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TÓM TẮT
Mục tiêu của nghiên cứu này nhằm bước đầu đánh giá đa dạng di truyền 3 quần thể trâu bản địa Việt Nam là Lang Biang (LB, Lâm Đồng), Thanh Chương (TC, Nghệ An) và Bảo Yên (BY, Lào Cai). Mẫu mô tai được thu thập từ 123 cá thể, trong đó: 43 LB, 40 TC, 40 BY và một bộ gồm 16 chỉ thị microsatellite (MS) được sử dụng để phân tích đa dạng di truyền. Kết quả cho thấy trong tổng số 16 MS có 07 MS biểu hiện đa hình ở các quần thể trâu khảo sát. Số lượng alen trung bình của từng MS có đa hình tính trên 3 quần thể trâu khảo sát dao động từ 3,7 alen ở locus BMC1030 đến cao nhất là 7,7 alen ở hai locus CSSM043 và CSSM061. Giá trị trung bình của tần số di hợp mong đợi (He), tần số dị hợp quan sát (Ho) và thông tin đa hình (PIC) lần lượt là 0,743; 0,271 và 0,738. Sự khác biệt di truyền trung bình giữa các quần thể (Fst) và giá trị tổng cận huyết (Fit) lần lượt là 0,0333 và 0,6448. Dựa vào cây phân loài cho thấy từ 3 quần thể trâu chia thành hai nhánh chính, trong đó một nhánh là trâu Lang Biang, nhánh còn lại gồm trâu Thanh Chương và Bảo Yên. Từ các kết quả có thể đi đến kết luận các quần thể trâu bản địa Việt Nam có quan hệ di truyền gần gũi nhau, và sự tách thành hai nhóm phụ giữa trâu TC và BY cần được nghiên cứu để làm sáng tỏ.
Từ khóa: Đa dạng di truyền, trâu nội Việt Nam, trâu đầm lấy, cây phân loài

ABSTRACT

Genetic diversity of Vietnamses native buffaloes
The objective of this study was to investigate the genetic diversity in three Vietnamese native buffalo populations such as Lang Biang (LB) in Lam Dong, Thanh Chuong (TC) in Nghe An) and Bao yen (BY) in Lao Cai provinces. Ear tissue samples were collected from 123 individual buffaloes including 43 LB, 40 TC and 40 BY. A set of 16 microsatellite markers was used to analyse the genetic diversity of 123 individual buffalo from three buffalo population as above mentioned. The results showed that seven of the 16 microsatellite markers were found to be polymorphic in three native buffalo populations. The average number of alleles of each microstellite marker in three native buffalo populations ranged from 3.7 (BMC1030) to 7.7 (CSSM043 and CSSM061). The expected mean heterozygosity, observed mean heterozygoty and polymorphic informative content were 0.743, 0.271 and 0.738, respectively. Based on the phylogenetic, we found that three Vietnamese native buffalo populations were separated into two main branchs in which one branch came from Lang Biang local buffaloes. Taken togehter we conclude that most of polymorphic markers, which are used in this study, might applicable for investigation of the genetic relationship among Vietnamese native buffalo populations. The genetic relationship among three Vietnamse native buffalo populations is more closed, however, how the TC and BY buffalo population separation into two sub-populations requires more study.
Key words: Genetic diversity, Vietnamese native buffaloes, swamp buffalo, phylogenetic tree

1. ĐẶT VẤN ĐỀ

Trâu là một loài vật nuôi có thể phát triển được ở những vùng trung du miền núi cho đến những vùng trũng thấp (low land), khả năng tiêu hóa và sử dụng rất hiệu quả những loại thức ăn thô chất lượng thấp so với bò hay các loài gia súc nhai lại khác. Khi cơ giới hóa nông nghiệp ngày càng tăng, con trâu dần vắng bóng trên đồng ruộng và cũng từ đó nuôi trâu ở nước ta đang chuyển dần từ mục đích cày kéo sang sản xuất thịt và một điều đáng quan ngại là số lượng đàn trâu giảm liên tục qua nhiều năm (Nguyễn Ngọc Tấn và ctv, 2017). Theo số liệu thống kê (Cục Chăn nuôi, 10/2017), tổng đàn trâu cả nước có khoảng 2.491.662 con, giảm 15,5% so với cùng kỳ năm 2010 (2.913.388 con).

Để bảo tồn những đặc trưng di truyền của vật nuôi nói chung và con trâu nói riêng đòi hỏi những hiểu biết căn bản về sự thay đổi di truyền trong cùng quần thể/giống hoặc giữa các quần thể/giống. Có nhiều loại chỉ thị ADN được sử dụng trong các nghiên cứu đa dạng di truyền nhưng phương pháp sử dụng chỉ thị phân tử microsatellite (MS) vẫn được xem là công cụ hữu hiệu cho công tác bảo tồn nguồn gen nhờ tính đa hình cao, phân bố ngẫu nhiên trên toàn hệ gen, cung cấp thông tin di truyền rất hữu ích và có tính phân biệt di truyền rất cao (Singh và ctv, 2017). Cho đến hiện tại, ở Việt Nam đã có một số nghiên cứu đa dạng di truyền bằng chỉ thị MS làm cơ sở cho việc bảo tồn nguồn gen đã được thực hiện trên bò (Phạm Doãn Lân và ctv, 2008; 2012); lợn (Thuy và ctv, 2006), gà (Cuc và ctv, 2010), dê (Thuy và ctv, 2017) và vịt (Đỗ Ngọc Hà và ctv, 2018) nhưng chưa có nhiều nghiên cứu đánh giá đa dạng di truyền trâu nội Việt Nam. 

Mục tiêu của nghiên cứu này là đánh giá khoảng cách di truyền và phân tích ADN nguồn gen một số quần thể trâu nội bằng chỉ thị phân tử microsatellites làm cơ sở cho việc định hướng bảo tồn cũng như khai thác và phát triển nguồn gen trâu sau này một cách có hiệu quả và bền vững.

2. VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU

2.1. Vật liệu, địa điểm và thời gian
Vật liệu: Mẫu được lấy từ mô tai của từng cá thể trâu, mẫu sau khi lấy được cho vào ống nghiệm có chứa ethanol bảo quản ở 4oC đưa về phòng thí nghiệm, sau đó mẫu được bảo quản ở -80oC cho đến khi sử dụng. Các loại hóa chất được mua từ công ty Thermo.

Địa điểm và thời gian: Thí nghiệm được thực hiện tại phòng thí nghiệm Công nghệ Sinh học - Phân Viện Chăn nuôi Nam Bộ và Bộ môn Công nghệ Sinh học – Trường Đại học Nông Lâm Tp. Hồ Chí Minh. Thời gian thực hiện từ tháng 8 đến tháng 11/2018.

2.2. Thu nhận mẫu, ly trích ADN và kiểm tra primer

Mẫu mô tai 123 cá thể trâu được lấy ngẫu nhiên từ 40 cá thể nuôi tại Thanh Chương (TC) Nghệ An, 40 cá thể nuôi tại Bảo Yên (BY) Lào Cai và 43 cá thể Lang Biang (LB) Lâm Đồng. 

Ly trích DNA từ mẫu mô tai bằng kit tách chiết của hãng Qiagen (Đức) theo quy trình hướng dẫn của nhà sản xuất và ADN sau tách chiết được kiểm tra chất lượng bằng phương pháp điện di và phương pháp quang phổ (UV).
Một bộ gồm 16 chỉ thị microsatellite được chọn lọc từ nghiên cứu của Barker và ctv (1997); Aminafshar và ctv (2008) và Singh và ctv (2017), trình tự, kích thước alen (bp) và vị trí trên nhiễm sắc thể của các cặp primer được nêu chi tiết trong Bảng 1.

Bảng 1. Thông tin về các cặp mồi dùng trong nghiên cứu

	Stt
	Marker
	Trình tự (5’-3’)
	Nhiễm sắc thể
	Kích thước (bp)
	Tài liệu tham khảo

	1
	CSSM043
	AAAACTCTGGGAACTTGAAAACTA
	27
	222-258
	Aminafshar và ctv, 2008

	
	
	GTTACAAATTTAAGAGACAGAGTT
	
	
	

	2
	CSSM032
	TTATTTTCAGTGTTTCTAGAAAAC
	1q(1)
	208-224
	Singh và ctv, 2017

	
	
	TATAATATTGCTATCTGGAAATCC
	
	
	

	3
	CSSM062
	GTTTAAACCCCAGATTCTCCCTTG
	9
	124-136
	Barker và ctv, 1997

	
	
	AGATGTAACAGCATCATGACTGAA
	
	
	

	4
	CSSM038
	TTCATATAAGCAGTTTATAAACGC
	11(10)
	163-187
	Aminafshar và ctv, 2008

	
	
	ATAGGATCTGGTAACTTACAGATG
	
	
	

	5
	BRN
	CCTCCACACAGGCTTCTCTGACTT
	11(10)
	121-147
	 Aminafshar và ctv, 2008

	
	
	CCTAACTTGCTTGAGTTATTGCCC
	
	
	

	6
	BMC1013
	AAAAATGATGCCAACCAAATT
	3q(19)
	217-239
	 Aminafshar và ctv, 2008

	
	
	TAGGTAGTGTTCCTTATTTCTCTGG
	
	
	

	7
	ETH003
	GAACCTGCCTCTCCTGCATTGG
	3q(19)
	96-192
	Singh và ctv, 2017

	
	
	ACTCTGCCTGTGGCCAAGTAGG
	
	
	

	8
	ILSTS030
	CTGCAGTTCTGCATATGTGG
	2q(2)
	146-158
	Singh và ctv, 2017

	
	
	CTTAGACAACAGGGGTTTGG
	
	
	

	9
	ETH121
	CCAACTCCTTACAGGAAATGTC
	2q(2)
	182-198
	Aminafshar và ctv, 2008

	
	
	ATTTAGAGCTGGCTGGTAAGTG
	
	
	

	10
	CSSM061
	AGGCCATATAGGAGGCAAGCTTAC
	8
	100-126
	Barker và ctv, 1997

	
	
	TTCAGAAGAGGGCAGAGAATACAC
	
	
	

	11
	CSSM013
	ATAAGAGATTACCCTTCCTGACTG
	1q(1)
	162-172
	Singh và ctv, 2017

	
	
	AGGTAAATGTTCCTATTTGCTAAC
	
	
	

	12
	ILSTS033
	TATTAGAGTGGCTCAGTGCC
	13,12
	126-138
	Singh và ctv, 2017

	
	
	ATGCAGACAGTTTTAGAGGG
	
	
	

	13
	CSSM033
	CACTGTGAATGCATGTGTGTGAGC
	17
	154-175
	Singh và ctv, 2017

	
	
	CCCATGATAAGAGTGCAGATGACT
	
	
	

	14
	ILSTS008
	GAATCATGGATTTTCTGGGG
	15(14)
	168-176
	Singh và ctv, 2017

	
	
	TAGCAGTGAGTGAGGTTGGC
	
	
	

	15
	HMH1R
	GGCTTCAACTCACTGTAACACATT
	21,22
	169-187
	Singh và ctv, 2017

	
	
	TTCTTCAAGTATCACCTCTGTGGCC
	
	
	

	16
	RM099
	CCAAAGAGTCTAACACAACTGAG
	3q(19)
	87-119
	Singh và ctv, 2017

	
	
	ATCCGAACCAAAATCCCATCAAG
	
	
	


Tất cả các primer được kiểm tra nhiệt độ gắn mồi tối ưu, sau đó sử dụng nhiệt độ gắn mồi được xác định thích hợp để thực hiện phản ứng PCR cho toàn bộ mẫu.

2.3. Nhận biết đa dạng di truyền quần thể trâu bằng chỉ thị MS
Tất cả mẫu được nhận dạng di truyền bằng 16 chỉ thị MS (Bảng 1), phản ứng PCR được thực hiện theo chu trình nhiệt sau: (1) 95oC trong 3 phút, (2) 95oC trong 30 giây, (3) Ta trong 30 giây (Ta là nhiệt độ bắt cặp của từng primer sau khi đã tối ưu hóa), (4) 72oC trong 30 giây, (5) lặp lại 35 chu kỳ từ bước 2 đến bước 4, (6) 70oC trong 5 phút và (7) giữ nhiệt độ 4oC trong 30 phút.

Các sản phẩm khuếch đại được điện di trên gel agarose 4%, quan sát và chụp hình ảnh điện di bằng máy GelDoc It2 (UVP, USA). Xác định kích thước alen theo phương pháp của Barker và ctv (1997) có sự điều chỉnh là so sánh với thang DNA chuẩn HyperLadderTM (50bp) của Bioline (Anh) thay vì sử dụng pUC19 (50 bp) của Thermo Scientific (Mỹ).

2.4. Xử lý số liệu

Sau khi điện di sản phẩm PCR, đọc kết quả và mã hóa dữ liệu theo hình thức nhị phân, có đa hình ghi “1” và đồng hình ghi “0”. Dữ liệu kiểu gen được phân tích sử dụng phiên bản Popgene 1.32 để tính toán tần số alen tại mỗi locus cho mỗi quần thể, số lượng alen trung bình trên quần thể và độ dị hợp tử (mong đợi và quan sát). Các thông số: khác biệt di truyền (Fst), hệ số di truyền nội loài (Fis) và trong toàn bộ quần thể (Fit) được phân tích theo phương pháp của Wright (1965). Sử dụng phương pháp neighbor joining (Saitou và Nei, 1987) để tính khoảng cách di truyền, xây dựng cây phân loài (phylogenetic tree) bằng phần mềm Popgene 1.32.

3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN

3.1. Nhận biết đa dạng di truyền quần thể trâu bằng chỉ thị microsatellite

Tiến hành phản ứng PCR theo từng primer cho tất cả các cá thể được lấy mẫu, sau khi điện di nhận biết alen và số lượng alen của mỗi microsatellite có đa hình trong từng quần thể được tổng hợp ở Bảng 2 và hình ảnh đại diện cho primer đơn và đa hình được trình bày ở Hình 1a và b. 
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	Hình 1a. Hình điện di sản phẩm PCR cặp mồi ILST008 (168-176) cho quần thể trâu Lang biang (LB). L: thang đo 50 bp. Các mẫu LB từ 24 đến 33.
	Hình 1b. Hình điện di sản phẩm PCR cặp mồi CSSM033 (154-175) cho quần thể trâu Lang biang (LB). L: thang đo 50 bp. Các mẫu LB từ 23 đến 33.


Với 16 chỉ thị đã sử dụng, có 07 chỉ thị biểu hiện đa hình (CSSM043; BRN; BMC1013; CSSM061; ILSTS033; CSSM033 và HMH1R), 05 chỉ thị không hoạt động (CSSM032, ETH003, ILSTS030, ETH121 và CSSM013) và còn lại là đơn hình. Số lượng alen trung bình của từng MS có đa hình tính trên 3 quần thể trâu khảo sát dao động từ 3,7 alen ở locus BMC1030 đến cao nhất là 7,7 alen ở hai locus CSSM043 và CSSM061. Khi nghiên cứu trên trâu sông và trâu đầm lầy, Barker và ctv (1997) cho thấy số alen tại locus CSSM043 trên trâu đầm lầy và trên trâu sông là 9 alen, còn tại locus CSSM061 với trâu đầm lầy là 9 và trâu sông là 10 alen và cũng tương tự kết quả nghiên cứu của Singh và ctv (2017).

Bảng 2. Số lượng alen của mỗi microsatellite đa hình ở các quần thể trâu khác nhau

	Quần thể
	CSSM043
	BRN
	BMC1013
	CSSM061
	ILSTS033
	CSSM033
	HMH1R

	LB
	8
	7
	4
	8
	8
	6
	4

	BY
	8
	6
	4
	8
	6
	7
	3

	TC
	7
	7
	3
	7
	5
	7
	5

	Trung bình
	7,7
	6,7
	3,7
	7,7
	6,3
	6,7
	4,0


Hệ số dị hợp tử mong đợi (He), dị hợp tử quan sát (Ho), và giá trị thông tin đa hình (PIC) cho 3 quần thể trâu khảo sát được tính toán và trình bày ở Bảng 3.

Bảng 3. Độ dị hợp tử mong đợi, quan sát và giá trị thông tin đa hình cho 7 chỉ thị microsatellite trên 3 quần thể 

	Quần thể
	Số lượng mẫu
	He
	Ho
	PIC

	LB
	43
	0,775
	0,286
	0,766

	BY
	40
	0,720
	0,246
	0,711

	TC
	40
	0,747
	0,282
	0,737

	Tổng
	123
	0,743
	0,271
	0,738


Bảng 3 cho thấy hệ số dị hợp tử mong đợi ở quần thể trâu LB là 0,775; trâu BY là 0,720 và trâu TC là 0,747. Tương tự, hệ số dị hợp tử quan sát ở quần thể trâu LB là 0,286; trâu BY là 0,246 và trâu TC là 0,282.Kết quả này thấp hơn so với kết quả nghiên cứu của Singh và ctv (2017) với giá trị He và Ho lần lượt là 0,825 và 0,684. Giá trị thông tin đa hình (PIC) ở quần thể trâu LB là 0,766; BY là 0,711 và TC là 0,737. Giá trị trung bình He, Ho và PIC cho tổng các chỉ thị có đa hình và tính cho toàn bộ các quần thể trâu trong nghiên cứu này lần lượt là 0,743; 0,271 và 0,738. 

Bảng 4. Giá trị He, Ho, PIC và F-statistics tổng thể cho 7 chỉ thị microsatellite trên toàn bộ quần thể trâu khảo sát

	Chỉ thị
	Số lượng alen
	He
	Ho
	PIC
	Fst(θ)
	Fit(F)
	Fis(f)

	CSSM043
	8
	0,8081
	0,3089
	0,8048
	0,0137
	0,6180
	0,6127

	BRN
	7
	0,7981
	0,6667
	0,7949
	0,0191
	0,1642
	0,1479

	BMC1013
	4
	0,6932
	0,0081
	0,6904
	0,0156
	0,9879
	0,9877

	CSSM061
	8
	0,8121
	0,2520
	0,8088
	0,0328
	0,6895
	0,6790

	ILSTS033
	8
	0,7742
	0,0732
	0,7710
	0,1005
	0,9051
	0,8945

	CSSM033
	7
	0,7935
	0,5854
	0,7903
	0,0216
	0,2566
	0,2402

	HMH1R
	5
	0,6925
	0,0081
	0,6896
	0,0288
	0,9879
	0,9876

	Trung bình
	6,7
	0,7674
	0,2718
	0,7643
	0,0333
	0,6448
	0,6326


Số lượng alen trung bình là 6,7; trong đó cao nhất tại 03 locus CSSM043, CSSM061, ILSTS033 (8 alen), kế theo sau đó là 02 locus BRN và CSSM033 (7 alen), tiếp theo là locus HMH1R (5 alen) và thấp nhất ở locus BMC1013 (4 alen). Singh và ctv (2017) khi khảo sát 15 MS trên trâu địa phương vùng Jammu và Kashmir cũng cho thấy số alen trung bình là 6,8 (5-9 alen tùy theo locus). Số lượng alen của một locus càng lớn thì mức độ mang thông tin của chỉ thị càng cao (Nguyễn Thị Diệu Thúy và Geldermann, 2004). Kết quả nghiên cứu này cho thấy 07 locus đều có từ 4 alen trở lên nên có triển vọng ứng dụng trên trâu Việt Nam cho các nghiên cứu về thay đổi di truyền, xây dựng kế hoạch lai tạo trong tương lai.

Giá trị PIC của 7 chỉ thị microsatellite dao động từ 0,6896 (HMH1R) đến 0,8088 (CSSM061). Các chỉ thị có đa hình trong nghiên cứu này đều có giá trị cao hơn 0,5 nên được xem là có tính đa hình cao và có hiệu quả cho khảo sát cho phân tích đa hình trong các quần thể trâu đang nghiên cứu. Và một số kết quả nghiên cứu trên trâu vùng châu Á cũng cho thấy xu hướng tương tự kết quả nghiên cứu này (Hussain và ctv., 2017; Singh và ctv., 2017)

Độ dị hợp tử quan sát (Ho) trên mỗi locus dao động từ 0,0081 (BMC1013; HMH1R) đến 0,6667 (BRN) với giá trị trung bình là 0,2718 và hệ số dị hợp quan sát thấp điều đó cho thấy tần số dị hợp tử trong quần thể có xu hướng giảm. Độ dị hợp mong đợi (He) thấp nhất tại locus HMH1R (0,6925) và cao nhất ở locus CSSM061 (0,8121) và trung bình chung cho các locus là 0,7674. 

Theo Botstein và ctv (1980), PIC và He là các chỉ số sử dụng để đánh giá về đa dạng di truyền, chỉ số PIC và He có thể được sử dụng để đánh giá mức biến đổi gen: khi PIC>0,5 và He>0,6 locus có sự đa dạng cao; khi PIC<0,25 locus có sự đa dạng thấp và khi 0,25<PIC<0,5 locus có sự đa dạng trung bình. 

Theo Berthouly và ctv (2008), các chỉ thị MS được sử dụng để ước tính tính đa dạng kiểu gen của dị hợp tử và thông tin giá trị PIC trong việc lựa chọn và lai tạo các giống vật nuôi. Theo khuyến cáo của FAO (2004) và kết quả của một số nghiên cứu khác cho thấy các chỉ thị MS có đa hình cao được chọn để nghiên cứu các mối quan hệ di truyền và sự khác biệt về giống và một lần nữa cho thấy các chỉ thị sử dụng trong nghiên cứu này có ý nghĩa trong sử dụng phân tích đa dạng di truyền các quần thể trâu nội Việt nam. 

Tất cả các locus đều có giá trị Fis dương, trung bình là 0,6326. Giá trị Fis dùng đánh giá mức độ dị hợp tử và dao động từ -1 đến +1, giá trị Fis lớn thể hiện sự suy giảm dị hợp tử và Fis nhỏ thể hiện dị hợp tử tăng. Điều này cho thấy có sự suy giảm dị hợp tử cao giữa các quần thể trâu khảo sát. Sự suy giảm dị hợp tử này có thể do mức độ giao phối cận huyết cao và nguyên nhân có thể là (i) phương thức chăn nuôi quảng canh, giao phối tự nhiên; (ii) kích thước quần thể nhỏ, số lượng đực giống ít hay là sự phân tán địa lý còn giới hạn và điều này phù hợp với nhận định của Taberlet và ctv (2008).

Sự khác biệt di truyền trung bình giữa các quần thể (Fst) và giá trị tổng cận huyết (Fit) lần lượt là 0,0333 và 0,6448. Kết quả này một lần nữa cho thấy sự khác biệt di truyền giữa các quần thể trâu đang khảo sát khá thấp (0,0333) và giá trị tổng cận huyết ở mức cao (0,6448), và kết quả có thể sử dụng như là chỉ báo cho tình trạng phối giống cận huyết tại các vùng chăn nuôi trong xu hướng số lượng đàn trâu liên tục giảm trong nhiều năm qua (Nguyễn Ngọc Tấn và ctv, 2017) dẫn đến giảm kích thước quần thể. Bên cạnh đó, cũng cần phải xem xét đến tính chưa ưu việt về kỹ thuật điện di đang sử dụng trong nghiên cứu này so với với các nghiên cứu khác (Phạm Doãn Lân, 2012; Thuy và ctv, 2017) và những ảnh hưởng phụ có thể xảy ra trong quá trình khuếch đại sản phẩm cùng với phương thức điện di trên gel agarose như đã chỉ ra trong các nghiên cứu gần đây trên thế giới khi ứng dụng chỉ thị MS (Harr và ctv, 2000; Brookes và ctv, 2012; Hosseinzadeh-Colagar và ctv, 2016). Vì thế, việc sử dụng các nguồn vật liệu di truyền từ nghiên cứu này và ứng dụng các công nghệ tiến bộ hơn trong phân tích chỉ thị MS là điều đáng được quan tâm.

3.3. Khoảng cách di truyền và cây phân loài

Khoảng cách di truyền giữa các quần thể trâu nhỏ, nhỏ nhất được tìm thấy giữa các cặp TC và BY (0,1200), kế đến là giữa TC và LB (0,1691) và cao nhất là giữa BY và LB (0,1767).

Bảng 4. Ma trận khoảng cách di truyền giữa các quần thể trâu

	Quần thể
	LB
	BY
	TC

	LB
	0
	
	

	BY
	0,1767
	0
	

	TC
	0,1691
	0,1200
	0


Ba quần thể trâu đang khảo sát đều xuất phát cùng nguồn gốc và chia thành hai nhánh, trong đó: một nhánh là LB và nhánh còn lại là các quần thể BY và TC. Điều này cũng phù hợp với thực tế khi các nhóm trâu địa phương đang khảo sát đều thuộc trâu đầm lầy. Đồng thời, theo Mai Văn Sánh và ctv (2008) trâu Việt Nam được chia thành 03 loại hình dựa vào tầm vóc là lớn (trâu Ngố), trung bình và nhỏ (trâu Gié) thì trâu LB thuộc nhóm trâu phía Nam có tầm vóc lớn, trâu TC và BY là hai nhóm trâu phổ biến của khu vực Bắc miền Trung và phía Bắc Việt Nam có tầm vóc nhỏ hơn. Vì thế, việc áp dụng các nghiên cứu dựa vào trình tự ADN trên vùng D-loop hoặc các vùng gen khác trên ty thể để tìm hiểu và làm rõ hơn mối quan hệ di truyền của trâu Việt Nam là điều cần thiết.
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Hình 2. Cây phân loài các quần thể trâu nội Việt Nam


4. KẾT LUẬN

Có chiều hướng suy giảm dị hợp tử ở các quần thể trâu khảo sát, sự khác biệt di truyền giữa các quần thể trâu thấp và giá trị tổng cận huyết cao. Quan hệ di truyền các quần thể rất gần gũi nhau, chúng có cùng nguồn gốc ban đầu và sau đó có sự tách thành hai nhánh: một nhánh là trâu Lang Biang, nhánh còn lại gồm Thanh Chương và Bảo Yên và trâu Thanh Chương và Bảo Yên sau đó tách nhau thành hai phân nhóm phụ. Có thể sử dụng bộ chỉ thị MS trong nghiên cứu này cho nghiên cứu đa dạng trâu Việt Nam nhưng cần tìm kiếm các giải pháp mới trong điện di, phân tích dữ liệu và từ nguồn vật liệu di truyền hiện có, phát triển các nghiên cứu trên ADN ty thể để tìm hiểu sự tách nhóm giữa các quần thể trâu Việt Nam.
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