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TOM TAT:

Bo Pen la giong bo ban dia dwoc nudi phé bién ¢ Nhdt Ban va
cé gid tri kinh té cao do s& hitu ham lwong mé giat cao. Tuy
nhién, gan ddy do ndng sudt sinh san ciia bo Pen ngay cang
gidm nén s6 heong bé sinh ra giam va gid bé gia ting. Do vdy,
can c6 giai phdp dé cdi thién ning sudt sinh san ciia bo Pen
Nhdt Ban vi né la mét trong nhiing tinh trang kinh té quan trong
nhdt trong san xudt chan nuéi. Gidi phdp hiéu qua cho vin dé
nay la cdi thién céac dac diém di truyén bang phwong thirc xdc
dinh cdc alen nguy co anh hwong dang ké dén nang sudt sinh
san. Vi vdy, muc tiéu ciia bai bdo la gidi thiéu nhitng tién bg gan
ddy vé tmg dung céng cu di truyén phan tir dé kham phd ra cdc
dot bién hiém lién quan dén tinh trang sinh san o bo den Nhat
Ban. Cac két qua nghién ciru da chi ra rang tmg dung GWAS
va cong nghé giai trinh t thé hé méi da cho phép phat hién
ra nhiéu da hinh nucleotide don (SNPs) va dot bién chén/xéa
(Indels) cé tac dong Iom dén ndng sudt sinh san. Nhitng bién di
di truyén hiém nay dwoc d@é nghi sir dung lam chi thi phan tir
dé san loc va cdi thién khd nang sinh san ¢ bo den Nhdt Ban..
Tir khéa: Bo den Nhdt Ban, bién di di truyén, gidi trinh tw thé
hé moi (NGS), nang sudt sinh san, SNPs/Indels.

1. GIOI THIEU

Sinh san 1a mot trong nhiing tinh trang kinh té quan trong nhat
quyét dinh sy thanh cong cta san xuét chian nudi [1]. Trong do, ty 18
thu thai 1a mot trong nhiing chi tiéu quan trong do ludng ning suit
sinh san cuia bo [2]. Cac yéu t6 vé sinh 1y sinh san va méi trudng
khéc nhau c6 thé anh huong dén ty 1¢ thy thai ctia bo. Thém vao do,
qué trinh hinh thanh giao tir va sy chét phoi 1a nhing yéu t6 quan
trong anh huong dén ty 18 thu thai. Diskin va cs (2012) udc tinh ty
16 chét phoi & bo sira ~40% va anh hudng truc tiép cua su chét phoi
duogc phan anh qua ty 1¢ thy thai thip [3]. Trong nhiing thap ky gan
day, ty 18 thu thai & bo den Nhat Ban ngay cang giam dan din dén
hiéu qua san xudt bé thap va gia bé ting dan [4], [5] Vi vay, viéc
cai thién ning suit sinh san bang cach giam ty 1 chét phoi 1a van
dé quan trong trong chian nudi bo den Nhat Ban. O ngudi, nhiéu
nghién ctru cho thay rang ty 1& chét phoi cao & thoi ky dau cua thai
ky, x4p xi 70% tong so ca thy thai. Pang luu y, nguyén nhan gay ty
1¢ chét phoi thai & nguoi do cac bat thuong trong di truyén nhiém
sdc thé (NST). Yahaya va cs (2021) bao cao rang ty 1& 2-15% vo
sinh & nam va >10% vo sinh & nit dén tir nguyén nhan nay [6].
Lee va Kieesling (2016) chi ra rang khoang 25% NST bt thuong
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vé s6 lugng do nhiing rdi loan trong qué trinh phat sinh
giao tir gay ra [7]. C6 nhiéu gen mi hoa cac protein tham
gia vao qua trinh phat sinh giao tir bao gdm phén chia
nguyén nghidm va giam nhiém dé tao ra cac giao tir binh
thudng va mot sé gen nay da dugc ching minh 14 ¢6 lién
quan dén kha nang sinh san & chudt va ngudi [8]-[10].
Vi vy, giai phap hiéu qua dé cai thién kha niang sinh san
1a kham pha céc bién di di truyén hiém trong cac gen lién
quan dén nang suét sinh san. Phuong phap tiép can gan
day tmg dung cong nghé giai trinh ty thé hé moi (NGS)
dd kham pha mot sé luong 16n cac bién di di truyén bao
g(“)m c4c dot bién da hinh nucleotide don (SNPs), cac dot
bién chén/xda doan nho (Indels), va cac dot bién chen/
xo6a kich thudc 16n (CNV) [11]. Nho tién bo ciia cong
nghé NGS két hop voi GWAS (nghién ctru lién két trén
toan bo gen) da gop phan phat hién cac dot bién hiém gay
ra ri loan sinh san va lam thay ddi nhitng hiéu biét cua
chung ta vé ddc diém cua tinh trang phtec tap nay. Vi vay,
trong bai bao nay, tinh hinh vé ning suit sinh san ciia bo
den Nhat Ban, loi ich cua tmg dung cong nghé NGS dé
phat hién cac bién di di truyén hiém lién quan dén ning
suit sinh san & bo den Nhat Ban s& duoc thao luan nham
lam sang to tac dong cua cac bién di nay dén kha ning
sinh san & bo, dong thoi thao luan vé nhiing trién vong
cua ing dung cong nghé nay ¢ Viét Nam.

2. NANG SUAT SINH SAN CUA BO PEN NHAT BAN

Bo Pen 1a giéng bo duoc nudi phd bién nhat & Nhat
Ban, chiém dén 97% téng dan bo ndi dia. Thit bd Den ndi
tiéng véi huong vi thom ngon dic trung va ham luong m&
gidt cao (>50%) [12]. Tuy nhién ning suét sinh san cua
bo Pen, mot trong nhiing tinh trang kinh t& quan trong
nhét trong san xudt bo thit, da giam dan trong nhing thap
ky gan day mic di cac tinh trang kinh té quan trong khéac
nhu sinh truong va chat lugng thit da duogc cai thién dang
ké [13]. Hién trang vé nang suét sinh san nhu tudi phdi
gidng lan dau, sb 1an phdi giéng thanh cong, ty 1& phdi
gidng thanh cong (ty 1é thu thai) & bo Den Nhat Ban dugc
thé hién chi tiét qua bang 1. Trong do, ty 1é thy thai bi anh
hudng boi cac yéu td nhu lira dé, thoi gian phdi lai gidng
thanh cong sau khi dé, sé 1an phdi giéng.

Bang 1. Nang sudt sinh san ciia bo Pen Nhat Ban [14]

Bo me
M + SEM
4,8+0,1

Chi tiéu

Lua dé
Tubi phdi giéng lan dau, ngay -

Thoi gian phéi gidng lai sau khi dé, ngay 77,0 + 0,2
Ty 16 thu thai, % 47,8+0,2

S6 1an phbi gidéng 1,7+0,01

(M: gid tri trung binh, SEM: sai s6 chudn cia gid tri
trung binh)

RS
Hinh 1. Bo den Nhdat Ban

Irikura va cs (2018) [5] da bao céo rang ty 18 thu thai
ctia bo Pen giam tir 55,1% xudng 34,4% khi ltra dé gia
tang. Thém vao do, khi thoi gian phéi lai gidng 1an dau
>90 ngay, ty 1& thu thai & 1an phéi gidng thir 4 (51,3%)
giam dang ké so vai ty 1¢ thu thai ¢ 1an phdi gidng lan
dau (23,8%). Sasaki va cs (2015) da bao cao rang thoi
gian phdi lai gidng thanh cong sau khi dé ctua bo Pen
la 115 ngay. Tuy nhién, trong chan nuéi bo sinh san, chi
tiéu nay khong duoc vuot qua 80 — 85 ngay [13]. Gan
day, Setiaji va cs (2020) ciing dd bao céo rang thoi gian
phéi lai gidng 1an du sau khi dé 1a 73,81 ngay va thoi
gian phdi lai gidng thanh cong 1a 102,63 ngay & bo den
Nhat Ban [15]. Két qua ty 18 thu thai thip da dan dén sb
bé sinh ra giam va gia bé tré nén ting dan. Gia bé trung
binh ndm 2013 cao hon 20% so v&i gia bé nam 2012.
Viée thuc hién phdi gidng (AI) lan tha 2 trg di cling lam
tang chi phi lién quan dén tinh dich, diéu tri noi tiét td,
phi ky thuat vién A ciing nhu khau cham soc bo cho dén
lan phdi gidng tiép theo. Vi vay, viéc cai thién ty 18 thy
thai 14 van dé cap thiét dé cai thién hidu qua san xuat chan
nudi bo sinh san. Cé nhidu yéu t6 tac dong dén sy thanh
cong cua chan nudi bo sinh san bao gdm quan 1y, ché d6
chim séc dinh dudng, va yéu t6 di truyén. Tuy nhién, ty
1¢ thy thai dugc béo céo c6 hé sb di truyén thap va do dé
cai thién di truyén tinh trang sinh san bang phwong phap
nhan giéng truyén théng c6 thé khong hiéu qua. Do vy,
cach thire tiép can duoc 4p dung phd bién gin day 1a ing
dung chi thi phan tir trong chon loc giéng nham chon loc
gidng chinh xéac va c6 thé cai thién dugc cac dac diém di
truyén gidng.

3. GIAI TRINH TU THE HE MOI

Giai trinh tu thé hé méi (next generation sequencing)
hay con goi 1a cong nghé giai trinh tu thong lugng cao
(high-throughout sequencing) da phat trién nhanh chong
va tac dong dang ké dén cach tién hanh nghién ctru di
truyén. Viéc quét dong thoi tt ca cac gen tmg dung NGS
da gitp xac dinh dugc mot ) lwong 16n cac bién di di
truyén bao gdbm nhimg dot bién hiém, dot bién nguy co
trong cac gen chirc ning lién quan dén bénh va rdi loan
di truyén, tir d6 da lam thay d6i nhirng chién lugc cai tién
ndng nghié¢p. Budc dot pha cua NGS trong nghién ctuu bo
gen 1a sy ra doi cua cac phuong phap giai trinh tw muc
tiéu cho phép giai trinh tu c6 chon loc cac vung quan tam
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Bang 2. Cdc hé thong gidi trinh tu phé bién hién nay
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(Flow cell: mét thiét bi nhé chira thw vién cdc phan doan DNA, noi xdy ra gidi trinh ti)

va tir d6 lam giam déng ké sé luong trinh ty can duoc
tao ra. Gidi trinh tr exome (whole exome sequencing
- WES) cho phép giai trinh tu tat ca cac vung ma hoéa
protein va nhanh chong da tré thanh phuong phéap dugc
su dung rong rai nhat, dic biét duoc sur dung dé kham
pha nhing rdi loan di truyén Mendel. Phuong phap nay
ciing trd nén phod bién dé kham pha cac dot bién trong cac
gen lién quan dén chtic ning sinh san & ca nguoi va gia
stic. O ngudi, cac alen nguy co thudng nim trong ving
mi hoa protein va ving md hoa nay chi chiém khoang
2% cua bd gen. Cach tiép can nay ciing cho phép phat
hién cac bién di tai cac vi tri ghép ndi RNA (splicing
donor/splicing acceptor sites) co tac dong 16n dén qua
trinh dich ma protein. O ngudi, hé exome chtra khoang
85% dot bién co anh huong 16n dén cac dic diém lién
quan dén bénh. Trong d6 cac dot bién nham nghia va
v nghia chiém khoang 60% céc dot bién gay bénh [16].
Viée su dung WES trong san loc bién di di truyén da dan
dén sy gia tang dang ké trong viéc kham phé ra céc bién
di hiém gdy ra nhirng roi loan di truyén Mendel [16]-
[18]. Piéu nay dugc phan anh qua dir lidu di truyén trong
OMIM (Online Mendelian Inheritance in Man) [19] va
OMIA (Online Mendelian Inheritance in Animals) [20].
Thém vao d6, cach thirc tiép can khéac trong nghién ciru
di truyén tmg dung NGS la giai trinh tu bo gen (Whole
genome sequencing - WGS). Uu diém cuia cong nghé nay
so voi WES 1a d6 bao phu cao, giup xac dinh dugc mot
luong 16n SNPs va Indels trong bo gen, nhiéu bién di
tiém nang con lai khac ngoai ving exon ciing s& dugc
phat hién. Pién hinh nhu, hon 2 triéu SNPs di duoc
kham pha ¢ bo duc Fleckvieh nho irng dung WGS [21].
Kawahara-Miki va cs (2011) da xac dinh duoc 6,3 tri¢u
SNPs, trong d6 ¢6 hon 5,5 triéu SNPs tiém ning (chiém
87% cua bd gen) dugc phat hién & bo Kuchinoshima
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(bo ban dia Nhat) nho tng dung WGS [22]. Choi va cs
(2014) da bao c4o rang bo Hanwoo Han Quéc, bo Heugu
Jeju, va bo Ha Lan s¢ hiru xép xi 10,4 tri¢u SNPs, trong
d6 phat hién 54,12% 1a SNPs tiém ning va 1.063.267
Indels trong nhiing bd gen nay [2]. Nhu véy, nhimng két
qua nay da chi ra rang WES/WGS la chia khoa dé kham
pha cac dot bién nguy co/tiém nang lién quan dén nhiing
tinh trang kinh té quan trong.

4. CAC HE THONG VA CONG CU PHAN TiCH DU
LIEU GIAI TRINH THU THE HE MOI

4.1. Céc h¢ thong giai trinh ty thé hé méi

Hién tai co nhiéu hé thong giai trinh ty thé méi bao
gbm giai trinh tu thé hé moi cac dau doc ngan (short read
NGS) va dau doc dai (long read NGS). Trong d6, giai
trinh tu dau doc ngdn dang thong tri thi truong giai trinh
tu thé hé méi. So véi giai trinh tu ddu doc dai, giai trinh
tu dau doc ngén ¢6 d0 chinh xac cao hon, nhiéu cong
cu phan tich dir li¢u duoc thiét ké va danh riéng cho dir
lidu dau doc ngan. Tuy nhién, thoi gian chay lau hon va
gap kho khian hon khi lép rép de novo, xac dinh cac dang
ddng phan phién mi va cu trac cua cac bién thé. Mot s6
hé thong giai trinh ty dwoc mo ta nhu & bang 2.

4.2. Cong cu phin tich dir liéu giai trinh tw thé hé méi

Ung dung cac cong cu tin sinh hoc, quy trinh phan
tich dir lidu giai trinh tuw thé hé mdi bao gdm cac bude
phan tich so cdp va thir cap. Phan tich so cip dugc thuc
hién bang cach sir dung cac phin mém nhu FastQC,
Trimmomatic dé kiém tra chat luong sau khi giai trinh
tu, loc va cét xén dau doc. Phan tich thir cép bao g@)m
sép xép va can chinh trinh ty doc st dung cong cu BWA
(Burrows-Wheeler Aligners) va phan loai bién thé (SNPs,
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Bdng 3. Cdc cong cu tin sinh hoc dwgc vmg dung dé phan tich dir liéu NGS

Phan tich

Cong cu / Phin mém dwgc sir dung phd bién

Kiém tra chat luong sau khi giai trinh tu

FastQC, MultiQC, FASTX-toolkit

Cit xén dau doc va céc trinh ty chat luong thap

Trimmomatic, Cutadapt, Fastp

Loc va loai bo cac dau doc 1ap lai Picard

Sép xép va cin chinh trinh ty doc BWA, Bowtie
Phan loai bién thé GATK, freeBayes
Loc va hop nhat cac bién thé Bcftools

Phan tich bién thé theo chirc ning

ANNOVAR, SnpEff, EnsemblVEP

Hién thi két qua

IGV, Genome Browser, Varseq, Geneious

Bdng 4. Phan logi bién dj di truyén theo tic dong sit dung SNPEff

Bién di di truyén

Cao Tao bod ba két thic, thay ddi chire nang cua b ba két thic, thay ddi chire nang cua b ba khoi dau,
x6a viing ma hoa, lap ving ma hoa, thay doi ving ghép ndi ¢ hai dau exon

Trung binh Dot bién nhdm nghia, dot bién & trinh tw ma hoa, chén/x6a mot bo ba

Théap Dot bién dong nghia

Stra ddi Dot bién xay ra tai ving khong ma hoa, ving khong dich ma ¢ dau 5° va 3’

Indel, CNV) sir dung cong cu GATK. Két qua sip xép
trinh ty doc va dinh dang bién thé s& duoc luu lai ¢ dang
BAM va VCF. Bé mé cac dinh dang nay c6 thé st dung
cac phan mém mién phi nhu IGV (Inter Genome Viewer)
hoic Genome Browser. Sau cac budc phan tich so cap va
thir cdp, cong cu ANOVAR va VAT duoc sir dung phd
bién dé phan tich chirc ning sinh hoc va bénh 1y cua cac
bién thé. Bang 3 trinh bay tong hop cac cong cu va cac
budc dé phan tich dit liéu NGS

4.3. Mt s6 cong ty va trueong hoc tai Nhat phan tich
giai trinh tu the hé méi

Trong nhitng nam gan day, cong nghé giai trinh ty thé
hé méi da duoc tng dung phd bién trong nghién ciru dé
phat hién cac bién thé chirc nang lién quan dén cac tinh
trang nang suét, thich nghi, va bénh tat trén dong vat ban
dia. Mot sb trudng dai hoc (Khoa Thu Y, trudng Dai hoc
Khoa hoc Okayama; Phong thi nghiém di truyén dong vat
ung dung, Truong sau dai hoc vé Khoa hoc Ty Nhién, Sy
song, Mbi truong, va Cong nghé, Pai hoc Okayama) co
céc hé thong giai trinh tu di dua vao giang day va nghién
ctru, bén canh do, nhiéu nha nghién cuu cling chon lya
chc cong ty giai trinh ty dé giri mau nham dat dugc két
qua nhanh, chinh xac, va tiét kiém duoc kinh phi néu sb
luong mau phan tich it.

5. CAC POT BIEN NGUY CO LIEN QUAN DPEN
NANG SUAT SINH SAN PA PUQC PHAT HIEN
O BO PEN NHAT BAN NHO UNG DUNG CONG
NGHE GIAI TRINH TU THE HE MOI

5.1. Phén loai cac bién di di truyén theo tic dong dén
chirc ning sinh hoc ciia gen

Ung dung NGS dé kham pha dit liéu ngudn gen cia
cé thé sé trich xuat dir liéu trinh ty bo gen dudi dinh dang
FastQ. Sau do, bd dir liu trinh ty nay sé& dugc le"lp rap
va can chinh theo trinh ty tham chiéu. D& phat hién va
phan loai cac bién di di truyén tir b dir liéu da xur 1y nay,
mot sd cong cu tinh sinh hoc nhu VEF (Variant Effect
Predictor) [23]va SNPEfF [24] s& dugc ap dung. Cac bién
di di truyén duoc phat hién s€ dugc phan loai theo tac
dong bao gém cac bién di tac dong cao, tac dong trung
binh, tac dong thap, va tac dong sita doi (Bang 4).

Céc SNPs/Indels xay ra ¢ ving ma hoa ma c6 thé tao
ra bo ba két thiic dan dén qua trinh dich ma két thuc som
hon, thay d6i bo ba khoi dau dan dén qué trinh dich ma
khong duoc bat dau, thay doi chudi trinh ty axit amin,
thay ddi nucleotide & viing ghép néi RNA anh huong dén
qua trinh phién ma va dich ma duogc xép loai la cac dot
bién tac dong cao. Nhirng dot bién tac dong cao dugc cho
rang ¢6 thé 1am mat chirc ning sinh hoc cua gen [25],
[26]. Ung dung WES/WGS cho phép xac dinh duoc su
¢6 mit hay khong cua cac dot bién tac dong cao nay trong
b gen cua ca thé/quan thé. Kawahara-Miki va cs (2011)
da tng dung WGS dé kham pha céac bién di di truyén &
bo Kuchinoshima d phat hién 801 SNPs nam trong ving
ghép ndi, 8.719 dot bién dong nghia, va 11.713 dot bién
nham nghia. Trong s6 cac Indels, c6 2.942 Indels trong
viing exon va 138 trong ving ghép ndi (Hinh 1). Dua
vao két qua phan tich nay, img dung GWAS (nghién ciru
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Hinh 2. Ty I¢ cac bién di di truyén SNPs/Indels o bo gen cua bo Kuchinoshima Nhdt Ban [22]

lién két trén bo gen gitra ca thé dbi ching va ca thé mang
bénh) ¢ thé kham phé dugc nhitng bién di nguy co lién
quan dén kha ning sinh san thap ¢ bo den Nhat Ban. Tur
d6, c6 thé c6 nhitng chién lugc quan 1y gidng phu hop.

5.2. Cac dot bién hiém/nguy co da dwgc phat hién lién
quan den nang suat sinh san thap & bo den Nhat Ban

Ung dung tién bg cta di truyén phan tir trong chin

nudi, nhidu SNP/Indels di duoc phat hién va nhanh
chong dugc lya chon lam chi thi phan tir trong chon loc
gidng chinh xac, c6 thé loai bo dwoc nguy co sy lan rong
clia cac alen lan gay chét hay anh huong nghiém trong
dén chtc nang sinh hoc ciia gen. Pé kham phéa duoc
nhimg SNPs/Indels nguy co dé ciing nhu tin suét cia
chung trong quéan thé, cach tiép can gan day dwoc tng
dung rong rai 1a sy két hop giita GWAS va WES/WGS

Bdng 5. Mét s6 SNPs/Indels di dwoc kham phd lién quan dén nang sudt sinh san & bo den Nhét Ban

Loai djt bién

Phenotypes

CDC45 7474351 SNPs Chét phoi [27]
PIDI 117,836,406 - 118,104,185 SNPs
DNER 118,193,385 - 118,581,892 SNPs
FBXO036 118,773,130 - 118,879,541 SNPs
SLC16414 | 118,886,691 - 118,909,613 SNPs Tudi dé ltra dau [29]
SP140 118,927,758 - 118,962,090 SNPs
SP110 119,055,328 - 119,059,88 SNPs
TRIPI2 118,622,220 - 118,729,375 SNPs
ANXA10 NSTS8: 378,127 to 412,061 CNV Chét phoi [14]
ACVR24 48476925 SNPs Ty 18 thy thai [30]
ACVR24 48476943 48476946 Indels Ty 18 thy thai [30]
97,359,632 SNPs
97,361,855
PTHZR g;ﬁgggg Thoi gian phéi giéng lai thanh cong [13]
97,365,727
97,368,169

*Vi tri ciua dot bién duoc sdp xé'p theo bo gen tham chiéu UMD-3.1.1
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cho phép phat hién nhiéu SNPs/Indels quan trong. Budc
dau tién trong cach tiép can nay la thu thap cac thong tin
vé kiéu hinh, duoc d& cap chu yéu trong bai nay ¢ day la
ning suét sinh san cta bo den Nhat Ban bao gdm cac chi
tiéu nhu s 1an giao phdi cua ca thé qua mdi lua dé, ty
1é chét phoi sém/mudn, ty 1€ thu thai, sau d6 Gmg dung
WES hay WGS dé xac dinh cac SNPs/Indel tic dong cao
& cac ca thé trong quin thé co hiéu suit sinh san thip va
cao dé tir d6 tim ra méi lién quan gitra kiéu gen va kiéu
hinh. Str dung WES/WGS cho phép xac dinh dugc nhiing
SNPs/Indels da duoc phat hién trudc ddy trong quan thé
va ca nhitng dot bién méi c¢6 trong quan thé bo khao sat.
Sasaki va cs (2021) [27] da ing dung cong ngh¢ GWAS
va WES nham xéc dinh tin suét cta alen nguy co & quan
thé bo den Nhat Ban va da kham pha dugc mot dot bién
nguy co trong ving ghép ndi véi khoang cach 5 bp tir
exon 14 ciia gen CDCI5 lién quan dén ty 1& chét phoi
0 bo den Nhat Ban. CDC45 ma héa phtic hop enzyme
khoi du helicase va prelC trong qua trinh téng hop va
sao chép DNA & pha S. Yoshida va cs (2001) da bao céo
rang su chét phoi da dugc phat hién ¢ chudt mang dot
bién gen Cdc457 [28]. Sasaki va cs ciing dé nghi rang sy
thay thé nucleotide G>T & vi tri g.74743512 trong gen
CDCI15 anh huong dang ké dén sy ghép nbi trong giai
doan tao RNA truong thanh va tinh 6n dinh cuia RNA
truong thanh. Tai thoi diém kham phé ra dot bién nay,
tan suat alen nguy co nay di c6 thé chiém mot tan suit
kha cao trong quan thé bo den Nhat Ban. Tan suét alen T
dugc khao sat & mot trung tam giét mé gia stc 1a 0,066.
Két qua nay chi ra ring alen nguy co nay da sin sang lan
rong trong qué‘ln thé bo den Nhat Ban. Mac du hién tai
khong c6 ca thé mang kiéu gen dong hop lan TT, nhung
tan suat mong doi c4 thé mang dong hop lan TT dugc ude
tinh 13 8,02 c4 thé trong 1,137 ca thé dua trén tan suét
alen T khao sat [27]. Cach tiép can nghién ciru nay c6 thé
quan 1y hiéu qua su di truyén cua cac alen nguy co trong
quan thé. Uu diém khéc nita cia cach tiép can phuong
phap nay 1a xac dinh dugc nhidu SNP/Indels khéc trong
cac gen lién quan dén tinh trang sinh san nhu ty 18 thu
thai, tudi dé ltra dau, khoang cach Itra dé. Bang 5 ligt ké
mot s6 SNPs/indels da duoc phat hién lién quan dén tinh
trang sinh san & bo den Nhat Ban [13], [29]-[31].

Nhimng két qua nay d& nghi rang cac dot bién nguy co
nay c6 thé duoc sir dung nhu chi thi phan tir trong chon
loc gidng sinh san dé cai thién tinh trang sinh san & bod
den Nhat Ban. Nhu vay, dé cai thién tinh trang sinh san,
didu quan trong 13 phai khai thac hay phan tich bo gen dé
thiét 1ap co so dir liéu ngudn gen gdm cac SNPs/Indels/
CNV nho tng dung cong nghé NGS

6. TIEM NANG UNG DUNG CONG NGHE GIAI
TRINH TU THE HE MOI TRONG CHAN NUOI
TAI VIET NAM

Hién nay, cong nghé NGS di duoc tmg dung kha phd
bién trong linh vyc y té ¢ Viét Nam. Str dung NGS trong
cac xét nghiém san loc trude sinh khong xam l4n, san

\

loc ung thu di truyén, xac dinh cac dot bién hiém gap
va bénh 1y di truyén da gen. Dac biét, NGS hién dang la
xu hudng va 1a tiéu chuin vé cong nghé trong san loc di
truyén phoi, gop phan ting ty 1& thanh cong cho cac ca
IVF & nguoi. Theo P Tan Khang va cs (2019), trén ca
nude 6 trén 25 hé thong giai trinh tyr tir cac cong ty khac
nhau da dugc trang bi va van hanh tai nhiéu vién, truong,
trung tim ciing nhu bénh vién. Riéng ¢ thanh phé HS
Chi Minh va khu vuc Ddng bang song Ciru Long hién ¢
khoang 15 may NGS. Nhiéu may da dua vao sir dung cho
chc cong tac nghién ctru va chan doan, nhung van con
nhiéu may dang trong tinh trang khong sir dung [32]. Tuy
nhién, thong tin nay cho thy tiém ning tmg dung NGS &
Viét Nam dang ngay cang duoc chii trong va phat trién.
Trong chan nudi, mic du tng dung NGS dé cai thién di
truyén gidng con kha méi mé va da sb cac nghién ctru
duogc thyc hién dua trén sy hop tac véi céac vién, truong
dai hoc tai cac qudc gia phat trién bao gdm Nhat Ban, noi
dap ung duoc co s¢ vat chét cling nhu kinh phi dé thuc
hién nghién ctru, nhung viéc ap dung dugc NGS trong
cai thién di truyén vat nudi ban dia s€ 1a mang lai nhiing
thach thirc va trién vong mai cho sy phat trién bén vimng
chan nudi ¢ Viét Nam. Bén canh d6, gidi han va khé khan
chinh trong viéc 4p dung cong cu nay dé phat hién ra
cac dot bién tiém ning hay nguy co lién quan dén cac
tinh trang kinh té quan trong ¢ gia stic 1a thong tin kiéu
hinh. Hién tai hé thong chin nudi ¢ Viét Nam van chwa
ddng bo, cac tinh trang sinh truong, sinh san cua gia stc
duogc nudi tai cac hd gia dinh van chua dugc ¢hi lai, va
chua ¢ hé théng dinh dang ca thé gia suc. Viéc thiéu dit
liéu thong tin kiéu hinh din dén kho khan trong xac dinh
su lién quan cua kiéu gen dugc phat hién véi kiéu hinh
ctia ca thé/quan thé. Do vay, dé c6 thé ap dung hiéu qua
nhitng cong nghé tién tién nay nham cai thién di truyén
gidng dé nang cao hidu quéa chin nudi, can thiét lap dinh
dang c4 thé va ghi lai thong tin kiéu hinh cua ca thé qua
mobi ltra dé.
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