúng tôi sử dụng 20 chỉ thị microsatellite để đánh giá sự đa dạng di truyền của giống lợn Xao Va.

Mục đích của nghiên cứu:

Phân tích được cấu trúc AND của lợn Xao Va (chủ yếu là các locus gen có tính đa dạng di truyền cao mà các nghiên cứu đi trước đã chỉ ra). Trên cơ sở đó để đánh giá sự đa dạng di truyền của giống lợn Xao Va và so sánh với một số giống lợn địa phương (nội) khác.
II. ĐỐI TƯỢNG VÀ PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU
2.1. Đối tượng nghiên cứu
Đối tượng nghiên cứu gồm 39 cá thể đực và cái của giống lợn Xao Va ở các lứa tuổi khác nhau.
2.2. Phương pháp nghiên cứu

Để phân tích tính đa dạng di truyền và khoảng cách di truyền của giống lợn Xao Va tại 20 chỉ thị microsatellite chúng tôi sử dụng phương pháp điện di trên Gel polyacrilamid, PCR, giải trình tự gen, xử lý thống kê, xây dựng cây phát sinh chủng loài, đồng thời tham khảo các kết quả phân tích tương tự của Viện Chăn nuôi trên 5 giống lợn khác để so sánh đánh giá sai khác di truyền giữa giống lợn Xao Va và 5 giống lợn đó.
	2.2.1. Phương pháp thu mẫu và bảo quản mẫu 

- Lấy mẫu mô tai của các cá thể có đặc điểm hình thái đặc trưng cho quần thể. Các cá thể lấy mẫu là không cùng huyết thống. 

- Thu và bảo quản mẫu mô: Sử dụng kìm lấy mẫu chuyên dụng cắt một miếng mô ở tai to bằng hạt đậu (≈ 0,5 g), rửa sạch bằng  nước sinh lý, sau đó để trong ống eppendoft có sẵn 0,5 ml cồn tuyệt đối và bảo quản lạnh chuyển về phòng thí nghiệm. Tại phòng thí nghiệm, mẫu được rửa lại bằng dung dịch muối 1XPBS
	[image: image1.jpg]
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(Phosphate-Buffered Saline) từ 3 đến 4 lần cho sạch, sau đó mẫu được bảo quản trong tủ lạnh sâu (-20oC) và đưa ra tách ADN khi cần nghiên cứu phân tích kiểu gen. 
2.2.2. Phương pháp tách chiết và xác định nồng độ ADN 

- Tách chiết ADN sử dụng bộ kit tách chiết hiện đang dùng phổ biến trên thị trường là Qiagen. Các bước tiến hành như sau:

Lấy khoảng 25 mg mẫu mô tai cắt nhỏ rồi cho vào ống eppendof 1.5 ml. Thêm 180 µl đệm ATL.

- Thêm 20 µl Proteinase K, trộn đều bằng vortex mixer, ủ ở 55 0C  qua đêm.

- Lấy mẫu ra khỏi vortex rồi cho thêm 200 µl đệm AL, ủ tiếp ở 70 0C trong 10 phút.

- Thêm 200 µl cồn 96%, trộn đều bằng vortex rồi ly tâm ở 3000 vòng/phút trong 1 phút.

- Hút toàn bộ phần dịch cho sang ống cột lọc 2 ml, ly tâm 8000 vòng/phút trong 1 phút. 

- Chuyển cột lọc sang ống 2 ml khác rồi cho thêm 500 µl đệm rửa AW1, ly tâm 8000 vòng/phút trong 1 phút.

- Tiếp tục chuyển cột lọc sang ống 2 ml khác rồi cho thêm 500 µl đệm rửa AW2, ly tâm 12000 vòng/phút trong 3 phút.

- Lấy cột lọc cho sang ống 1.5 ml rồi cho thêm 200-300 µl đệm AE hòa tan ADN. Để ở nhiệt độ phòng khoảng 5-10 phút rồi ly tâm 8000 vòng/phút trong 1 phút để thu lấy ADN hòa tan. Loại bỏ cột lọc và bảo quản ADN lâu dài trong tủ lạnh sâu (-20 0C).
2.2.3. Xác định nồng độ và độ tinh sạch bằng máy Nanodrop 2000 

Sử dụng 2 µl mẫu ADN tách chiết được để đo nồng độ và độ sạch bằng máy Nanodrop. Kết quả về độ sạch và nồng độ của mẫu ADN sẽ được ghi lại dưới file Excel.

2.2.4. Phương pháp xác định sai khác di truyền và đa dạng di truyền bằng các chỉ thị microsatellite  

- Sử dụng 20 microsatelite ở lợn theo khuyến cáo của FAO/ISAG. Danh sách các cặp mồi sử dụng được trình bày trên Bảng 1.
- Thành phần phản ứng: Phản ứng nhân gen PCR đối với mỗi multiplex PCR được thực hiện trong tổng thể tích 25 (l gồm có: Master mix 12,5 (l , 10 pM mồi không đánh dấu và đánh dấu huỳnh quang, mẫu ADN 1.5 (l, nước vô trùng được thêm vào cho đủ thể tích 25 (l. 

 - Chu trình nhiệt: Phản ứng multiplex-PCR được thực hiện theo các điều kiện sau: Giai đoạn tiền biến tính ở 950C trong 4 phút, 35 chu kỳ tiếp theo (biến tính 95 0C trong 1 phút, gắn mồi 55 0C trong 1 phút, tổng hợp kéo dài chuỗi 68-72 0C trong 1 phút 20 giây), cuối cùng kết thúc ở 72 0C trong 10 phút. 

- Phân tích kiểu gen các locus microsatellites: 1 µl của tất cả các sản phẩm multiplex-PCR sau khi bổ sung 25 µl đệm SLS (Sample Loading Solution Beckman Coulter) và 0,15 µl thang ADN chuẩn (ADN Size Standard Beckman Coulter) được tiến hành phân tách bằng hệ thống điện di mao quản trên máy giải trình tự tự động CEQ8000 của hãng Beckman Coulter. Kích thước các alen được phân tích tự động bằng phần mềm Genetics Analysis System cho máy CEQ8000 (phiên bản 9.0).

Bảng 1. Danh sách thông tin về 20 cặp chỉ thị microsatellite được sử dụng

	TT
	Tên microsatellite
	Nhiễm sắc thể
	Ký hiệu màu đánh dấu
	Khoảng kích thước alen

	1
	Sw2410
	8
	D2
	90 - 131

	2
	S0355
	15
	D3
	244 - 271

	3
	Sw1067
	6
	D2
	136 - 176

	4
	S0226
	2
	D2
	180 - 210

	5
	Sw2008
	11
	D3
	95 - 108

	6
	S0215
	13
	D3
	135 - 169

	7
	S0225
	8
	D4
	170 - 196

	8
	S0227
	4
	D4
	231 - 256

	9
	S0026
	16
	D2
	87 - 105

	10
	S0155
	1
	D2
	142 - 162

	11
	Sw24
	17
	D3
	95 - 124

	12
	Sw632
	7
	D3
	148 - 178

	13
	Sw936
	15
	D4
	90 - 116

	14
	S0068
	13
	D4
	211 - 262

	15
	Sw122
	6
	D2
	106 - 128

	16
	Sw857
	14
	D2
	141 - 159

	17
	S0097
	4
	D2
	209 - 250

	18
	Sw240
	2
	D3
	92 - 124

	19
	Sw72
	3
	D4
	97 - 114

	20
	Sw911
	9
	D4
	149 - 173


- Phân tích thống kê: Một số chỉ số như: số lượng alen (Na), trung bình số lượng alen trên mỗi locus, tần số dị hợp thể quan sát (Ho), dị hợp thể lý thuyết (He), các giá trị thống kê F theo Wright (Wright’ F-statistics), khoảng cách di truyền, hệ số cận huyết (Fis) được ước lượng bằng phần mềm FSTAT (2.9.32). Phân tích mối quan hệ di truyền qua cây phân loại di truyền giữa các giống bằng phần mềm Population và Treeview. Khoảng cách di truyền được tính theo phương pháp của Nei (1972) và kiểm định sự sai khác di truyền theo tiêu chuẩn χ2 (khi bình phương) bằng phần mềm Genetix. Phân tích cấu trúc di truyền các giống dựa trên nguyên lý phân tích DAPC (Discriminant Analysis Principal Coodinates) của phần mềm R.  
III. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN

3.1. Sự đa dạng nguồn gen (đa hình của các locus microsatellite) của lợn Xao Va
Phân tích 20 locus (microsatellie) chúng tôi đã thu được 272 alen với các tần số khác nhau như trên Bảng 2.
Các số liệu trên Bảng 2 cho thấy, tần suất bắt gặp của các alen trên 20 locus (microsatellite) là 0,013-0,59. Cao nhất là alen p179 trên locus S0225 (0,59), tiếp đến là p94 trên locus S2008 (0,538) và alen p155 trên locus Sw911 (0,436). Số alen trên 1 locus dao động 4-14, trung bình có 9,75 alen/locus, trong đó ít nhất là locus Sw227 (5 alen), tiếp đến là locus S0026 (6 alen), cao nhất là locus Sw936 và locus Sw0215 (14 alen).
Bảng 2. Số liệu tần số alen trong từng locus của giống lợn Xao Va
	Locus
	Alen
	Tần suất
	Locus
	Alen
	Tần suất

	Locus: Sw122
	p: 100
	0
	Locus: Sw857
	p: 137
	0.013

	
	p: 108
	0.141
	
	p: 141
	0.269

	
	p: 110
	0.41
	
	p: 145
	0.115

	
	p: 112
	0.103
	
	p: 147
	0.013

	
	p: 114
	0.026
	
	p: 149
	0.026

	
	p: 116
	0.064
	
	p: 151
	0.179

	
	p: 118
	0.154
	
	p: 153
	0.103

	
	p: 120
	0.064
	
	p: 155
	0.051

	
	p: 122
	0
	
	p: 157
	0.179

	
	p: 130
	0.038
	
	p: 159
	0

	Locus: S0097
	p: 207
	0.333
	
	p: 161
	0

	
	p: 213
	0
	
	p: 163
	0

	
	p: 215
	0.026
	
	p: 165
	0.026

	
	p: 219
	0.051
	
	p:  92
	0.462

	
	p: 221
	0.064
	
	p:  94
	0

	
	p: 231
	0.09
	
	p:  96
	0.167

	
	p: 233
	0.077
	
	p:  98
	0.051

	
	p: 235
	0.09
	
	p: 102
	0.051

	
	p: 237
	0.09
	Locus: Sw0026
	p: 104
	0.115

	
	p: 239
	0
	
	p: 106
	0

	
	p: 241
	0.038
	
	p: 108
	0.013

	
	p: 243
	0
	
	p: 110
	0.026

	Locus: Sw72
	p:  98
	0.244
	
	p: 112
	0.026

	
	p: 100
	0.013
	
	p: 114
	0

	
	p: 102
	0.154
	
	p: 116
	0.064

	
	p: 104
	0.154
	
	p: 122
	0.026

	
	p: 106
	0
	
	p:  89
	0

	
	p: 108
	0
	
	p:  91
	0

	
	p: 110
	0.128
	
	p:  93
	0

	
	p: 112
	0.077
	
	p:  95
	0.397

	
	p: 114
	0.09
	
	p:  97
	0.128

	
	p: 116
	0.103
	
	p:  99
	0.218

	
	p: 118
	0.038
	
	p: 101
	0.231

	Locus: S0155
	p: 136
	0.064
	
	p: 103
	0.013

	
	p: 144
	0.231
	
	p: 107
	0.013

	
	p: 146
	0
	
	p: 109
	0

	
	p: 148
	0.038
	Locus: Sw632
	p: 146
	0.013

	
	p: 150
	0.013
	
	p: 148
	0.051

	
	p: 152
	0.051
	
	p: 154
	0.026

	
	p: 154
	0.09
	
	p: 156
	0

	
	p: 156
	0.077
	
	p: 158
	0.231

	
	p: 158
	0.064
	
	p: 160
	0.321

	
	p: 160
	0.141
	
	p: 162
	0.051

	
	p: 162
	0.064
	
	p: 168
	0.115

	
	p: 164
	0.103
	
	p: 170
	0.051

	
	p: 166
	0.064
	
	p: 172
	0.128

	Locus: Sw936
	p:  86
	0.026
	
	p: 178
	0.013

	
	p:  90
	0.038
	Locus: S0068
	p: 210
	0.192

	
	p:  92
	0.013
	
	p: 214
	0

	
	p:  94
	0.077
	
	p: 216
	0

	
	p:  96
	0.179
	
	p: 226
	0.141

	
	p:  98
	0.09
	
	p: 228
	0

	
	p: 102
	0.141
	
	p: 232
	0.013

	
	p: 104
	0.026
	
	p: 234
	0.103

	
	p: 106
	0
	
	p: 236
	0.051

	
	p: 108
	0.051
	
	p: 238
	0.167

	
	p: 110
	0.218
	
	p: 240
	0.064

	
	p: 112
	0.051
	
	p: 242
	0

	
	p: 114
	0.038
	
	p: 244
	0.038

	
	p: 116
	0.038
	
	p: 246
	0.167

	
	p: 120
	0.013
	
	p: 248
	0.038

	Locus: S1067
	p: 135
	0.282
	
	p: 250
	0

	
	p: 137
	0
	
	p: 254
	0.013

	
	p: 147
	0.026
	
	p: 258
	0

	
	p: 149
	0
	
	p: 260
	0.013

	
	p: 151
	0
	Locus: S0215
	p: 135
	0

	
	p: 153
	0.154
	
	p: 145
	0.038

	
	p: 155
	0
	
	p: 147
	0.077

	
	p: 157
	0.026
	
	p: 151
	0.026

	
	p: 159
	0.128
	
	p: 153
	0

	
	p: 161
	0.179
	
	p: 155
	0

	
	p: 163
	0
	
	p: 157
	0.103

	
	p: 165
	0
	
	p: 159
	0

	
	p: 167
	0
	
	p: 161
	0.038

	
	p: 169
	0
	
	p: 163
	0.154

	
	p: 171
	0
	
	p: 165
	0.231

	
	p: 173
	0
	
	p: 167
	0.051

	
	p: 175
	0.128
	
	p: 169
	0.051

	
	p: 177
	0
	
	p: 171
	0.077

	
	p: 183
	0.013
	
	p: 173
	0.026

	
	p: 185
	0.038
	
	p: 175
	0.103

	
	p: 187
	0.026
	
	p: 176
	0.013

	Locus: S0355
	p: 244
	0.205
	
	p: 177
	0.013

	
	p: 248
	0.064
	
	p: 183
	0

	
	p: 250
	0.013
	
	p: 185
	0

	
	p: 256
	0.179
	
	p: 187
	0

	
	p: 258
	0.282
	
	p: 193
	0

	
	p: 260
	0
	Locus: S0225
	p: 167
	0.103

	
	p: 262
	0.09
	
	p: 169
	0

	
	p: 264
	0.064
	
	p: 171
	0

	
	p: 266
	0.026
	
	p: 173
	0

	
	p: 268
	0
	
	p: 175
	0.013

	
	p: 270
	0
	
	p: 177
	0

	
	p: 272
	0.077
	
	p: 179
	0.59

	Locus: S0227
	p: 229
	0.372
	
	p: 181
	0.013

	
	p: 239
	0.295
	
	p: 183
	0.077

	
	p: 241
	0
	
	p: 185
	0.128

	
	p: 243
	0
	
	p: 187
	0.064

	
	p: 245
	0
	
	p: 191
	0

	
	p: 249
	0.026
	
	p: 197
	0.013

	
	p: 251
	0.013
	
	p: 205
	0

	
	p: 253
	0.295
	Locus: S2410
	p: 103
	0.09

	
	p: 255
	0
	
	p: 105
	0.026

	
	p: 257
	0
	
	p: 107
	0.09

	Locus: S0226
	p: 181
	0.064
	
	p: 109
	0

	
	p: 183
	0.038
	
	p: 115
	0.026

	
	p: 185
	0.038
	
	p: 117
	0.103

	
	p: 187
	0
	
	p: 119
	0.103

	
	p: 191
	0
	
	p: 121
	0.179

	
	p: 193
	0
	
	p: 123
	0.128

	
	p: 195
	0.577
	
	p: 125
	0

	
	p: 197
	0.026
	
	p: 127
	0

	
	p: 199
	0.064
	
	p: 129
	0.038

	
	p: 201
	0.077
	
	p: 131
	0

	
	p: 203
	0.077
	
	p: 135
	0.218

	
	p: 205
	0
	
	p: 137
	0

	
	p: 207
	0.013
	Locus: S2008
	p:  88
	0.09

	
	p: 211
	0.026
	
	p:  90
	0

	
	p: 213
	0
	
	p:  92
	0.013

	
	p: 215
	0
	
	p:  94
	0.538

	Locus: Sw911
	p: 147
	0.09
	
	p:  96
	0.051

	
	p: 149
	0
	
	p:  98
	0.205

	
	p: 153
	0.051
	
	p: 100
	0.051

	
	p: 155
	0.436
	
	p: 102
	0.013

	
	p: 157
	0
	
	p: 104
	0.038

	
	p: 159
	0.218
	Locus: S0228
	p: 218
	0.077

	
	p: 161
	0.115
	
	p: 220
	0.077

	
	p: 165
	0.026
	
	p: 222
	0.141

	
	p: 167
	0.013
	
	p: 224
	0.077

	
	p: 169
	0
	
	p: 226
	0.013

	
	p: 171
	0
	
	p: 228
	0.128

	
	p: 173
	0.051
	
	p: 230
	0

	Locus: S0228
	p: 240
	0.141
	
	p: 234
	0.244

	
	p: 242
	0.051
	
	p: 236
	0.026

	
	p: 244
	0.026
	
	p: 238
	0


So với một số giống lợn địa phương khác (Bảng 3) thì lợn Xao Va có sự đa dạng di truyền cao hơn, ví dụ trung bình số alen/locus của lợn Xao Va lên tới 9,75 trong khi đó ở lợn Vân Pa chỉ là 6,95; lợn Cỏ chỉ là 6,15; lợn Sóc chỉ là 8,0 và lợn Chư Prông chỉ là 6,05. Sự đa dạng di truyền về số alen trong một locus ở lợn Xao Va cũng cao hơn khá nhiều so với một số giống lợn địa phương khác, ví dụ ở locus S0215 lợn Xao Va có tới 14 alen, trong khi đó lợn Chư Prông là 4, lợn Cỏ là 5 và lợn Vân Pa là 6 hay trên locus Sw936 lợn Xao Va cũng có 14 alen, trong khi đó lợn Chư Prông và lợn Sóc là 9, lợn Vân Pa là 8; . . ..

Bảng 3. Số alen trên từng locus ở lợn Xao Va và  6 giống lợn địa phương khác
	Locus
	Xao Va
	Mẹo*
	Vân Pa*
	Cỏ*
	Sóc*
	Chư Prông*
	Tổng đàn

	Sw122 
	8
	8
	5
	4
	8
	6
	11

	Sw857 
	11
	9
	6
	8
	7
	5
	14

	S0097 
	10
	10
	7
	4
	8
	8
	13

	Sw240 
	10
	8
	10
	8
	10
	4
	14

	Sw72  
	9
	9
	7
	7
	8
	7
	11

	S0026 
	6
	8
	4
	3
	5
	6
	10

	S0155 
	12
	8
	6
	8
	9
	6
	13

	Sw632 
	10
	10
	5
	4
	4
	6
	11

	Sw936 
	14
	9
	8
	9
	13
	9
	15

	S0068 
	12
	11
	9
	6
	4
	7
	18

	Sw1067
	10
	14
	7
	10
	7
	7
	21

	S0215 
	14
	13
	6
	5
	13
	4
	22

	S0355 
	9
	11
	10
	6
	4
	7
	12

	S0225 
	8
	9
	6
	4
	7
	6
	14

	S0227 
	5
	9
	4
	6
	8
	4
	10

	Sw2410
	10
	14
	7
	6
	11
	6
	15

	S0226 
	10
	10
	10
	7
	10
	8
	16

	Sw2008
	8
	7
	6
	5
	5
	5
	9

	S0228 
	11
	10
	10
	7
	10
	6
	13

	Sw911 
	8
	10
	6
	6
	9
	4
	12

	TB
	9,75
	9,85
	6,95
	6,15
	8,0
	6,05
	13,7


*(Nguồn: Kết quả nghiên cứu của Viện Chăn nuôi)

Nhìn chung, khi so sánh về sự đa dạng di truyền của lợn Xao Va với 5 giống lợn địa phương khác, kết quả cho thấy lợn Xao Va chỉ kém lợn Mẹo và cao hơn hẳn 4 giống còn lại (Vân Pa, Cỏ, Sóc và Chư Prông). Giá trị trung bình alen/locus ở lợn Xao Va thấp hơn so với nghiên cứu trước đây của Thúy và cs. (2006) trên một số giống lợn khác của Việt Nam (12,4) và thấp hơn khá nhiều so với kết quả của Lân và cs. (2013) phân tích trên các giống lợn bản địa phía Bắc và lợn rừng (15,13). 

3.2. Tần số dị hợp tử và hệ số cận huyết của lợn Xao Va và một số giống lợn địa phương ở Việt Nam
Tần số dị hợp thể quan sát, tần số dị hợp thể lý thuyết và hệ số cận huyết được tính cho từng giống lợn được trình bày trên Bảng 4. Tần số dị hợp thể quan sát dao động 0,58-0,74 và tần số dị hợp thể lý thuyết dao động 0,59-0,79. Trong 6 giống lợn được đánh giá thì giống lợn Xao Va có tần số dị hợp thể cao nhất và thấp nhất ở giống lợn Cỏ. Hệ số cận huyết trung bình của 6 giống là 0,09 [0,04 (Cỏ)÷0,17 (Mẹo)]. Hệ số cận huyết ở giống lợn Xao Va là 0,08 xếp sau lợn Mẹo (0,17) và lợn Chư Prông (0,10). Tuy nhiên, so sánh với một số nghiên cứu trên các giống lợn châu Âu thì hệ số cận huyết trung bình cả 6 giống lợn địa phương Việt Nam như trên Bảng 4 là cao hơn nhiều. Các kết quả này chứng tỏ các giống lợn địa phương Việt Nam đã có một thời gian dài giao phối không được kiểm soát dẫn tới đồng huyết. 
Bảng 4. Tần số dị hợp thể quan sát (Ho), dị hợp thể lý thuyết (He) và giá trị hệ số cận huyết (Fis) ở 6 giống lợn

	Giống
	He
	Ho
	Fis

	Xao Va
	0,79
	0,74
	0,08

	Mẹo*
	0,73
	0,61
	0,17

	Vân Pa*
	0,70
	0,66
	0,07

	Cỏ*
	0,59
	0,58
	0,04

	Sóc*
	0,72
	0,68
	0,06

	Chư Prông*
	0,68
	0,63
	0,10

	 Trung bình của 6 giống
	0,70
	0,65
	0,09


*(Nguồn: Kết quả nghiên cứu của Viện Chăn nuôi)

Xét về mức độ dị hợp thể lý thuyết (He), lợn Xao Va có chỉ số He cao nhất (0,79) so với 5 giống còn lại. Tần số dị hợp thể quan sát hay thực tế (Ho) của lợn Xao Va cũng ở mức cao nhất (0,74), cao hơn hẳn 5 giống còn lại. Kết quả này cho thấy, trong 6 giống lợn địa phương đã được kiểm tra AND trên, mức độ đồng huyết ở lợn Xao Va là thấp nhất.
3.3. Khoảng cách di truyền giữa một số giống lợn địa phương ở Việt Nam
Khoảng cách di truyền giữa các nhóm, giống lợn phân tích được ước lượng theo Fst và được thể hiện ở Bảng 5. 

Bảng 5. Ma trận khoảng cách di truyền giữa 6 giống lợn được ước lượng theo Fst

	Giống
	Cỏ
	Chư Prông
	Mẹo
	Sóc
	Vân Pa
	Xao Va

	Cỏ
	0
	0,24
	0,15
	0,19
	0,18
	0,17

	Chư Prông
	*
	0
	0,13
	0,12
	0,17
	0,13

	Mẹo
	*
	*
	0
	0,10
	0,07
	0,08

	Sóc
	*
	*
	*
	0
	0,11
	0,10

	Vân Pa
	*
	*
	*
	*
	0
	0,12

	Xao Va
	*
	*
	*
	*
	*
	0


- Chú thích: Dấu * thể hiện sự khác nhau có ý nghĩa p<0,05.

Các số liệu trên Bảng 5 cho thấy, khoảng cách di truyền giữa các giống lợn dao động trong khoảng 0,07-0,24. Qua phép kiểm định χ2, sai khác di truyền giữa các giống lợn đều có ý nghĩa (p<0,05). Khoảng cách di truyền giữa lợn Xao Va với 5 giống còn lại dao động trong khoảng 0,08-0,17. 

Cây phát sinh chủng loài

Cây phát sinh chủng loài thể hiện mối quan hệ di truyền giữa các giống lợn phân tích được xây dựng theo phương pháp Neighbour-Joining và được thể hiện ở Hình 2.
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	Qua Hình 2 cho thấy cây phân loại được chia thành các nhánh khác nhau. Nhánh 1: 2 giống lợn Mẹo và Vân Pa. Nhánh 2: giống lợn Cỏ (A Lưới). Nhánh 3: 2 giống Sóc và Chư Prông và chúng đã sớm tách nhau ra tiến hóa theo 2 hướng  độc lập. Nhánh 4: giống

	Hình 2. Cây phát sinh chủng loài thể hiện mối quan hệ di truyền giữa các giống lợn được xây dựng theo phương pháp Neighbour-Joining dựa trên khoảng cách di truyền (Nei 1972)
	


lợn Xao Va. Sự phân bố 6 giống lợn trong cây chủng loại phát sinh thể hiện mối quan hệ di truyền giữa chúng. Kết quả thu được cho thấy, có sự tương đồng với sự phân bố địa lý của các giống. 6 giống lợn trên có sự phân bố khá xa nhau theo những vùng sinh thái khá riêng với địa hình chia cắt. Trong đó lợn Mẹo, Vân Pa, Cỏ và Xao Va đều phân bố ở phía Tây dãy Trường Sơn giáp với Lào. Hai giống lợn Chư Prông và Sóc phân bố ở khu vực Tây Nguyên.
3.4. Cấu trúc di truyền của lợn Xao Va và 5 giống lợn địa phương khác ở Việt Nam
Cấu trúc di truyền của 6 giống lợn được tiến hành phân tích theo một hướng tiếp cận sử dụng phương pháp PCA (Principle Coordinates Analysis) dựa trên khoảng cách di truyền giữa tất cả các cá thể được phân tích và phương pháp phân tích DAPC (Discriminant Analysis Principal Coodinates) nhằm xác định xem 6 giống lợn thuộc bao nhiêu phân nhóm (cụm) di truyền. 
Với giả thiết số phân nhóm từ 1 cho đến 40, kết quả phân tích trên hình 3A và 3B cho thấy: 6 giống lợn này thuộc 7 nhóm cấu trúc. Hai giống lợn Sóc và Chư Prông thuộc 2 nhóm cấu trúc riêng biệt và thuần nhất (cụm 2 và cụm 7).
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Hình 3. Kết quả phân tích nhóm (DAPC) và phân tích PCA (Principle Coordinates Analysis) 
của các giống lợn nghiên cứu (CO: lợn Cỏ; CP: lợn Chư Prông; ME: lợn Mẹo; 
SO: lợn Sóc; VP: lợn Vân Pa; XV: lợn Xao Va)

Cấu trúc di truyền lợn Cỏ và Vân Pa cũng tương đối thuần, chủ yếu ở trong cụm 3 và cụm 1. Hai giống lợn Mẹo và Xao Va có độ đa dạng di truyền cao nhất, nhưng hai quần thể này đều tồn tại phần phụ quần thể. Lợn Xao Va có một phần cấu trúc với lợn Mẹo trong cụm 5, phần còn lại ở cụm 4. Như vậy xét về nguồn gen giữa lợn Xao Va và lợn Mẹo có sự đan xen lẫn nhau. Lợn Mẹo, ngoài phần cấu trúc cùng với lợn Xao Va thì giống này còn một phần cấu trúc riêng trong nhóm 6 khác biệt hoàn toàn. Đây chính là phần phụ quần thể (sub population) với cấu trúc di truyền riêng biệt có thể xuất phát từ nguồn gen di truyền khác hẳn với 5 giống còn lại.
KẾT LUẬN 

- Lợn Xao Va có đa dạng nguồn gen cao, chỉ kém lợn Mẹo một ít (9,75 so với 9,85 alen/locus). 
- Lợn Xao Va có chỉ số He (tần số dị hợp tử lý thuyết) và chỉ số Ho (tần số dị hợp thể thực tế) cao nhất (0,79 và 0,74), cao hơn 5 giống lợn địa phương khác ở Việt Nam. 

- Hệ số cận huyết ở lợn Xao Va là 0,08 xếp sau lợn Mẹo (0,17) và lợn Chư Prông (0,10). 

- Lợn Xao Va có khoảng cách di truyền gần nhất với lợn Mẹo và xa nhất với lợn Cỏ. 
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SUMMARY

Study has carried out in 2015, by analysis of 20 microsatellite indicators on DNA of Xao Va pig breed and other 5 local pig breeds of Vietnam, to evaluate the difference in genetic polymorphism between them. Obtained results show that: (i) Xao Va pig breed have high genetic polymorphism, it is only less than that of Mẹo pig breed (9.75 in comparison with 9.85 allele/locus). (ii) He and Ho indexes of Xao Va pig breed are the highest (0.79 and 0.74 respectively) in comparison with other 5 local pig breeds of Vietnam. (iii) Fis index (inbreeding index) of Xao Va pig breed is 0.08, this number is lower than that of Mẹo (0.17) and of Chu Prong (0.10) pig breeds. (iv) Genetic distance of Xao Va pig breed is the closest with Mẹo and the farthest with  Cỏ breed.
Key words: ADN, polymorphism, locus, microsatellite, cromosome. 
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