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Đặt vấn đề

Việt Nam có khoảng trên 20 giống lợn bản địa, trong 
số đó có những giống thuộc Danh mục nguồn gen vật nuôi 
quý hiếm cần được bảo tồn [1]. Lợn Ỉ nguồn gốc xuất phát 
từ tỉnh Nam Định, ngày nay ít được nuôi do hiệu quả kinh 
tế không cao và đang có nguy cơ tuyệt chủng, đặc biệt, lợn 
Ỉ được đưa vào Danh mục nguồn gen vật nuôi quý hiếm cần 
được bảo tồn. Lợn Móng Cái là giống lợn nội được hình 
thành và phát triển lâu đời, xuất xứ từ thành phố Móng Cái, 
tỉnh Quảng Ninh, với khả năng sinh khá cao. Lợn Mường 
Khương là một giống lợn gắn liền với đời sống người 
H’Mông, được nuôi ở nhiều vùng thuộc tỉnh Lào Cai, nhiều 
nhất là ở huyện Mường Khương [2]. Đây là một trong ba 
giống lợn quý ở các tỉnh phía Bắc, cũng là một trong ba 
giống lợn nội chủ yếu làm nền lợn lai kinh tế ở miền Bắc 
Việt Nam. Giống lợn Hương được nuôi rộng rãi ở địa bàn 
biên giới phía Bắc thuộc tỉnh Cao Bằng. Đặc điểm của giống 
lợn Hương là sinh trưởng chậm hơn các giống khác nhưng 
thuần thục sớm. Giống lợn này có lớp mỡ mang mùi thơm 
tự nhiên. Đây là giống có sức đề kháng cao, ít bệnh dịch, dễ 

nuôi và không kén thức ăn. Lợn Mường Lay được chăn nuôi 
chủ yếu ở địa bàn thị xã Mường Lay, tỉnh Điện Biên, đây là 
giống lợn phàm ăn, thích nghi tốt với điều kiện khắc nghiệt, 
có tính kháng bệnh tốt. Lợn Hạ Lang phân bố ở tỉnh Cao 
Bằng, cũng như các giống lợn bản địa khác, quần thể lợn 
Hạ Lang cũng đang ngày càng bị thu hẹp do áp lực của các 
giống nhập nội. Các giống lợn truyền thống Việt Nam rất 
nhiều mỡ và sinh trưởng chậm. Do vậy, chúng không phù 
hợp với nhu cầu phát triển kinh tế. Hiện nay, ở Việt Nam 
cũng như trên thế giới có xu hướng nuôi lợn lai nhập nội, 
dẫn đến nguy cơ mất dần đi những giống lợn bản địa. Ngày 
càng nhiều giống lợn có quy mô quần đàn ở mức bị đe dọa, 
chủ yếu là do sức ép của quá trình sản xuất lợn với quy mô 
toàn cầu, buộc người nông dân phải chọn lựa nuôi một số ít 
giống lợn phổ biến cho hiệu quả kinh tế cao [3]. 

DNA ty thể (mtDNA) đã được sử dụng rộng rãi trong 
các nghiên cứu phát sinh chủng loại vì một số lý do sau: 
Thứ nhất, sự tiến hóa của mtDNA ở động vật có vú xảy ra 
trước tiên do sự thay thế từng cặp base đơn, chỉ một tỷ lệ 
hiếm là các trình tự có sự tái sắp xếp [4]. Thứ hai, tốc độ 
tiến hóa mtDNA xuất hiện nhanh hơn 10 lần so với DNA 
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Tóm tắt:

Cây phát sinh chủng loại của 33 giống lợn nhà và lợn hoang thuộc nhánh châu Âu và châu Á, trong đó có 6 giống 
lợn bản địa Việt Nam đã được dựng lên từ dữ liệu trình tự vùng D-loop và vùng mã hóa của hệ gen ty thể. Lần đầu 
tiên dữ liệu hoàn chỉnh về hệ gen ty thể của 6 giống lợn Ỉ, Móng Cái, Mường Khương, Mường Lay, Hương và Hạ 
Lang được công bố trên GenBank với các mã số truy cập KX094894, KU556691, KY432578, KX147101, KY964306 
và KY800118. Mục tiêu của nghiên cứu này là xác định trình tự hoàn chỉnh hệ gen ty thể của cả 6 giống lợn, chú giải 
chức năng hệ gen, phân tích đa hình trình tự mtDNA, qua đó làm cơ sở để nghiên cứu phát sinh chủng loại, xác định 
về nguồn gốc và quan hệ tiến hóa của các giống lợn này với các giống lợn khác trên thế giới, phục vụ trực tiếp cho 
mục tiêu bảo tồn nguồn gen. Kết quả dựa trên khảo sát về khoảng cách di truyền và mối quan hệ phát sinh phân tử 
cho biết mối quan hệ di truyền theo dòng mẹ giữa 6 giống lợn bản địa Việt Nam và những giống lợn bản địa này có 
mối quan hệ gần gũi với các nhóm lợn Nam Trung Quốc và lưu vực sông Hoàng Hà. Những kết quả nghiên cứu của 
đề tài là nguồn dẫn liệu quan trọng cho các nghiên cứu khác về các giống lợn bản địa ở Việt Nam. 
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gen nhân [5]. Thứ ba, mtDNA được di truyền theo dòng 
mẹ, đơn bội và không có sự tái tổ hợp [6]. Vì những lý do 
này nên mtDNA được sử dụng như một công cụ cho việc 
xác định các mối quan hệ giữa các cá thể trong cùng loài và 
trong số các loài có quan hệ gần với khoảng thời gian phân 
ly mới gần đây [5].

Việt Nam và khu vực Nam Trung Quốc được cho là một 
trong những trung tâm thuần hóa sớm nhất của các giống 
lợn nhà [7]. Giả thiết của Hongo và cộng sự về nguồn gốc 
của lợn bản địa Việt Nam có thể là hậu duệ của các con lợn 
rừng và lợn nhà từ một số khu vực ở châu Á, trong đó có 
một số vùng của Trung Quốc [8]. Nhóm nhà khoa học Nhật 
Bản và Việt Nam đã sử dụng trình tự phân đoạn (574 bp) 
mtDNA của một số giống lợn rừng và lợn nhà Việt Nam, 
so sánh với giống lợn rừng Ryukyu của Nhật Bản. Kết quả 
của nghiên cứu này chỉ ra rằng, con cháu của tổ tiên giống 
Ryukyu vẫn cư trú tại Việt Nam, trình tự mtDNA của các 
giống lợn nhà Việt Nam có độ phân ly rất lớn [9]. Mục đích 
của nghiên cứu này là giải trình tự hoàn chỉnh hệ gen ty thể, 
dự đoán cấu trúc, phân tích dữ liệu phân tử, xác định mối 
quan hệ phát sinh chủng loại sử dụng sự đa hình về trình tự 
mtDNA, qua đó đánh giá về nguồn gốc tiến hóa của 6 giống 
lợn bản địa Việt Nam.

Vật liệu và phương pháp nghiên cứu

Vật liệu

Máu ngoại vi được thu thập từ các cá thể lợn được lựa 
chọn ngẫu nhiên thuộc các giống lợn bản địa dựa trên thông 
tin điều tra về phả hệ của Viện Chăn nuôi quốc gia. 

Trình tự của các giống lợn châu Âu, châu Á được tải về 
từ GenBank và được xếp vào 5 khu vực địa lý chính [10]: 
Đông Bắc Á, Khu vực Mekong, Lưu vực sông Hoàng Hà, 
Nam Trung Quốc, Lưu vực sông Dương Tử và các quốc gia 
châu Âu. 

Phương pháp

Phương pháp tách chiết và nhân bội DNA: DNA tổng 
số được tách chiết bằng bộ kit GeneJETTM Whole Blood 
Genomic DNA Purification Mini Kit (Thermo Fisher 
Scientific, Mỹ). Toàn bộ trình tự mtDNA được khuếch đại 
bằng PCR với 30 cặp mồi (bảng 1). Tổng thế tích PCR 25 
μl: 12,5 μl GoTaq® Green Master Mix (Promega, Madison, 
WI, USA), 1,0 µl (20 ng/µl) DNA khuôn, 0,5 µl mỗi mồi 
(10 mmol/l), và 10,5 µl dH2O. Chu trình nhiệt: Biến tính 
ở 94°C trong 5 phút, 25 chu kỳ: 30 giây ở  94°C, 30 giây 
ở 53-55°C, 30 giây ở 72°C, và 8 phút ở 72°C. Sản phẩm 
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Abstract:
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pig breeds of Asian and European clades, including six 
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PCR được tinh sạch, sau đó giải trình tự bằng phương pháp 
Sanger [11] trên máy phân tích gen ABI 3500 Genetic 
Analyzer (Applied Biosystems, Mỹ).

Phương pháp lắp ghép, gióng hàng trình tự, phân tích và 
chú giải hệ gen: Trình tự vùng D-loop và vùng mã hóa được 
lắp ghép bằng sử dụng phần mềm EditSeq (DNASTAR Inc., 
Madison, WI, Mỹ) [12] và phần mềm DNADragon v.1.6.0 

(SequentiX, Đức). Trình tự D-loop và trình tự mã hóa của 
toàn bộ hệ gen ty thể của 6 giống lợn bản địa Việt Nam, 
các giống lợn châu Âu và giống lợn thuộc nhóm châu Á 
được gióng hàng đa trình tự, sử dụng thuật toán MUSCLE 
[13]. Phân tích và chú giải hệ gen của các giống lợn bản địa 
Việt Nam bằng công cụ trực tuyến Dogma và MITOS Web 
Server [14, 15]. Tất cả các chú giải được kiểm tra bằng công 
cụ BLAST trên GenBank [16, 17]. Toàn bộ 22 gen tRNA 
được dự đoán cấu trúc bậc hai sử dụng công cụ trực tuyến 
MITOS Web Server. 

Phương pháp xác định đa hình trình tự và phân tích phát 
sinh chủng loại: Xác định các vị trí đa hình, vị trí SNP trên 
trình tự D-loop của các giống lợn được tiến hành sử dụng 
phần mềm DnaSP v6. [18] và SeqMan v7.1.0 (DNASTAR 
Inc., Madison, WI, Mỹ). Khoảng cách di truyền được tính 
toán sử dụng thuật toán hai thông số của Kimura trong phần 
mềm MEGA [13].

Trình tự của vùng D-loop và toàn bộ vùng mã hóa của 
hệ gen ty thể được sử dụng riêng biệt làm dữ liệu đầu vào để 
dựng cây phát sinh chủng loại. Phân tích phát sinh phân tử 
được tiến hành dựa trên dữ liệu rời rạc sử dụng phương pháp 
suy luận Bayes theo mô hình Hasegawa-Kishino-Yano [19]. 
Xác suất hậu nghiệm của cây được tính với chuỗi Markov 
Chain Monte Carlo (MCMC) 10000000 [20] sử dụng phần 
mềm BEAST v1.8.3 [21]. Sau đó, cây tốt nhất sẽ được tìm 
ra bằng phần mềm Tree Annotater v.1.8.4. Cuối cùng, phần 
mềm Figure Tree v1.4.2 được sử dụng để đọc tệp tin kết 
xuất cho việc vẽ cây phát sinh. Cây được xác định gốc sử 
dụng trình tự tương đồng đối chứng của lợn hoang Malaysia 
(Sus barbatus). 

Kết quả

Thành phần, cấu trúc của hệ gen

Thành phần hệ gen ty thể hoàn chỉnh của 6 giống lợn 
bản địa gồm Ỉ, Móng Cái, Mường Khương, Mường Lay, 
Hương và Hạ Lang có 13 gen mã protein, 22 gen RNA vận 
chuyển (tRNA), 2 gen RNA ribosome (rRNA) và các vùng 
không mã hóa. Toàn bộ 22 gen tRNA của cả 6 giống bản 
địa đã được dự đoán có chung cấu trúc bậc hai (cỏ ba lá) 
với các gen tRNA có chiều dài từ 59 đến 75 bp. Cấu trúc 
hệ gen mtDNA của các giống lợn bản địa đã được chú thích 
rõ (bảng 2). Thành phần và cấu trúc hệ gen ty thể của 6 
giống lợn bản địa Ỉ, Móng Cái, Mường Khương, Mường 
Lay, Hương và Hạ Lang tương tự như của các giống lợn nhà 
khác [22]. 

Bảng 1. 30 cặp mồi sử dụng cho PCR và vị trí các phân đoạn 
được khuếch đại.

TT
Trình tự mồi (5’-3’)

Ta (
oC) Vị trí các 

ampliconMồi xuôi Mồi ngược

D-loop AGGAGACTAACTCCGCCAT GCGGATACTTGCATGTGT 54 16556-1306

1 ACTAAGTCAATGCCTATTCTG CAAATGTATGAAACCTCAG 54 16298-548

2 CTACACAATAACCTCCCATA TGGCACGAGATTTACCAACT 54 1107-1490

3 GCTCATAACGCCTTGCTC ATTCTTTCATCTTTCCCTT 54 1377-2415

4 CACAACCATGCAAGAAGAGACA ACAACCAGCTATCACCAGGC 54 2141-2634

5 CCGTAAGGGAAAGATGAAAG TATGGTTATTTTGACTGGT 54 2393-3493

6 CCGTGCAAAGGTAGCATA CCAACATCGAGGTCGTAA 55 3189-3606

7 TGGGGTGACCTCGGAGTAC AATATGGCGAAAGGTCCGG 54 3423-4589

8 CGAGCAGTAGCCCAAACA GGTCGTATCGGAATCGTG 55 4321-4771

9 GTATCAGGCTTTAACGTAGA TGGTAATACTGCTGTCATTC 55 4543-5671

10 CACAGAAGCAGCCACAAA ATGGGATAGGGATAAAGT 55 5242-5782

11 ACATAGGATGAATGACAGC TGGTGGAAGTAGTCAGAAAC 55 5643-6831

12 GCACTGCCTTGAGCCTAC GTGTTCAGGTTGCGGTCT 55 6599-7160

13 CCCATTATGATTGGGGGTTT TGCTGTGTATGCGTCAGGAT 55 6724-7857

14 CACTTTGTAATCATATTCGTAG TAGTTGGAAAGGGTAAGC 53 7747-8223

15 TTCATCTCACTAACAGCAG TTGAGTTCGGTTGATTCTG 55 7885-9086

16 GCTTCATGCCCATTGTAC TTATAGCGGAATCCTGTG 55 8816-9478

17 GCAAGCCCAGAATCAACCG CGAGGAGGATTGAGGTGTT 55 9061-10214

18 ATACCACATAGTAAACCCAA CCTGTAGCCACAAAGAAA 55 9820-10404

19 CTAAACACCTCAATCCTCC TTGGACGTAATCGGTACCG 55 10193-11341

20 CCTTGCAGGGTTACTTAT TTCGGGTTGTGGTTTCTT 53 11113-11632

21 CGGTACCGATTACGTCCAA CCGATTAGATTGATGGATG 55 11323-12488

22 ACCAGCTCTATCTGCTTA GAGGCTTTGATGTTGTTA 55 12172-12644

23 ATGATGACTAATAGCAAGCC GGGATGTAGTCCGAATTG 55 12429-13627

24 CATCGGAGACATTGGATT AGTTGGCTTGAAGTTGAG 55 13462-13863

25 CCTACTCCTAGCTGCAGCAG ATTATGGAGATTACTCGTGG 55 13579-14765

26 TCCGCATCATCATTACTA TTTATGGTGGACTTGGGT 55 14576-15187

27 TAATTACCACGAGTAATCTC TTCTACGAGGTCTGTTCCG 55 14740-15827

28 GGAGCATCCATATTCTTT GGTGTAGTTGTCTGGGTCT 53 15597-16112

29 TCGTAGAATGAATCTGAGG GGTGATACGCATGTTGACTG 55 15820-301
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Gene

Codon

C
hu

ỗi

Vị trí

Start Stop Anti-
codon

Hạ Lang Hương Mường Lay Ỉ Móng Cái Mường Khương

Start Stop Start Stop Start Stop Start Stop Start Stop Start Stop

D-loop    H 1 1285 1 1315 1 1304 1 1295 1 1275 1 1244

tRNA Phe   GAA H 1286 1355 1316 1385 1305 1374 1296 1365 1276 1345 1245 1314

12S rRNA    H 1356 2318 1386 2349 1375 2336 1366 2325 1346 2305 1315 2274

tRNA Val   TAC H 2318 2385 2349 2416 2336 2403 2327 2394 2307 2374 2276 2343

16S rRNA    H 2384 3955 2415 3986 2402 3972 2395 3964 2375 3944 2344 3912

tRNA Leu2   TAA H 3956 4030 3987 4061 3973 4047 3965 4039 3945 4019 3913 3987

ND1 ATG TAG  H 4033 4989 4064 5020 4056 5000 4042 4998 4022 4978 3990 4946

tRNA Ile GAT H 4988 5056 5019 5087 5005 5073 4997 5065 4977 5045 4945 5013

tRNA Gln TTG L 5054 5126 5085 5157 5071 5143 5063 5135 5043 5115 5011 5083

tRNA Met CAT H 5128 5197 5159 5228 5145 5214 5137 5206 5117 5186 5085 5154

ND2 ATA TAG  H 5198 6241 5229 6272 5215 6253 5207 6250 5187 6230 5155 6198

tRNA Trp TCA H 6240 6307 6271 6338 6258 6325 6249 6316 6229 6296 6197 6264

tRNA Ala TGC L 6314 6381 6345 6412 6332 6399 6323 6390 6303 6370 6271 6338

tRNA Asn GTT L 6383 6457 6414 6488 6401 6475 6392 6466 6372 6446 6340 6414

tRNA Cys GCA L 6490 6555 6521 6586 6508 6573 6499 6564 6479 6544 6447 6512

tRNA Tyr GTA L 6556 6620 6587 6651 6574 6638 6565 6629 6545 6609 6513 6577

COX1 ATG TAA  H 6622 8166 6653 8197 6640 8178 6631 8175 6611 8155 6579 8123

tRNA Ser2 TGA L 8170 8238 8201 8269 8188 8256 8179 8247 8159 8227 8127 8195

tRNA Asp GTC H 8246 8313 8277 8344 8264 8331 8255 8322 8235 8302 8203 8270

COX2 ATG T--  H 8314 9001 8345 9032 8332 9012 8323 9010 8303 8990 8271 8958

tRNA Lys TTT H 9002 9068 9033 9099 9020 9086 9011 9077 8991 9057 8959 9025

ATPase8 ATG TAA  H 9070 9273 9101 9304 9088 9282 9079 9282 9059 9262 9027 9230

ATPase6 ATG TAA  H 9231 9911 9262 9942 9249 9923 9240 9920 9220 9900 9188 9868

COX3 ATG T--  H 9911 10694 9942 10725 9929 10711 9920 10703 9900 10684 9868 10651

tRNA Gly TCC H 10695 10763 10726 10794 10713 10782 10704 10772 10684 10752 10652 10720

ND3 ATA T--  H 10764 11109 10795 11140 10783 11127 10773 11118 10753 11099 10721 11066

tRNA Arg TCG H 11111 11179 11142 11210 11130 11198 11120 11188 11100 11168 11068 11136

ND4l GTG TAA  H 11180 11476 11211 11507 11214 11492 11189 11485 11169 11465 11137 11433

ND4 ATG T--  H 11470 12847 11501 12878 11489 12856 11479 12856 11459 12836 11427 12804

tRNA His GTG H 12848 12916 12879 12947 12867 12935 12857 12925 12837 12905 12805 12873

tRNA Ser1 GCT H 12917 12975 12948 13006 12936 12994 12926 12984 12906 12964 12874 12932

tRNA Leu1 TAG H 12976 13045 13007 13076 12995 13064 12985 13054 12965 13034 12933 13002

ND5 ATA TAA  H 13046 14866 13077 14897 13065 14880 13055 14875 13035 14855 13003 14823

ND6 ATG TAA  L 14853 15380 14881 15408 14876 15391 14859 15386 14842 15369 14807 15334

tRNA Glu TTC L 15378 15446 15409 15477 15398 15466 15387 15455 15367 15435 15335 15403

Cytb ATG AGA  H 15451 16590 15482 16621 15471 16604 15460 16599 15440 16579 15408 16547

tRNA Thr   TGT H 16591 16658 16622 166689 16611 16678 16600 16667 16580 16647 16548 16615

tRNA Pro TGG L 16658 16722 16689 16753 16678 16742 16667 16731 16647 16711 16615 16679

Bảng 2. Cấu trúc hệ gen ty thể của 6 giống lợn bản địa Việt Nam.

rRNA: ribosomal RNA; 16S rRNA: rRNA tiểu phần lớn; 12S rRNA: rRNA tiểu phần nhỏ; tRNA: RNA vận chuyển và các từ in nghiêng là mã của 
các amino acid; ND1-6 và ND4l: genes mã hóa nicotinamide dinucleotide dehydrogenase các tiểu phần 1 đến 6 và 4l; ATPase6 và 8: các gene 
mã hóa adenosine triphosphatase tiểu phần 6 và 8; COX1 đến 3: các gene mã hóa các tiểu phẩn cytochrome c oxidase I đến III; Cytb: gene mã hóa 
cytochrome b. T-- thể hiện ở bộ ba tận cùng không hoàn thiện; H, L:  tương ứng là sợi nặng và sợi nhẹ.
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Thành phần các loại nucleotide A, C, G, và T trong trình 
tự hệ gen của 6 giống lợn được liệt kê ở bảng 3. 
Bảng 3. Tỷ lệ thành phần các loại base trong trình tự hệ gen ty 
thể của 6 giống lợn bản địa Việt Nam. 

A (%) C (%) G (%) T (%) G+C (%)

Ỉ 34,64 26,24 13,33 25,75 39,57

Móng Cái 34,70 26,20 13,30 25,79 39,50

Mường Khương 34,68 26,19 13,31 25,81 39,50

Hạ Lang 34,67 26,20 13,32 25,78 39,55

Hương 34,65 26,22 13,352 25,78 39,57

Mường Lay 34,70 26,19 13,32 25,79 39,51

Phân tích đa dạng di truyền

Độ đa dạng di truyền đối với trình tự vùng D-loop của 
các giống lợn bản địa Việt Nam được sử dụng trong nghiên 
cứu này có 25 vị trí đa hình trên tổng số 1184 vị trí (chiều 
dài contig), trong đó có 5 vị trí có mặt ít nhất 2 biến thể (Ỉ 
với 3 vị trí, Hạ Lang và Mường Khương mỗi giống có 1 vị 
trí) (xem bảng 4). 
Bảng 4. Các vị trí SNP trình tự vùng D-loop của 6 giống lợn bản 
địa Việt Nam. 

STT Giống
Vị trí Ỉ Mường 

Khương
Mường 
Lay

Móng 
Cái

Hạ 
Lang Hương

1 24 G/A - - - - -

2 183 T/C - - - - -

3 215 T/C - - - - -

4 242 T/C T/C T/C T/C - -

5 280 - C/T C/T - - -

6 407 - - - T/C T/C T/C

7 454 - C/T C/T C/T C/T C/T

8 503 A/G - - - - -

9 562 T/C - - - - -

10 706 G G - G - -

11 714 A - A - - -

12 736 - - A - - -

13 734 G/G/A - - - - -

14 744 A - - - - -

15 746 - - A - - -

16 754 G/G/A - - - - -

17 756 - - A - - -

18 764 G/G/A - - - - -

19 766 - - A - - -

20 774 A - - - - -

21 776 - - A - - -

22 791 C - - - - -

23 813 - T/T/C - - - -

24 1032 A/G - - - - -

25 1165 - - - - A/C/A -

”T/C”: vị trí có 1 biến thể thay thế nucleotide; “G/G/A”: vị trí có mặt ít 
nhất 2 biến thể; “-”: vị trí không có đa hình.

Phân tích về quan hệ phát sinh chủng loại

Trình tự của giống lợn hoang Malaysia (WB-Malasia) 
được chọn lựa là nhóm ngoại (outgroup) bởi nó được biết 
đến là có sự khác biệt với nhóm lợn hoang châu Âu và châu 
Á, thường được sử dụng trong các nghiên cứu trước đây 
về phát sinh chủng loại ở lợn [10, 23]. Phân tích về phát 
sinh chủng loại của trình tự vùng D-loop (hình 1) và trình 
tự mtDNA hoàn chỉnh (hình 2) thể hiện có 3 nhánh chính 
riêng biệt (một nhánh châu Âu, hai nhánh châu Á). Nhánh 
châu Âu bao gồm các giống lợn kiểu Âu như: Berkshire, 
Duroc, Hampshire, Landrace, Pietrain Large, White Iberian, 
WB-European. Nhánh châu Á 1 gồm chủ yếu các con lợn 
nhà Trung Quốc, nhánh châu Á 2 tập hợp chủ yếu các giống 
lợn hoang châu Á. Hai giống lợn bản địa của Việt Nam là 
Hương và Hạ Lang cùng nhóm với lợn Lantang ở miền nam 
Trung Quốc. Giống Mường Lay cùng nhánh phụ với giống 
Bamei ở lưu vực sông Hoàng Hà, Trung Quốc.

Khoảng cách di truyền trung bình tương đối gần trong 
nhóm các con lợn Việt Nam là 0,0039±0,00112 (trị số 
trung bình ± độ lệch chuẩn) so với khoảng cách di truyền 
trung bình chung của nhóm lợn Việt Nam với các giống 
lợn châu Âu, châu Á là 0,01279±0,00196. Phân tích khoảng 
cách cặp giữa các giống lợn cho thấy, lợn Mường Lay có 
khoảng cách gần nhất với lợn Bamei (0,00104) của Trung 

Hình 1. Quan hệ phát sinh chủng loại được phân tích sử dụng 
phương pháp suy luận Bayes bằng phần mềm BEAST v1.8.3  
[21]. Cây phát sinh chủng loại được dựng lên sử dụng phần mềm 
Tree Annotator, thông qua việc so sánh các trình tự ở vùng kiểm 
soát của hệ gen ty thể của 6 giống lợn bản địa Việt Nam và các 
giống lợn châu Âu, châu Á.
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Quốc, lợn Hương và Hạ Lang có khoảng cách di truyền 
bằng 0,0000 (có sự đồng nhất 100% về trình tự). Lợn Hạ 
Lang và Hương có khoảng cách di truyền ngắn nhất với lợn 
Lantang (0,00104). Khoảng cách di truyền của giống lợn Ỉ 
là xa nhất so với 5 giống lợn bản địa Việt Nam còn lại, cụ 
thể là giống lợn Ỉ có khoảng cách di truyền với Hương và Hạ 
Lang là 0,0081; khoảng cách với 3 giống Móng Cái, Mường 
Khương và Mường Lay là 0,00782. Quan hệ giữa các giống 
lợn này được thể hiện rõ trên cây phát sinh chủng loại ở 
phần kết quả dưới đây, khi giống lợn Ỉ nằm phân nhánh xa 
hơn so với các giống còn lại của Việt Nam.

Hình 2. Quan hệ phát sinh chủng loại được phân tích sử dụng 
phương pháp suy luận Bayes bằng phần mềm BEAST v1.8.3  
[21]. Cây phát sinh chủng loại được dựng lên sử dụng phần mềm 
Tree Annotator, thông qua việc so sánh các trình tự ở vùng mã hóa 
hoàn chỉnh của hệ gen ty thể của 6 giống lợn bản địa Việt Nam và 
các giống lợn châu Âu, châu Á.

Bàn luận

Phân tích cấu trúc, tổ chức hệ gen ty thể của 6 giống lợn 
bản địa Việt Nam là Ỉ, Móng Cái, Mường Khương, Mường 
Lay, Hương và Hạ Lang cho thấy có sự tương đồng với cấu 
trúc hệ gen ty thể của các loài động vật có vú khác. Thành 
phần các loại base có trong hệ gen ty thể của cả 6 giống lợn 
đều theo hướng giàu A+T (trên 60%), có sự tương đồng với 
các nhóm lợn châu Á khác [22]. Sự phân bố của hầu hết các 
gen đều nằm trên chuỗi H, ngoại trừ gen ND6 và tám gen 
tRNA nằm trên chuỗi L. 

Cả hai cây phát sinh chủng loại đều cho thấy sự tách biệt 
rõ ràng giữa hai nhánh lợn châu Âu và châu Á, hai nhánh 
đã có sự phân ly từ thời gian khá lâu (khoảng 746000 năm 

trước) [24] so với thời điểm các giống lợn nhà được thuần 
hóa là khoảng 9000 năm trước đây. Các giống lợn bản địa 
Việt Nam đều có mối quan hệ về dòng mẹ gần nhau so với 
các giống lợn châu Á. Kết quả xác định khoảng cách di 
truyền và phân tích về quan hệ phát sinh chủng loại cho thấy 
có sự tương đồng với các nghiên cứu khác về nguồn gốc 
của lợn bản địa Việt Nam có liên quan đến lợn châu Á [24]. 
Cây phát sinh đã chỉ ra các giống lợn bản địa làm đối tượng 
nghiên cứu ở cùng các nhánh phụ với các giống lợn Nam 
Trung Quốc và lưu vực sông Hoàng Hà với khoảng cách di 
truyền tương đối gần. Điều này có thể đưa ra một nhận định 
tương đối vững chắc về nguồn gốc của 6 giống lợn bản địa 
Việt Nam là bắt nguồn từ lợn châu Á, có thể từ lợn Trung 
Quốc. Lợn Móng Cái, Hương và Hạ Lang nằm cùng một 
nhánh phụ với khoảng cách di truyền gần, điều này phù hợp 
với sự tương đồng về đặc điểm phân bố địa lý và đặc điểm 
về hình thái học. Lợn Mường Lay và Mường Khương ở các 
nhánh chị em có khoảng cách di truyền rất gần (0,0005). 
Giống lợn Ỉ có khoảng cách xa nhất với các giống lợn bản 
địa Việt Nam còn lại và có khoảng cách di truyền gần nhất 
với lợn Banamini. Hai giống lợn bản địa Hương và Hạ Lang 
cùng nhóm với lợn Lantang ở miền nam Trung Quốc. Giống 
Mường Lay cùng nhánh phụ với giống Bamei ở lưu vực 
sông Hoàng Hà, Trung Quốc. Như dự đoán, có khoảng cách 
lớn giữa lợn Việt Nam - Trung Quốc với nhóm lợn châu 
Âu tương đồng với sự phân bố các giống theo vùng địa lý. 
Nhóm lợn bản địa Việt Nam có mối quan hệ khá gần với các 
nhóm lợn Trung Quốc, điều này đưa tới một giả thiết về sự 
di cư gắn liền với các hoạt động giao thương của hai nước 
có chung đường biên giới với lịch sử lâu đời.

Hai giống bản địa của tỉnh Cao Bằng là Hạ Lang và 
Hương có độ tương đồng về trình tự D-loop là 100%, phù 
hợp với một số đặc điểm tương đồng giữa hai giống lợn 
về hình thái, bên cạnh đó đã có một số tài liệu đề cập đến 
nguồn gốc gần gũi hoặc có chung nguồn gốc của hai giống 
lợn này [25, 26]. Thông qua phân tích phát sinh chủng loại 
có thể nhận định rằng hai giống Hạ Lang và Hương có 
chung nguồn gốc tổ tiên, phân ly ở cùng một thời điểm tiến 
hóa. Tuy nhiên, cần có những nghiên cứu sâu hơn về tiến 
hóa, có thể sử dụng các chỉ thị di truyền để làm sáng tỏ luận 
điểm trên. 

Kết luận

Kết quả nghiên cứu xác định dữ liệu hệ gen ty thể hoàn 
chỉnh và phân tích về quan hệ phát sinh chủng loại của 6 
giống lợn là Ỉ, Móng Cái, Mường Khương, Mường Lay, 
Hương và Hạ Lang là nguồn cơ sở dữ liệu quan trọng trong 
các nghiên cứu về phát sinh chủng loại, tiến hóa phân tử, các 
nghiên cứu khác nhằm nhận diện, đánh giá và sử dụng giống 
lợn bản địa Việt Nam, từ đó đóng góp một cách hiệu quả cho 
việc bảo tồn và sử dụng nguồn gen này. 
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