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TÓM TẮT 

Luận án “Nghiên cứu đặc điểm di truyền một số quần thể hàu Crassostrea 

angulata phục vụ chọn giống” đã đạt các mục tiêu chính đặt ra. Nghiên cứu tối ưu 5 

chỉ thị microsatellite (L10, L16, ucdCg-139, ucdCg-133, cgsili-57) để phân tích đa 

dạng di truyền 80 mẫu (20 mẫu/dòng) từ bốn quần thể ban đầu Quảng Ninh (Q), 

Khánh Hòa (K), Bà Rịa–Vũng Tàu (V) và Đài Loan (T). Kết quả cho thấy mức độ đa 

dạng cao (Na = 13,2; PIC = 0,712; Ho = 0,688; He = 0,743), phù hợp làm vật liệu ban 

đầu cho chọn giống. Đánh giá sinh trưởng và tỷ lệ sống tại Long Sơn (Bà Rịa-Vũng 

Tàu) và Long Hòa (TP. HCM) trên 16.800 cá thể thuộc 16 phép lai (84 gia đình cùng 

cha cùng mẹ) hỗn hợp từ 4 quần thể ban đầu, cùng 16.000 cá thể của 80 gia đình thế 

hệ G1 ghép phối từ quần đàn G0. Ở 16 phép lai, khối lượng thân và tỷ lệ sống trung 

bình đạt 51,24 ± 3,18 g và 65,08% tại Long Sơn và 11,48 ± 0,64 g và 19,82% tại 

Long Hòa. Ảnh hưởng di truyền cộng gộp dương cao nhất ở dòng Bà Rịa-Vũng Tàu 

và Khánh Hòa, âm ở dòng Quảng Ninh và Đài Loan. Ảnh hưởng con mẹ lớn nhất ở 

dòng Q (3,47%) tại Long Sơn. Ưu thế lai âm ở tất cả các phép lai cho khối lượng thân 

nhưng dương ở một số phép lai cho tỷ lệ sống. G0 hình thành từ 1.000 con với tỷ lệ 

35% Bà Rịa-Vũng Tàu, 30% Khánh Hòa, 20% Đài Loan, 15% Quảng Ninh, gồm 

phép lai nội dòng (QQ, KK, VV, TT) và khác dòng xuôi ngược (KV, QV, KT, VT, 

QK). Ở G1, khối lượng thân và tỷ lệ sống trung bình lần lượt đạt 52,21 ± 18,79 g và 

51,55% tại Long Sơn và 12,00 ± 4,30 g và 21,35% tại Long Hòa. Hệ số di truyền ước 

tính thấp đến cao cho các tính trạng sinh trưởng (0,194–0,459) và trung bình cho tỷ 

lệ sống (0,278–0,280) ở hai môi trường nuôi. Tương quan di truyền giữa các tính 

trạng sinh trưởng ở cả hai môi trường đều dương và từ trung bình đến cao (rg = 0,49–

0,99). Tương quan giữa sinh trưởng và tỷ lệ sống tại Long Hòa rất cao và cùng chiều 

(rg = 0,89–0,98), trong khi tại Long Sơn tương quan thấp và âm nhẹ (rg = -0,03 đến 

0,01). Quần đàn G1 chọn lọc 1.000 cá thể từ 62 gia đình có EBV khối lượng thân 

trung bình 10,36 g, tỷ lệ chọn lọc 24,25%, hiệu quả chọn lọc 19,83%. Các đặc điểm 

di truyền quần thể hàu sữa (C. angulata) được xác định đã cung cấp cơ sở khoa học 
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vững chắc cho việc thành lập quần đàn G0, triển khai chọn giống từ G1 và xây dựng 

chiến lược chọn giống hàu sữa bền vững trong điều kiện nhiệt đới gió mùa Nam Bộ. 

SUMMARY 

The dissertation “Genetic characterization of Crassostrea angulata 

populations for a selective breeding program” achieved its objectives. Five 

microsatellite markers (L10, L16, ucdCg-139, ucdCg-133, cgsili-57) were optimized 

to analyze genetic diversity in 80 samples from four founder populations (20 per 

population): Quang Ninh (Q), Khanh Hoa (K), Ba Ria–Vung Tau (V), and Taiwan 

(T). Results showed high genetic diversity (Na = 13.2; PIC = 0.712; Ho = 0.688; He 

= 0.743), confirming their suitability for establishing a base population for selective 

breeding. Growth and survival rate were evaluated at Long Son and Long Hoa on 

16,800 individuals from 16 diallel crosses (84 full-sib families) from the four founder 

populations, plus 16,000 individuals from 80 G1 families produced from G0. In the 

16 diallel crosses (4 pure and 12 reciprocal crosses), mean body weight and survival 

rate were 51.24 ± 3.18 g and 65.08% at Long Son, but 11.48 ± 0.64 g and 19.82% at 

Long Hoa. Positive additive genetic effects were highest in Ba Ria–Vung Tau and 

Khanh Hoa, negative in Quang Ninh and Taiwan crosses. Maternal effects were most 

largest in Quang Ninh pure cross (3.47%) at Long Son. Heterosis for body weight 

was negative for all crosses but positive for survival rate for several crosses. G0 

population was established from 1,000 individuals (35% Ba Ria–Vung Tau, 30% 

Khanh Hoa, 20% Taiwan, 15% Quang Ninh) via pure (QQ, KK, VV, TT) and 

reciprocal (KV, QV, KT, VT, QK) crosses. In G1, mean body weight and survival 

rate were 52.21 ± 18.79 g and 51.55% at Long Son, 12.00 ± 4.30 g and 21.35% at 

Long Hoa, respectively. Heritability ranged from low to high for growth traits (0.194–

0.459) while moderate for survival rate (0.278–0.280) across environments. The 

genetic correlations among growth traits in both environments were positive and 

ranged from moderate to high (rg = 0.49–0.99). The correlation between growth and 

survival rate at Long Hoa was strong and positive (rg = 0.89–0.98), whereas at Long 

Son it was low and slightly negative (rg = −0.03 to 0.01). Genotype × environment 
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interaction was low for body weight (rg = 0.79) but high for survival rate (rg = 0.10). 

Selection of 1,000 individuals from 62 families G1 yielded a mean EBV for body 

weight of 10.36 g, corresponding to the estimated selection response of 19.83%. 

Genetic characterization of C. angulata populations in this study provides a robust 

basis for establishing G0, implementing selective breeding from G1, and developing 

sustainable long-term programs under monsoon tropical conditions in Southern 

Vietnam.
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MỞ ĐẦU 

 

Đặt vấn đề 

Nhuyễn thể hai mảnh vỏ là nhóm đối tượng có vai trò quan trọng trong ngành 

nuôi trồng thủy sản toàn cầu nhờ giá trị kinh tế cao, cung cấp nguồn thực phẩm giàu 

dinh dưỡng và đóng góp tích cực vào cải thiện môi trường ven biển. Nhóm loài này 

chiếm khoảng 20% tổng sản lượng nuôi trồng thủy sản và 53% sản lượng nuôi biển 

toàn cầu (FAO, 2024), phản ánh tầm quan trọng chiến lược đối với an ninh lương 

thực, sinh kế cộng đồng và phát triển bền vững. Trong số đó, nghề nuôi hàu phát triển 

mạnh, với sản lượng tăng 4,3 lần, đạt 6,67 triệu tấn; riêng châu Á chiếm 95,4% (6,37 

triệu tấn), trong đó Trung Quốc dẫn đầu với 5,84 triệu tấn (87,5%) (FAO, 2024). 

Hàu Crassostrea angulata (hàu sữa) là loài nhuyễn thể có giá trị kinh tế và sinh 

thái cao ở khu vực cận nhiệt đới – nhiệt đới, nhờ sinh trưởng nhanh, tỷ lệ sống cao và 

khả năng thích nghi tốt. Hiện loài này chiếm hơn 2 triệu tấn, tương đương khoảng 

30% sản lượng hàu toàn cầu, và giữ vai trò quan trọng trong ngành thủy sản Trung 

Quốc, Đài Loan và Việt Nam (Chen et al., 2023; Qin et al., 2023). Quy mô sản xuất 

lớn cùng nhu cầu tiêu thụ ổn định đã thúc đẩy nhiều nghiên cứu về di truyền, chọn 

giống và cải thiện năng suất trong những năm qua. Tại Việt Nam, hàu sữa được phát 

triển mạnh trong khoảng 15 năm gần đây, trở thành đối tượng nuôi thương phẩm quan 

trọng với sản lượng khoảng 50.000 tấn năm 2018 (O’Connor et al., 2019; Le et al., 

2023). Tuy nhiên, do chưa hình thành quần đàn tự nhiên tại Việt Nam, nguồn giống 

hiện nay chủ yếu dựa vào sản xuất nhân tạo quy mô nhỏ hoặc nhập khẩu từ Trung 

Quốc và Đài Loan, làm gia tăng nguy cơ suy giảm đa dạng di truyền, cận huyết và 

giảm khả năng sinh trưởng, thích nghi. Thực tiễn này đặt ra yêu cầu cấp thiết phải 

xây dựng chương trình chọn giống hàu sữa dựa trên cơ sở khoa học nhằm nâng cao 

sinh trưởng, tỷ lệ sống và hiệu quả sản xuất bền vững tại Việt Nam. 

Các chương trình chọn giống hàu ở Mỹ, Úc, Trung Quốc và châu Âu đã đạt 

được mức cải thiện di truyền rõ rệt, đặc biệt đối với tính trạng sinh trưởng với mức 

tăng khoảng 10 - 20% mỗi thế hệ, nhờ đánh giá đa dạng di truyền ban đầu, áp dụng 
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chọn lọc gia đình và phân tích tương tác kiểu gen – môi trường (G×E) trong thử 

nghiệm đa môi trường (Jiang et al., 2024). Tại Việt Nam, nghiên cứu thử nghiệm 

chọn giống hàu sữa ở miền Bắc đã ghi nhận hệ số di truyền từ trung bình đến cao và 

hiệu quả chọn lọc sinh trưởng khoảng 6,8% mỗi thế hệ, đồng thời cho thấy mức G×E 

thấp giữa các vùng nuôi (Vu et al., 2020a,b; 2021a,b). Tuy nhiên, các kết quả này 

được xây dựng trên quy mô hạn chế và trong điều kiện cận nhiệt đới, chưa phản ánh 

đặc điểm di truyền và tính ổn định của hàu sữa trong điều kiện nhiệt đới gió mùa Nam 

Bộ. Trong khi đó, Nam Bộ là vùng nuôi hàu sữa trọng điểm với tiềm năng sinh trưởng 

cao và điều kiện sinh thái đặc thù, đặt ra yêu cầu cấp thiết phải đánh giá đầy đủ các 

thông số di truyền và vai trò của G×E nhằm xây dựng chiến lược chọn giống hàu sữa 

hiệu quả và bền vững trong dài hạn. 

Từ những phân tích trên có thể thấy các khoảng trống nghiên cứu hiện nay bao 

gồm: (i) thiếu thông tin hệ thống về đa dạng di truyền của các quần đàn hàu sữa vật 

liệu ban đầu tại Việt Nam; (ii) chưa làm rõ vai trò của các thành phần di truyền cộng 

gộp và không cộng gộp trong các phép lai và (iii) thiếu đánh giá đầy đủ về khả năng 

di truyền và tương tác G×E trong điều kiện nhiệt đới Nam Bộ. Từ thực tiễn đó, luận 

án này triển khai chương trình chọn giống hàu sữa sinh trưởng nhanh quy mô thương 

mại đầu tiên tại Nam Bộ, kết hợp di truyền phân tử và di truyền số lượng nhằm đánh 

giá các đặc điểm di truyền của các quần đàn hàu sữa từ nguồn vật liệu ban đầu đến 

thế hệ G1. Các kết quả thu được tạo nền tảng khoa học cho việc đề xuất chiến lược 

chọn giống dài hạn, góp phần chủ động nguồn giống, nâng cao năng suất và phát triển 

bền vững nghề nuôi hàu sữa tại Việt Nam. 

Mục tiêu nghiên cứu 

Luận án hướng tới mục tiêu chung là đánh giá các đặc điểm di truyền các quần 

đàn hàu sữa phục vụ chọn giống. Các mục tiêu cụ thể gồm: 

- Đánh giá được đa dạng di truyền các dòng hàu sữa vật liệu ban đầu 

- Ước tính được các thành phần di truyền của 16 phép lai hỗn hợp 

- Đánh giá khả năng di truyền và biểu hiện sinh trưởng của các gia đình chọn 

giống thế hệ G1. 
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Nội dung nghiên cứu 

Để đạt được các mục tiêu trên, luận án triển khai ba nội dung nghiên cứu chính: 

Nội dung 1: Nghiên cứu đa dạng di truyền các dòng hàu sữa vật liệu ban đầu 

được thu thập từ Quảng Ninh, Khánh Hòa, Bà Rịa – Vũng Tàu và Đài Loan bằng chỉ 

thị microsatellite. 

Nội dung 2: Nghiên cứu sinh trưởng và ước tính các thành phần di truyền của 

hàu sữa từ 16 phép lai hỗn hợp để thành lập quần đàn ban đầu G0, bao gồm: sinh 

trưởng (khối lượng và kích thước vỏ) và tỷ lệ sống 16 phép lai; ước tính tương quan 

kiểu hình giữa các tính trạng; ước tính các thành phần di truyền cộng gộp và không 

cộng gộp (ảnh hưởng con mẹ và ưu thế lai) của tính trạng khối lượng và tỷ lệ sống. 

Nội dung 3: Đánh giá khả năng di truyền và biểu hiện sinh trưởng quần đàn 

G1, bao gồm: phương sai di truyền; hệ số di truyền (h²), tương quan di truyền (rg), 

tương tác kiểu gen – môi trường (G×E), giá trị giống ước tính (EBV) và hiệu quả 

chọn lọc (R), làm cơ sở chọn lọc G1 và đề xuất kế hoạch chọn giống trong dài hạn. 

Phạm vi nghiên cứu 

Luận án được thực hiện trên bốn dòng hàu sữa vật liệu ban đầu thu thập từ 

Quảng Ninh, Khánh Hòa, Bà Rịa – Vũng Tàu và Đài Loan. Năm chỉ thị microsatellite 

(L10, L16, ucdCg-139, ucdCg-133 và cgsili-57) được sử dụng để đánh giá đa dạng 

di truyền phục vụ nội dung nghiên cứu thứ nhất. Trên cơ sở đó, bốn dòng vật liệu 

được ghép phối tạo thành 84 gia đình cùng cha cùng mẹ và 16 phép lai hỗn hợp phục 

vụ nội dung nghiên cứu thứ hai về sinh trưởng và ước tính các thành phần di truyền 

cộng gộp và không cộng gộp để hình thành quần đàn ban đầu G0. Sau đó, 80 gia đình 

thế hệ G1 (gồm các gia đình cùng cha cùng mẹ - fullsibs và cùng cha khác mẹ - 

halfsib) được ghép phối thành công từ quần đàn G0 và nuôi đánh giá sinh trưởng, làm 

cơ sở phân tích các thông số di truyền cho nội dung nghiên cứu thứ ba. 

Các thí nghiệm được thực hiện tại Trung tâm Quốc gia Giống Hải sản Nam Bộ, 

Viện Nghiên cứu Nuôi trồng Thủy sản II (RIA2) và hai địa điểm đánh giá sinh trưởng 

tại Long Sơn (Bà Rịa – Vũng Tàu) và Long Hòa (TP. Hồ Chí Minh). Thời gian triển 

khai từ tháng 9/2022 đến tháng 3/2024. 
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Tính mới và sáng tạo 

Luận án đã đóng góp những điểm mới quan trọng cho lĩnh vực chọn giống hàu 

sữa tại Việt Nam. Thứ nhất, nghiên cứu đã cung cấp được bộ dữ liệu về đa dạng di 

truyền và thông số di truyền của hàu sữa trong điều kiện nhiệt đới gió mùa ở Nam Bộ 

Việt Nam. Thứ hai, luận án đã tích hợp được di truyền phân tử và di truyền số lượng 

trong thiết kế quần đàn và đề xuất chiến lược chọn giống. Cuối cùng, luận án đã thiết 

lập và vận hành thực tế quần đàn G0 và G1 có phả hệ rõ ràng cho chương trình chọn 

giống hàu sữa ở Nam Bộ. 

Ý nghĩa khoa học 

Luận án xây dựng cơ sở dữ liệu phục vụ nghiên cứu tiếp theo, đào tạo và phát 

triển chương trình chọn giống hàu sữa, nhuyễn thể và thủy sản khác. Nghiên cứu đã 

xác định đặc điểm di truyền các dòng vật liệu, thành phần di truyền cộng gộp và 

không cộng gộp của dòng thuần và lai để xây dựng quần thể ban đầu G0, đồng thời 

xác định các thông số di truyền của quần thể hàu sữa chọn giống thế hệ G1. Đây là 

cơ sở khoa học rất quan trọng hỗ trợ xây dựng chiến lược chọn lọc chính xác và hiệu 

quả cho các thế hệ sau. 

Ý nghĩa thực tiễn 

Nghiên cứu mang lại giá trị thực tiễn quan trọng cho nghề nuôi hàu sữa Việt 

Nam. Việc xây dựng thành công quần đàn chọn giống hàu sữa sinh trưởng nhanh thế 

hệ G1 trong điều kiện nhiệt đới gió mùa Nam Bộ giúp chủ động nguồn giống trong 

nước, giảm nhập khẩu, rủi ro dịch bệnh và chi phí sản xuất. Chương trình không chỉ 

nâng cao sinh trưởng, tỷ lệ sống và khả năng thích nghi, mà còn duy trì đa dạng di 

truyền, hạn chế cận huyết, góp phần đảm bảo hiệu quả kinh tế bền vững và an ninh 

lương thực quốc gia trong bối cảnh biến đổi khí hậu ngày càng gia tăng. 
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CHƯƠNG 1 

TỔNG QUAN TÀI LIỆU 

 

1.1. Đặc điểm sinh học của hàu sữa (Crassostrea angulata) 

Hàu Crassostrea angulata, tên tiếng Việt thường gọi là hàu sữa hay hàu Bồ 

Đào Nha, tên tiếng Anh là Portuguese oyster có phân loại như sau: 

Ngành: Mollusca 

       Lớp: Bivalvia 

             Bộ: Ostreoida 

                  Họ: Ostreidae  

                       Giống: Crassostrea 

                              Loài: Crassostrea angulata Lamarck, 1819 

Hàu sữa là loài nhuyễn thể có nguồn gốc châu Á, chủ phân bố yếu ở Đài Loan 

(Vaschenko et al., 2013; Hsiao et al., 2016) và Trung Quốc (Qin et al., 2023) và được 

du nhập sang Bồ Đào Nha và châu Âu từ Đài Loan vào thế kỷ XVI–XVII (Boudry et 

al., 1998) và vào Việt Nam năm 2007 (Van In et al., 2017). Loài này được nuôi rộng 

rãi ở châu Á nhờ tốc độ sinh trưởng nhanh, tỷ lệ sống cao và giá trị kinh tế vượt trội 

(Le et al., 2023; Qin et al., 2023). Hàu sữa phân bố tự nhiên ở các vùng triều thấp, 

cửa sông và đầm phá, nơi có nền đáy đa dạng (bùn, cát bùn, sỏi bùn, đá và vật liệu 

nhân tạo), thích nghi tốt với điều kiện cận nhiệt đới và nhiệt đới. Chúng sống được 

trong khoảng nhiệt độ 8–30°C (tối ưu 22–28°C) và độ mặn 2–32‰, trong đó khoảng 

tối ưu là 26–32‰, nhưng có thể bị ảnh hưởng bởi các loài địch hại như cua, cá nóc, 

sao biển và chim biển (Huvet et al., 2002; Tan et al., 2019). 

Hàu nói chung và hàu sữa nói riêng là loài lưỡng tính, thụ tinh ngoài và có thể 

sinh sản nhiều lần trong mùa hè (Batista, 2007). Sản xuất giống hiện nay gồm hai 

phương thức chính: hàu bám (giống bám giá thể) và hàu rời (không bám giá thể). Giai 

đoạn ấu trùng được ương trong bể xi măng hoặc composite đến khi bám (~5 mm) và 

sau đó được thả ra nuôi thương phẩm khi đạt 12–15 mm. Các mô hình nuôi phổ biến 
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là nuôi đáy, treo giàn bè hoặc phao nổi tại vùng bãi triều và cửa sông (FAO, 2024). 

Vòng đời của hàu sữa gồm các giai đoạn từ trứng thụ tinh, ấu trùng bánh xe 

(Trochophora), ấu trùng chữ D, ấu trùng đỉnh vỏ, giống bám và trưởng thành; thời 

gian phát triển từ ấu trùng đến giống bám kéo dài 10–21 ngày tùy nhiệt độ. Hàu sữa 

là loài ăn lọc, sử dụng vi tảo như Isochrysis, Chaetoceros, Nannochloropsis trong 

giai đoạn ấu trùng và hấp thu các hạt lơ lửng, tảo silic, vi khuẩn và khoáng chất trong 

giai đoạn trưởng thành. Những đặc điểm sinh học và sinh thái này là cơ sở quan trọng 

cho việc xây dựng chiến lược nuôi trồng và chọn giống hiệu quả, hướng tới cải thiện 

tốc độ sinh trưởng, tỷ lệ sống và khả năng kháng bệnh của hàu sữa trong điều kiện 

nuôi vùng nhiệt đới. 

1.2. Hiện trạng và thách thức của nghề nuôi hàu trên thế giới và Việt Nam 

Nghề nuôi hàu hiện là một trong những lĩnh vực phát triển nhanh nhất của 

ngành nuôi nhuyễn thể toàn cầu, với sản lượng ước đạt khoảng 6,67 triệu tấn/năm, 

trong đó châu Á chiếm tới 95,4% (tương đương 6,37 triệu tấn/năm). Trung Quốc là 

quốc gia sản xuất hàu lớn nhất thế giới, với sản lượng khoảng 5,84 triệu tấn/năm, 

đóng góp gần 87% tổng sản lượng và 88% giá trị thương mại toàn cầu. Thành công 

này gắn liền với hệ thống sản xuất giống quy mô lớn và việc ứng dụng sớm các 

chương trình chọn giống hiện đại dựa trên di truyền số lượng và di truyền phân tử 

(FAO, 2024). Trên phạm vi toàn cầu, các loài hàu nuôi phổ biến gồm hàu Thái Bình 

Dương (C. gigas), hàu sữa, hàu Mỹ (C. virginica) và hàu châu Âu (Ostrea edulis), 

trong đó hàu Thái Bình Dương (TBD) và hàu sữa chiếm tỷ trọng lớn nhất nhờ tốc độ 

sinh trưởng nhanh và khả năng thích nghi rộng. 

Tuy nhiên, song song với sự gia tăng nhanh về quy mô sản xuất, nghề nuôi 

hàu thế giới đang phải đối mặt với nhiều thách thức nghiêm trọng như sự suy giảm 

đa dạng di truyền do khai thác bố mẹ quá mức và lai không kiểm soát, sự bùng phát 

của các bệnh nguy hiểm như Ostreid herpesvirus 1 (OsHV-1) và ký sinh trùng 

Marteilia, ô nhiễm môi trường ven biển, cũng như tác động ngày càng rõ rệt của biến 

đổi khí hậu như gia tăng nhiệt độ, axit hóa đại dương và hiện tượng tử vong hàng loạt 

theo mùa. Trước bối cảnh đó, nhiều quốc gia có ngành nuôi hàu phát triển như Úc, 
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New Zealand, Mỹ và Trung Quốc đã triển khai các chương trình chọn giống quy mô 

lớn, kết hợp các công cụ di truyền phân tử và di truyền số lượng nhằm cải thiện sinh 

trưởng, tỷ lệ sống và khả năng kháng bệnh. Các chương trình này đã chứng minh hiệu 

quả rõ rệt của chọn giống, với mức cải thiện sinh trưởng trung bình 10–20% mỗi thế 

hệ và tăng tỷ lệ sống từ 30–60%, đồng thời khẳng định vai trò cốt lõi của việc kiểm 

soát phả hệ và duy trì đa dạng di truyền trong phát triển bền vững nghề nuôi hàu 

(Jiang et al., 2023). 

Tại Việt Nam, nghề nuôi hàu sữa đã phát triển mạnh trong khoảng hai thập kỷ 

gần đây, với tổng diện tích nuôi ước đạt khoảng 3.000 ha và sản lượng trên 150.000 

tấn/năm, phân bố rộng khắp các tỉnh ven biển từ Bắc vào Nam (Vũ Văn Sáng, 2023). 

Các đối tượng nuôi chính bao gồm hàu sữa trên cả nước (Le et al., 2023), hàu cửa 

sông (C. rivularis) ở miền Bắc (Nguyễn Thị Quỳnh và ctv., 2024) và miền Trung 

(Trần Quốc Dung và ctv., 2018) và hàu cửa sông (C. belcheri) ở miền Nam (Ngô Thị 

Thu Thảo và ctv., 2018). Tại Nam Bộ, nghề nuôi hàu phát triển tập trung chủ yếu ở 

Vũng Tàu, Bà Rịa – Vũng Tàu, nằm trong vùng quy hoạch nuôi hàu lớn nhất miền 

Nam, thứ ba cả nước (Quyết định Số: 3529/QĐ-BNN-TCTS) và Cần Giờ, TP Hồ 

Chí Minh, với diện tích nuôi hàu khoảng 220 ha và sản lượng 21.000 tấn (Chi cục 

Thủy sản TPHCM, 2023). Cả hai địa điểm nuôi này đều nằm trong vùng cửa sông đổ 

ra biển và khí hậu nhiệt đới gió mùa ổn định, với nhiệt độ nước quanh năm dao động 

trong khoảng 28-31°C. Long Sơn là khu vực cửa sông có sản lượng và diện tích lớn 

nhất ở Vũng Tàu, độ mặn cao ổn định (28-33‰). Long Hòa là vùng cửa sông có sản 

lượng và diện tích nuôi hàu lớn nhất ở Cần Giờ, nơi có độ mặn thấp và biến động 

hơn (22-25‰), nằm gần khu vực rừng ngập mặn. 

 Trong số đó, hàu sữa giữ vai trò đặc biệt quan trọng nhờ công nghệ sản xuất 

giống nhân tạo đã được hoàn thiện và vận hành ổn định từ năm 2008, với sản lượng 

nuôi duy trì ở mức khoảng 50.000 tấn/năm từ năm 2018 đến nay (O’Connor et al., 

2019; Le et al., 2023). Các nghiên cứu thử nghiệm chọn giống hàu sữa tại miền Bắc 

từ năm 2017 đã ghi nhận hệ số di truyền của các tính trạng kinh tế quan trọng như 

sinh trưởng và hình thái vỏ, tỷ lệ thịt, khả năng ăn được ở mức thấp đến cao, với hiệu 
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quả chọn lọc trung bình của tính trạng sinh trưởng đạt khoảng 6,8% mỗi thế hệ. Đồng 

thời, tương tác kiểu gen × môi trường (G×E) giữa các vùng nuôi miền Bắc được đánh 

giá là thấp, cho phép thiết kế chương trình chọn giống thống nhất trong điều kiện khí 

hậu cận nhiệt đới (Vu et al., 2020a,b; 2021a,b). 

Mặc dù đạt được nhiều thành tựu về mở rộng quy mô nuôi, nghề nuôi hàu sữa 

trong nước và thế giới vẫn đang đối mặt với nhiều thách thức mang tính hệ thống. 

Trước hết, sự nhầm lẫn giữa hàu sữa và hàu TBD đã được ghi nhận trong nhiều nghiên 

cứu trước đây trong nước và thế giới do mức độ tương đồng hình thái cao, lịch sử du 

nhập giống phức tạp và khả năng lai chéo trong điều kiện nuôi, đặc biệt tại các vùng 

ven biển châu Á (Hsiao et al., 2016; Van In et al., 2017). Trong khi hàu TBD chủ yếu 

thích nghi với các vùng nước ôn đới có vĩ độ cao, hàu sữa thể hiện khả năng thích 

nghi tốt hơn với vùng vĩ độ thấp và nhiệt độ nước biển ấm, phù hợp với điều kiện 

nhiệt đới gió mùa (Huvet et al., 2002; Tan et al., 2019). Việc định danh loài chỉ dựa 

trên hình thái đã dẫn đến nhiều trường hợp xác định chưa chính xác, gây nhiễu loạn 

trong các nghiên cứu di truyền và chọn giống. Nhận thức rõ vấn đề này, toàn bộ 4 

dòng hàu sữa thu thập từ các vùng nuôi trọng điểm trong nước (3 dòng) và Đài Loan 

(1 dòng) làm vật liệu ban đầu cho chương trình chọn giống trong nghiên cứu này đã 

được định danh chính xác loài hàu sữa bằng chỉ thị ty thể COI (được công bố trong 

Nguyen et al., 2025, công trình nghiên cứu số 3 thuộc Danh mục các công trình nghiên 

cứu liên quan tới luận án - Trang 164) trước khi triển khai các nội dung nghiên cứu 

của chương trình chọn giống. 

Bên cạnh đó, do là loài du nhập và chưa hình thành quần đàn tự nhiên tại Việt 

Nam, hàu sữa hiện phụ thuộc gần như hoàn toàn vào nguồn giống nhân tạo trong 

nước hoặc nhập khẩu từ Trung Quốc và Đài Loan (Pierce & O’Connor, 2014; Le et 

al., 2023). Trong thực tế sản xuất, bố mẹ thường được thu gom trực tiếp từ các vùng 

nuôi thương phẩm dựa trên hình thái, không kiểm soát phả hệ và không có đánh giá 

di truyền, dẫn đến tình trạng giao phối cận huyết kéo dài qua nhiều thế hệ. Hệ quả là 

suy giảm đa dạng di truyền, biểu hiện bằng tốc độ sinh trưởng không ổn định, thời 

gian nuôi kéo dài, tỷ lệ sống và sức chống chịu thấp, cùng với tỷ lệ dị hình cao, làm 
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giảm năng suất và hiệu quả kinh tế. Các yếu tố bất lợi khác như hạn chế trong kỹ 

thuật sản xuất giống, ô nhiễm môi trường ven biển, dịch bệnh và tác động ngày càng 

gia tăng của biến đổi khí hậu càng làm trầm trọng thêm những thách thức này 

(Dégremont et al., 2020). 

Ngoài ra, các nghiên cứu chọn giống hàu sữa tại Việt Nam đến nay mới chỉ 

được triển khai trong phạm vi miền Bắc, với quy mô quần đàn ban đầu còn hạn chế 

và chưa đánh giá đầy đủ các thành phần di truyền cộng gộp và không cộng gộp trong 

các phép lai hỗn hợp. Đặc biệt, tương tác kiểu gen × môi trường trong điều kiện nhiệt 

đới gió mùa Nam Bộ, khu vực có đặc điểm khí hậu, thủy văn và môi trường khác biệt 

rõ rệt so với miền Bắc, vẫn chưa được xem xét một cách hệ thống. Hơn nữa, chương 

trình chọn giống ở miền Bắc trước đây đã kết thúc mà chưa hình thành được các dòng 

giống sinh trưởng nhanh được ứng dụng rộng rãi trong sản xuất thương mại.  

Những hiện trạng và thách thức nêu trên cho thấy sự cần thiết phải tiếp cận 

chọn giống hàu sữa một cách khoa học, dựa trên cơ sở di truyền vững chắc, phù hợp 

với điều kiện sinh thái nhiệt đới gió mùa, đồng thời kế thừa và vận dụng các thành 

tựu chọn giống các đối tượng hàu đã được chứng minh hiệu quả trong điều kiện khí 

hậu ôn đới và cận nhiệt đới trên thế giới và Việt Nam làm nền tảng khoa học cho định 

hướng nghiên cứu của luận án này.  

1.3. Khái quát về thành tựu chọn giống hàu trên thế giới và Việt Nam 

Các nghiên cứu di truyền học trong nuôi trồng thủy sản đã khẳng định vai trò 

then chốt của việc đánh giá đa dạng di truyền, ước tính các thông số di truyền và áp 

dụng các phương pháp chọn lọc hiện đại nhằm cải thiện các tính trạng kinh tế quan 

trọng như sinh trưởng, tỷ lệ sống và khả năng kháng bệnh, khả năng chống chịu và 

chất lượng sản phẩm (Gjedrem, 2005). Trong nuôi hàu, chọn giống được xem là giải 

pháp bền vững và hiệu quả nhất để nâng cao năng suất, giảm chi phí sản xuất và tăng 

khả năng thích nghi trước các biến động môi trường. 

Mục tiêu cốt lõi của các chương trình chọn giống hàu trên thế giới là cải thiện 

tốc độ sinh trưởng, tỷ lệ sống, khả năng kháng bệnh và thích nghi môi trường. Về 

nguyên tắc, bất kỳ tính trạng nào cũng có thể được cải thiện thông qua chọn lọc nếu 
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trong quần thể tồn tại biến dị di truyền đủ lớn (Gjedrem, 2005). Trong đó, tốc độ sinh 

trưởng được xem là tính trạng quan trọng nhất vì ảnh hưởng trực tiếp đến năng suất 

và hiệu quả kinh tế; các cá thể sinh trưởng nhanh thường có khả năng chống chịu tốt 

hơn trước biến động môi trường (Chi et al., 2021). Hàu có sức sinh sản cao, chu kỳ 

thế hệ ngắn, cho phép triển khai chọn lọc nhanh và hiệu quả, với mức cải thiện sinh 

trưởng ghi nhận từ 10–20% mỗi thế hệ trong nhiều chương trình chọn giống quy mô 

lớn (Jiang et al., 2024). 

Bên cạnh sinh trưởng, tỷ lệ sống và kháng bệnh là những tính trạng được ưu 

tiên trong các chương trình chọn giống hàu. Điển hình, chọn giống hàu TBD kháng 

bệnh OsHV-1 đã giúp nâng tỷ lệ sống từ 15% lên 61,8% sau bốn thế hệ (Dégremont 

et al., 2005; Jiang et al., 2024), trong khi chọn giống hàu đá Sydney (Saccostrea 

glomerata) kháng ký sinh trùng Marteilia sydneyi (bệnh QX) mang lại hiệu quả rõ 

rệt về năng suất và độ ổn định sản xuất (O’Connor & Dove, 2009). Ngoài ra, các tính 

trạng như tỷ lệ thịt, chất lượng thịt và đặc điểm vỏ cũng được ghi nhận có hệ số di 

truyền từ trung bình đến cao (Liu et al., 2019; Wan et al., 2020; Vu et al., 2021b; 

Jiang et al., 2023). Tuy nhiên, việc đánh giá các tính trạng này thường phức tạp và 

tốn kém, đòi hỏi thiết kế thí nghiệm chuyên biệt. Do đó, tính trạng sinh trưởng và tỷ 

lệ sống thường được sử dụng làm tính trạng nền tảng ở giai đoạn đầu, trước khi mở 

rộng sang các tính trạng chất lượng và kháng bệnh (Gjedrem et al., 2012). 

Về phương pháp, chọn lọc cá thể (mass selection) có ưu điểm dễ triển khai và 

chi phí thấp, với hiệu quả cải thiện sinh trưởng có thể đạt tới 15,5% mỗi thế hệ, nhưng 

tiềm ẩn nguy cơ gia tăng cận huyết nếu không kiểm soát phả hệ (Li et al., 2011; 

Dégremont et al., 2015). Ngược lại, chọn lọc gia đình và chọn lọc kết hợp cho phép 

kiểm soát cận huyết tốt hơn và đặc biệt hiệu quả đối với các tính trạng khó đo lường 

trực tiếp như kháng bệnh và tỷ lệ thịt, với mức cải thiện sinh trưởng dao động từ 7,2–

25,5% mỗi thế hệ (Ward et al., 2005; Vu et al., 2021b). Do đó, các chương trình chọn 

giống hàu hiện đại trên thế giới đều chuyển sang mô hình chọn lọc có kiểm soát phả 

hệ, kết hợp đánh giá di truyền định lượng và công cụ di truyền phân tử. 
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Tại Việt Nam, Viện Nghiên cứu Nuôi trồng Thủy sản I (RIA1) đã triển khai các 

nghiên cứu thử nghiệm chọn giống hàu sữa trong điều kiện miền Bắc từ năm 2017 

(In et al., 2017). Các kết quả cho thấy nhiều tính trạng kinh tế quan trọng như sinh 

trưởng và tỷ lệ sống có hệ số di truyền từ trung bình đến cao, với mức cải thiện di 

truyền trung bình của tính trạng sinh trưởng đạt khoảng 6,8% mỗi thế hệ (Vu et al., 

2020a,b; 2021a,b). Đồng thời, tương tác kiểu gen × môi trường (G×E) giữa các vùng 

nuôi miền Bắc được ghi nhận ở mức thấp, cho phép thiết kế chương trình chọn giống 

thống nhất trong điều kiện khí hậu cận nhiệt đới (Le et al., 2023).  

Tổng hợp các nghiên cứu trong và ngoài nước cho thấy sinh trưởng (khối lượng 

thân) và tỷ lệ sống là hai tính trạng nền tảng trong chọn giống hàu nói chung, đặc biệt 

phù hợp với điều kiện nuôi hàu sữa ở Việt Nam, nơi còn tồn tại các vấn đề về sinh 

trưởng chậm, thời gian nuôi kéo dài và tỷ lệ hao hụt cao. Sinh trưởng nhanh là mục 

tiêu ưu tiên do tác động trực tiếp đến năng suất và hiệu quả kinh tế, trong khi tỷ lệ 

sống đóng vai trò tính trạng ràng buộc nhằm đảm bảo tính khả thi của con giống trong 

sản xuất. Việc tập trung vào hai tính trạng này cho phép luận án phân tích sâu các đặc 

điểm di truyền số lượng, đánh giá tương tác G×E và xây dựng chiến lược chọn giống 

sinh trưởng nhanh dựa trên dữ liệu thực nghiệm. 

Các nghiên cứu chọn giống hàu cũng cho thấy chọn lọc gia đình và chọn lọc kết 

hợp là những hướng tiếp cận hiệu quả nhất trong cải thiện sinh trưởng và các tính 

trạng khác, đồng thời góp phần duy trì đa dạng di truyền trong dài hạn. Bên cạnh đó, 

vai trò của tương tác G×E được nhấn mạnh, đặc biệt đối với các tính trạng nhạy cảm 

với môi trường như tỷ lệ sống và khả năng thích nghi trước các điều kiện nuôi biến 

động. Điều này cho thấy các dòng giống được chọn lọc trong điều kiện cận nhiệt đới 

hoặc ôn đới không thể áp dụng trực tiếp cho khu vực nhiệt đới gió mùa Nam Bộ, mà 

cần có dữ liệu tương tác G×E làm cơ sở khoa học để thiết kế chương trình giống phù 

hợp theo vùng sinh thái. Song song đó, việc ứng dụng các chỉ thị di truyền phân tử 

ngày càng trở thành tiêu chuẩn trong đánh giá đa dạng di truyền quần thể, truy xuất 

phả hệ, kiểm soát cận huyết và nâng cao độ chính xác của giá trị giống ước tính 

(EBV). Các nghiên cứu gần đây đều chỉ ra rằng cách tiếp cận tích hợp giữa di truyền 
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phân tử và di truyền số lượng là xu hướng tất yếu trong các chương trình chọn giống 

hàu hiện đại. 

Từ các phân tích trên, có thể xác định ba khoảng trống chính trong nghiên cứu 

chọn giống hàu sữa tại Việt Nam: (i) thiếu dữ liệu hệ thống về đa dạng di truyền của 

các quần đàn ở các vùng sinh thái khác nhau, hạn chế việc lựa chọn nguồn vật liệu 

ban đầu phù hợp; (ii) chưa đánh giá đầy đủ các thành phần di truyền cộng gộp và 

không cộng gộp trong các phép lai hỗn hợp, làm giảm cơ sở khoa học cho xây dựng 

chiến lược cải thiện giống và (iii) tương tác G×E trong điều kiện nhiệt đới gió mùa 

Nam Bộ chưa được nghiên cứu một cách hệ thống. Việc lấp đầy các khoảng trống 

này thông qua nghiên cứu tích hợp di truyền phân tử, di truyền số lượng và phân tích 

tương tác G×E là nền tảng khoa học cần thiết để xây dựng chương trình chọn giống 

hàu sữa bền vững, chủ động nguồn giống và duy trì đa dạng di truyền trong bối cảnh 

biến đổi môi trường. 

1.4.  Thu thập vật liệu và thành lập quần đàn ban đầu cho chọn giống 

Một chương trình chọn giống hiệu quả phải bắt đầu từ quần đàn ban đầu (G0) 

có đa dạng di truyền cao, vì đây là nền tảng quyết định cho quá trình cải thiện giống 

lâu dài (Falconer & Mackay, 1996; Gjedrem, 2005). G0 đóng vai trò kho lưu giữ biến 

dị di truyền, cung cấp nguồn vật liệu cho các thế hệ chọn lọc tiếp theo. Thông thường, 

G0 được hình thành từ ít nhất bốn dòng có nguồn gốc địa lý khác biệt, nhằm tối đa 

hóa biến dị di truyền và giảm nguy cơ cận huyết (Holtsmark et al., 2008). Hai phương 

pháp phổ biến gồm: (1) lai hỗn hợp ngẫu nhiên giữa các dòng và chọn lọc không giới 

hạn (cá hồi Na Uy; Gjedrem et al., 1991) và (2) lai hỗn hợp có kiểm soát, chọn lọc 

nhẹ để duy trì đóng góp cân bằng của các dòng (cá rô phi GIFT; Bentsen et al., 1998; 

Thoa et al., 2016). Kinh nghiệm từ các nghiên cứu và chương trình chọn giống thành 

công kể trên cho thấy đa dạng di truyền cao trong G0 là điều kiện tiên quyết, nếu 

không các cải thiện di truyền sẽ giảm nhanh qua các thế hệ. Sự đóng góp cân bằng từ 

các dòng giúp giảm tốc độ mất biến dị di truyền. Việc sàng lọc vật liệu ban đầu bằng 

chỉ thị phân tử là cách duy nhất để loại bỏ các dòng có nguy cơ cận huyết hoặc lai 
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tạp. Cuối cùng là sự cần thiết duy trì tối thiểu bốn dòng khác biệt di truyền, trong đó 

khoảng 15% đến từ các dòng sinh trưởng chậm hơn nhưng giàu đa dạng di truyền để 

vừa cải thiện di truyền vừa hạn chế suy giảm biến dị trong dài hạn. 

Tại Việt Nam, nghề nuôi hàu sữa phát triển mạnh ở miền Bắc (Quảng Ninh và 

Hải Phòng) và đang mở rộng vào miền Nam nhưng chưa có chương trình chọn giống 

quy mô quốc gia. Một số nghiên cứu thực nghiệm chọn giống đã bước đầu đánh giá 

khả năng cải thiện sinh trưởng (Vu et al., 2020a), song quy mô còn hạn chế và chưa 

đầy đủ cơ sở dữ liệu di truyền các dòng hàu sữa ở các vùng sinh thái khác nhau của 

Việt Nam. Ngoài ra, nghề nuôi vẫn phụ thuộc nhiều vào nguồn giống nhập khẩu từ 

Trung Quốc và Đài Loan, nơi từng xảy ra nhầm lẫn loài giữa hàu sữa và hàu TBD 

(Hsiao et al., 2016), làm tăng nguy cơ lai tạp và suy giảm chất lượng di truyền. Trong 

bối cảnh đó, chỉ thị microsatellite (SSR) với tính đa hình cao là công cụ hiệu quả để 

đánh giá cấu trúc di truyền, đa dạng và hệ số cận huyết (Jiang et al., 2024), cung cấp 

cơ sở khoa học then chốt cho thiết kế quần đàn ban đầu (G0) phục vụ chương trình 

chọn giống hàu sữa dài hạn tại Việt Nam. 

1.5.  Ứng dụng chỉ thị phân tử đánh giá đa dạng di truyền vật liệu ban đầu 

1.5.1. Nghiên cứu đánh giá đa dạng di truyền bằng chỉ thị microsatellite 

Chỉ thị phân tử gần đây đã trở thành công cụ quan trọng trong nghiên cứu di 

truyền và quản lý nguồn gen, cho phép đánh giá biến dị di truyền nội dòng, so sánh 

khác biệt giữa các dòng, lựa chọn vật liệu di truyền đa dạng cho các chương trình 

chọn giống và bảo tồn đa dạng sinh học. Trong số đó, microsatellite (SSR - Simple 

Sequence Repeats) được ứng dụng phổ biến nhờ tính đa hình cao, phân bố rộng trong 

bộ gen và khả năng di truyền đồng trội, cho phép phân biệt chính xác kiểu gen đồng 

hợp và dị hợp tử (Miah et al., 2013). Microsatellite đã chứng minh hiệu quả trong 

phân tích cấu trúc quần thể, kiểm soát cận huyết, xây dựng phả hệ và hỗ trợ chọn 

giống dựa trên chỉ thị phân tử (O’Connell & Wright, 1997; Liu & Cordes, 2004; 

Chistiakov et al., 2006). Nhiều nghiên cứu trên hàu TBD và hàu sữa đã phát triển các 
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bộ microsatellite phục vụ phân tích đa dạng di truyền và truy xuất phả hệ trong chọn 

lọc giống (Boudry et al., 2004; Wang et al., 2016; Chen et al., 2022). 

Tại Việt Nam, việc ứng dụng chỉ thị microsatellite trong nuôi trồng thủy sản 

hiện còn hạn chế, chủ yếu được triển khai trên một số đối tượng cá nước ngọt như cá 

chép (Cyprinus carpio) (Thai et al., 2007) và cá tra (Pangasianodon hypophthalmus) 

(Nguyen et al., 2019; Nguyễn Văn Sáng và ctv., 2021). Trên nhuyễn thể, Thai et al. 

(2016) đã phát triển 12 microsatellite đa hình cao (Na = 4–12 alen/locus; PIC = 0,5–

0,8; Ho = 0,45–0,85) cho tu hài (Lutraria rhynchaena) bằng công nghệ giải trình tự 

thế hệ mới. Trên một số dòng vật liệu ban đầu hàu sữa ở miền Bắc Việt Nam, In et 

al. (2017) ghi nhận mức đa dạng di truyền cao (Na = 4–19 alen/locus; Ho = 0,52–

0,85). Đáng chú ý, chưa có nghiên cứu hệ thống nào đánh giá đa dạng di truyền các 

dòng hàu sữa tại miền Nam, nơi có điều kiện thủy văn và khí hậu đặc thù khác biệt 

so với miền Bắc, có thể ảnh hưởng đến cấu trúc di truyền quần thể. Điều này nhấn 

mạnh việc cấp thiết của các nghiên cứu chuyên sâu nhằm làm rõ sự khác biệt di truyền 

giữa các khu vực và làm tiền đề cho chương trình chọn giống. 

1.5.2. Điện di mao quản 

Trong di truyền học, dữ liệu microsatellite có thể được phân tích bằng nhiều 

phương pháp khác nhau, gồm điện di trên gel truyền thống, điện di mao quản và giải 

trình tự DNA (Wang et al., 2009). Trong đó, điện di mao quản (Capillary 

Electrophoresis – CE) là kỹ thuật hiện đại đã được phát triển và ứng dụng rộng rãi 

nhờ độ chính xác và khả năng tự động hóa cao. Các hệ thống điện di mao quản tiêu 

biểu như 3500 Genetic Analyzer (Applied Biosystems) gồm mao quản siêu nhỏ chứa 

gel polymer, dung dịch đệm điện di, nguồn điện thế cao, hệ thống kiểm soát nhiệt độ, 

bộ phận phát hiện tín hiệu huỳnh quang và phần mềm phân tích dữ liệu tự động. 

Nguyên lý của kỹ thuật điện di mao quản dựa trên sự di chuyển của các đoạn 

DNA được đánh dấu huỳnh quang dưới tác dụng của điện trường trong mao quản. 

Khi các phân tử DNA lần lượt đi qua vùng phát hiện, tín hiệu huỳnh quang được kích 

thích bởi laser, ghi nhận và chuyển đổi thành tín hiệu điện tử, sau đó được phân tích 
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bằng phần mềm chuyên dụng như GeneMapper (Wang et al., 2009). Kỹ thuật này 

cho phép xác định kích thước sản phẩm DNA với độ chính xác rất cao, sai số thường 

chỉ khoảng ±1 bp và khả năng phân tích đồng thời số lượng lớn mẫu (lên đến 96 mẫu 

mỗi lần chạy) với thể tích mẫu rất nhỏ (khoảng 1 µL), giúp tiết kiệm mẫu và hóa chất. 

Tuy nhiên, so với phương pháp điện di gel truyền thống, điện di mao quản đòi hỏi chi 

phí đầu tư thiết bị và hóa chất cao hơn, yêu cầu kỹ thuật viên được đào tạo chuyên 

sâu và quá trình thiết lập cần được tối ưu hóa cẩn thận để đảm bảo độ ổn định và 

chính xác của tín hiệu đối với từng loại marker microsatellite (Elnifro et al., 2000).  

1.6. Chiến lược lai hỗn hợp cho đánh giá sinh trưởng và tiềm năng ứng dụng trên 

hàu sữa tại Việt Nam  

Trong chọn giống thủy sản, đặc biệt những loài chưa có lịch sử chọn giống lâu 

dài như hàu sữa, việc thiết kế và hình thành quần đàn ban đầu đóng vai trò then chốt 

trong nâng cao hiệu quả chọn lọc và duy trì đa dạng di truyền. Lai hỗn hợp (diallel 

cross) là một phương pháp phổ biến trong xây dựng quần đàn cơ sở, trong đó mỗi 

dòng hoặc quần thể được lai với tất cả các dòng khác, tạo ra tối đa p² phép lai từ p 

dòng (Gjedrem, 2005). Cách tiếp cận này cho phép đánh giá đầy đủ và chính xác các 

thành phần di truyền và khai thác hiệu quả ưu thế lai. Tiêu biểu là chương trình GIFT 

ở cá rô phi, nơi tám dòng (bốn nuôi châu Á và bốn hoang dã châu Phi) được lai hỗn 

hợp có kiểm soát tạo các gia đình cùng cha cùng mẹ (8×8=64 phép lai) nhằm phân 

tích ưu thế lai về sinh trưởng và tỷ lệ sống (Bentsen et al., 1998). 

Chiến lược lai hỗn hợp bao gồm lai cận huyết (inbreeding) và lai khác dòng 

(crossbreeding). Lai cận huyết giúp duy trì đặc điểm mong muốn nhưng làm tăng 

nguy cơ suy thoái cận huyết, trong khi lai khác dòng làm tăng dị hợp tử, giảm biểu 

hiện alen lặn bất lợi và tạo ra ưu thế lai (heterosis), khi con lai vượt trội trung bình bố 

mẹ về một hoặc nhiều tính trạng (Falconer & Mackay, 1996). Ưu thế lai bắt nguồn từ 

cơ chế siêu trội, bổ sung ưu thế trội và tương tác gen (epistasis) (Falconer & Mackay, 

1996; Gjedrem, 2005). Ngoài ra, lai khác dòng còn giúp bổ sung gen mới vào quần 

đàn, nhưng cần kiểm tra tương thích di truyền để tránh suy giảm chất lượng dòng bản 

địa. Lai hỗn hợp có thể thực hiện theo hai dạng: lai không kiểm soát (mass cross) và 
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lai có kiểm soát (controlled diallel cross). Lai có kiểm soát là phương pháp lai tạo 

theo sơ đồ lai được thiết kế, đảm bảo xác định phả hệ chính xác và loại bỏ hoàn toàn 

sự thụ tinh ngẫu nhiên. Phương pháp này cho phép ước lượng chính xác các thành 

phần di truyền và giảm nguy cơ cận huyết, nhờ đó được ứng dụng rộng rãi trong chọn 

giống động vật thủy sản (Bentsen et al., 1998; Gjedrem, 2005; In et al., 2017; Chen 

et al., 2021). Việt Nam trước đây chỉ có các nghiên cứu lai và ước tính các thành phần 

di truyền trên cá rô phi vằn (Thoa et al., 2016) và tôm càng xanh (Thanh et al., 2010), 

trên hàu sữa ở vùng cận nhiệt đới miền Bắc (In et al., 2017), với số lượng dòng và 

phép lai hạn chế và đặc biệt chưa từng được thực hiện trong điều kiện nhiệt đới Nam 

Bộ. Do đó, việc luận án thiết kế 16 phép lai hỗn hợp và 84 gia đình là bước tiến quan 

trọng, khắc phục hạn chế của các nghiên cứu trước đây. 

Nhìn chung, lai hỗn hợp có kiểm soát là công cụ hiệu quả trong xây dựng quần 

đàn cơ sở cho chọn giống thủy sản. Phương pháp này cho phép ước lượng chính xác 

các thành phần di truyền cộng gộp và không cộng gộp, xác định dòng bố mẹ ưu tú và 

phép lai có giá trị. Việc kết hợp chọn lọc dựa trên ảnh hưởng di truyền cộng gộp với 

khai thác ưu thế lai ở thế hệ F1 được xem là chiến lược tối ưu nhằm nâng cao năng 

suất, tỷ lệ sống và khả năng thích nghi, đồng thời duy trì đa dạng di truyền, nền tảng 

cho phát triển bền vững của chương trình chọn giống. 

1.7. Đánh dấu cá thể, gia đình và phép lai 

Trong chọn giống thủy sản, đánh dấu vật lý cá thể hoặc gia đình đóng vai trò 

thiết yếu trong quản lý quần đàn và truy xuất phả hệ, hỗ trợ ước tính giá trị giống 

(EBV), phân tích thông số di truyền, kiểm soát cận huyết và duy trì đa dạng di truyền 

(Gjedrem, 2005). Các phương pháp đánh dấu được phân loại thành bên trong (dấu 

PIT, dấu huỳnh quang) và bên ngoài (khắc vỏ, dán thẻ in, thẻ mã số, nhuộm hóa chất) 

(Hastein et al., 2001). Đánh dấu bên trong phù hợp cho đối tượng nhỏ, ít tác động 

sinh học, nhưng chi phí cao, khó quan sát và yêu cầu thiết bị chuyên dụng (Kurth et 

al., 2007). Ngược lại, đánh dấu bên ngoài chi phí thấp, dễ áp dụng, nhưng có thể ảnh 

hưởng đến tỷ lệ sống nếu kỹ thuật không chuẩn (Navarro et al., 2006). 
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Các phương pháp đánh dấu bên ngoài đã được áp dụng thành công trên nhuyễn 

thể và hàu TBD (Bayne, 2002; Evans et al., 2016). Trong đó, dán mã số (nhãn nhựa 

mỏng ~150 µm, cố định bằng keo chuyên dụng) nổi bật với độ bền cao (>4 năm), tỷ 

lệ giữ dấu 96% trên vẹm Epioblasma walkeri (Hua, 2015) và không ảnh hưởng tỷ lệ 

sống trên hàu (Bayne, 2002; Evans et al., 2016). Đối với chọn giống, đánh dấu cá thể 

đặc biệt quan trọng trong lai hỗn hợp và chọn lọc thế hệ, cho phép theo dõi chính xác 

phép lai, tính toán EBV, đánh giá ảnh hưởng di truyền cộng gộp, ảnh hưởng con mẹ 

và ưu thế lai, từ đó nâng cao độ tin cậy phân tích di truyền, chọn dòng bố mẹ ưu tú, 

duy trì đa dạng di truyền và hạn chế cận huyết. Tóm lại, đánh dấu vật lý, đặc biệt dán 

mã số, là phương pháp có độ bền cao, giữ dấu tốt và là công cụ thiết yếu hỗ trợ quản 

lý phả hệ, ước tính tham số di truyền chính xác và thành công bền vững của chương 

trình chọn giống nhuyễn thể và hàu sữa. 

1.8. Khả năng di truyền và biểu hiện tính trạng sinh trưởng ở hàu 

1.8.1. Các thành phần di truyền cộng gộp và không cộng gộp 

Ở động vật thủy sản, đặc biệt nhuyễn thể, các tính trạng sinh trưởng chịu sự chi 

phối chủ yếu bởi các thành phần di truyền ước tính thông qua các phép lai hỗn hợp, 

bao gồm: di truyền cộng gộp (Additive Genetic Effects - A) và di truyền không cộng 

gộp gồm ảnh hưởng con mẹ (Maternal - M) và ưu thế lai (Heterosis - D) (Falconer & 

Mackay, 1996; Gjedrem, 2005). Ảnh hưởng di truyền cộng gộp phản ánh sự di truyền 

trực tiếp của các alen cộng gộp, ổn định và có ý nghĩa trong chọn lọc lâu dài. Nhiều 

nghiên cứu ghi nhận ảnh hưởng di truyền cộng gộp cao ở cá rô phi (Bentsen et al., 

1998; Thoa et al., 2016), cá rô hu (Gjerde et al., 2002), tôm càng xanh (Thanh et al., 

2010; Pillai et al., 2011), hàu sữa (In et al., 2017) và hàu TBD (Yin & Hedgecock, 

2019). Ảnh hưởng di truyền cộng gộp thường ổn định giữa các môi trường nuôi khác 

nhau, kể cả trong điều kiện nhiệt đới biến động (Han et al., 2020). 

Ảnh hưởng con mẹ thể hiện thông qua chất lượng trứng, dinh dưỡng phôi và 

phát triển giai đoạn ấu trùng, có vai trò đáng kể trong phương sai di truyền của các 

tính trạng sinh trưởng và tỷ lệ sống. Ảnh hưởng con mẹ dao động từ –8,7% đến 8,3% 

ở hàu sữa (In et al., 2017) và trai ngọc (Pinctada fucata) (Chen et al., 2021) và nếu 
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không được kiểm soát có thể làm sai lệch ước tính tiềm năng di truyền thật sự của 

dòng. Ưu thế lai thể hiện khi con lai có biểu hiện vượt trội so với trung bình bố mẹ. 

Ưu thế lai thường chỉ ổn định ở thế hệ thứ nhất và được ghi nhận ở nhiều loài thủy 

sản bao gồm cá rô phi, tôm càng xanh, hàu và trai ngọc, với sự cải thiện rõ rệt về sinh 

trưởng, tỷ lệ sống và sức kháng bệnh (Jiang et al., 2021; Liang et al., 2023; Wang et 

al., 2024). Ở Việt Nam, In et al. (2017) ghi nhận ưu thế lai dương từ 3,03–8,6% đối 

với khối lượng thân hàu sữa ở miền Bắc. 

Kết quả từ các chương trình chọn giống thủy sản và hàu trên thế giới cho thấy 

ảnh hưởng di truyền cộng gộp thường cao và ổn định, khẳng định rằng chọn lọc dài 

hạn dựa trên thành phần này là chiến lược tối ưu để cải thiện hiệu quả sinh trưởng. 

Ngược lại, ảnh hưởng con mẹ và ưu thế lai có xu hướng biến động rộng, phụ thuộc 

mạnh vào đặc điểm dòng bố mẹ và điều kiện môi trường, do đó đòi hỏi phải có dữ 

liệu thực nghiệm tại đúng thời điểm và địa điểm nghiên cứu nhằm tránh sai lệch trong 

thiết kế chọn lọc. Xuất phát từ những bài học này, luận án tiến hành ước tính đồng 

thời các thành phần di truyền cộng gộp và không cộng gộp từ 16 phép lai hỗn hợp 

trong điều kiện Nam Bộ, đóng vai trò nền tảng cho việc thiết lập quần đàn ban đầu 

và xây dựng chiến lược chọn giống phù hợp cho hàu sữa. 

1.8.2. Phương sai di truyền 

Phương sai di truyền (genetic variance) là thước đo mức độ khác biệt của các 

tính trạng giữa các cá thể trong một quần đàn do yếu tố di truyền, phản ánh khả năng 

di truyền của tính trạng qua các thế hệ và là yếu tố then chốt trong các chương trình 

chọn giống (Falconer & Mackay, 1996; Gjedrem, 2005). Trong quần đàn, phương sai 

kiểu hình (𝜎𝑃
2) của một tính trạng bao gồm phương sai di truyền (𝜎𝐺

2) và phương sai 

môi trường (𝜎𝐸
2). 𝜎𝐺

2 được chia thành phương sai di truyền cộng gộp (𝜎𝐴
2), phương sai 

di truyền không cộng gộp (𝜎𝐷
2) và phương sai do tương tác gen/ảnh hưởng con mẹ 

(𝜎𝑀
2 ). Trong đó 𝜎𝐴

2 có liên quan trực tiếp đến khả năng cải thiện di truyền của tính 

trạng qua chọn lọc (Dunham, 2023), 𝜎𝐴
2 càng cao thì tiềm năng cải thiện tính trạng 

qua chọn lọc càng lớn, giúp nâng cao hiệu quả chọn lọc trong thời gian ngắn hơn. 
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Ngược lại, 𝜎𝐴
2 thấp, việc cải thiện tính trạng qua các thế hệ trở nên khó khăn và chậm 

hơn (Gjedrem & Thodesen, 2005). 

1.8.3. Hệ số di truyền 

Hệ số di truyền (h²) là thông số di truyền quan trọng nhất để dự đoán mức độ 

thành công của một chương trình chọn giống, phản ánh mức độ đóng góp của các yếu 

tố di truyền vào biến dị kiểu hình và khả năng di truyền các tính trạng sang thế hệ sau 

(Gjedrem, 2005; Dunham, 2023). Ở mô hình di truyền số lượng, h² cho phép ước tính 

phương sai di truyền (𝜎𝐺
2) và phương sai môi trường (𝜎𝐸

2), từ đó xác định tiềm năng 

cải thiện giống thông qua chọn lọc. Hệ số di truyền gồm hai dạng là hệ số di truyền 

theo nghĩa rộng (ℎ𝐵
2 ) và theo nghĩa hẹp (ℎ𝑁

2 ). ℎ𝐵
2  là tỷ lệ giữa phương sai di truyền 

(𝜎𝐺
2 = 𝜎𝐴

2 + 𝜎𝐷
2 + 𝜎𝑀

2 ) và phương sai kiểu hình (𝜎𝑃
2) của các gia đình cùng cha cùng mẹ. 

Ngược lại, ℎ𝑁
2  là tỷ lệ giữa phương sai di truyền cộng gộp với phương sai kiểu hình 

(𝜎𝐴
2/𝜎𝑃

2), là thành phần duy nhất di truyền trực tiếp sang đời con nên có ý nghĩa quan 

trọng trong chọn giống (Gjedrem, 2005; Dunham, 2023).  

Hiện nay, chưa có ngưỡng tuyệt đối để phân loại mức độ của hệ số di truyền, 

tuy nhiên, nhiều tác giả đã quy ước phân chia h² thành ba mức: thấp (<0,20), trung 

bình (0,20–0,40) và cao (>0,40) (Kocour et al., 2007; Bourdon, 2014; Getabalew et 

al., 2019). Giá trị h² cao cho thấy tính trạng chịu chi phối chủ yếu bởi di truyền cộng 

gộp, do đó có khả năng cải thiện hiệu quả thông qua chọn lọc. Ngược lại, h² thấp phản 

ánh vai trò chi phối mạnh của di truyền không cộng gộp và các yếu tố môi trường, 

dẫn đến hiệu quả chọn giống hạn chế nếu chỉ áp dụng chọn lọc trực tiếp. 

Trong chọn giống các đối tượng thủy sản, các tính trạng sinh trưởng thường có 

hệ số di truyền ở mức trung bình đến cao (h² = 0,20–0,50), trong khi các tính trạng 

liên quan đến tỷ lệ sống và khả năng chống chịu thường có h² thấp (h² < 0,10), cho 

thấy ảnh hưởng chi phối mạnh của môi trường đối với các tính trạng này. Sự khác 

biệt này hàm ý rằng sinh trưởng là tính trạng mục tiêu phù hợp cho chọn lọc di truyền, 

trong khi việc cải thiện tỷ lệ sống cần được tiếp cận thông qua chọn lọc gián tiếp, kết 

hợp với tối ưu hóa điều kiện nuôi và quản lý môi trường. 
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Bên cạnh đó, giá trị hệ số di truyền không mang tính cố định, mà biến động giữa 

các quần đàn, dòng và thế hệ, phụ thuộc vào cấu trúc di truyền, mức độ phương sai 

cộng gộp và phân bố tần số alen. Đồng thời, h² còn chịu ảnh hưởng đáng kể của 

phương pháp ước tính, mô hình phân tích và điều kiện môi trường thí nghiệm 

(Cameron et al., 1997; Gjedrem & Thodesen, 2005; Dunham, 2023). Do đó, việc ước 

tính chính xác hệ số di truyền cho từng tính trạng và từng bối cảnh cụ thể là cơ sở 

quan trọng để xác định đúng mục tiêu và xây dựng chiến lược cải thiện giống hiệu 

quả trong các chương trình chọn giống thủy sản. 

Hệ số di truyền ước tính cho tính trạng sinh trưởng của hàu sữa ở mức trung 

bình đến cao qua nhiều thế hệ chọn giống (Phụ lục 1). Đối với hàu TBD, h² dao động 

từ 0,15–0,77 ở thế hệ thứ 1 (Langdon et al., 2003; Evans & Langdon, 2006; Li et al., 

2011; Chi et al., 2021), từ 0,25–0,71 thế hệ thứ 2 (Wang et al., 2012; Chi et al., 2023), 

từ 0,40–0,57 thế hệ thứ 5 (de Melo et al., 2016) và từ 0,28–0,71 thế hệ 7 - 9 (Zhang 

et al., 2019). Đối với hàu sữa, h² cho khối lượng thân và kích thước vỏ dao động từ 

0,19–0,24 qua ba thế hệ chọn giống ở miền Bắc Việt Nam (Vu et al., 2020a) và từ 

0,38–0,43 trong phép phối 1 đực × 3 cái từ quần thể tự nhiên ở Trung Quốc (Han et 

al., 2022). Ngược lại, các tính trạng khác như tỷ lệ sống, hình thái, tỷ lệ và chất lượng 

thịt và màu sắc vỏ thường có h² thấp (0,10–0,30) trên nhiều loài hàu như hàu châu 

Âu (Naciri-Graven et al., 1998), hàu TBD (de Melo et al., 2016; Wan et al., 2020), 

hàu đá Sydney (Dove et al., 2020), hàu sữa (Vu et al., 2021b) và hàu Mỹ (Allen et 

al., 2021). 

Các phân tích chỉ ra rằng các tính trạng sinh trưởng ở nhiều loài hàu đều có hệ 

số di truyền trung bình đến cao, phản ánh tiềm năng cải thiện rõ rệt thông qua chọn 

lọc. Các tính trạng như tỷ lệ sống, tỷ lệ thịt, màu sắc và hình dạng vỏ thường có h² 

thấp, cho thấy chúng chịu ảnh hưởng mạnh của môi trường, đòi hỏi cỡ mẫu lớn và 

thiết kế gia đình chặt chẽ để ước tính chính xác. Hệ số di truyền của hàu sữa tại Việt 

Nam mới chỉ được ghi nhận ở miền Bắc, trong điều kiện cận nhiệt đới, với nguồn vật 

liệu hạn chế và chưa có phân tích ở môi trường nhiệt đới gió mùa Nam Bộ. Điều này 

tạo ra khoảng trống lớn trong hiểu biết về tiềm năng cải thiện di truyền của hàu sữa 
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tại vùng nuôi trọng điểm phía Nam. Đặc biệt, chưa có nghiên cứu nào đánh giá hệ số 

di truyền của các tính trạng sinh trưởng và tỷ lệ sống trong thiết kế lai hỗn hợp có 

kiểm soát, đồng thời cũng chưa có dữ liệu về khả năng duy trì h² qua các môi trường 

khác nhau. Đây là các thông tin quan trọng để xây dựng chương trình chọn giống có 

cơ sở khoa học và tránh các sai lệch khi chọn lọc đơn môi trường. 

Vì vậy, luận án này đặt ra mục tiêu ước tính hệ số di truyền của các tính trạng 

sinh trưởng và tỷ lệ sống từ quần đàn G1 và đánh giá giá trị h² trong hai môi trường 

nuôi hàu thương phẩm điển hình của Nam Bộ để xem xét mức độ ổn định của khả 

năng di truyền cộng gộp và sử dụng h² kết hợp với các thành phần di truyền và rg, 

G×E để đề xuất kế hoạch chọn giống phù hợp nhất trong điều kiện nhiệt đới gió mùa. 

Những dữ liệu này là nền tảng để xây dựng quần đàn chọn giống lâu dài và nâng cao 

chủ động nguồn giống chất lượng cao cho nghề nuôi hàu sữa tại Việt Nam. 

1.8.4. Tương quan di truyền (rg) 

Tương quan di truyền (rg) là mức độ ảnh hưởng chung của các yếu tố di truyền 

lên hai tính trạng trong cùng quần đàn (Falconer & Mackay, 1996). Giá trị rg dương 

(0 đến 1) nghĩa là việc cải thiện tính trạng này có thể đồng thời cải thiện tính trạng 

khác. Ngược lại, rg âm (-1 đến 0) chỉ ra mối liên hệ nghịch, tức việc cải thiện tính 

trạng này có thể làm giảm giá trị di truyền của tính trạng kia. Khi rg xấp xỉ 0, hai tính 

trạng được xem là không có mối liên hệ về mặt di truyền (Gjedrem, 2005; Dunham, 

2023). Trong chọn giống nhuyễn thể và hàu, việc hiểu rõ tương quan di truyền giữa 

các tính trạng kinh tế như khối lượng, tỷ lệ sống, tỷ lệ thịt, kích thước và hình dạng 

vỏ và sức đề kháng là rất cần thiết nhằm thiết kế chiến lược chọn lọc tối ưu và tránh 

các tác động không mong muốn. Nhiều nghiên cứu đã báo cáo rg dương chặt chẽ giữa 

tốc độ sinh trưởng và hình thái vỏ ở hàu. Trên hàu TBD, rg giữa khối lượng thân và 

kích thước vỏ dao động là từ 0,79 - 0,87 (Octavina et al., 2015), giữa chiều cao, chiều 

dài và chiều rộng vỏ với nhau rất cao (rg > 0,9) (Gutierrez et al., 2018). Các nghiên 

cứu khác ghi nhận rg gần tuyệt đối giữa khối lượng trung bình và khối lượng cá thể 

(0,95–0,99) (de Melo et al., 2019, 2021), rg thuận giữa sinh trưởng và tỷ lệ thịt và rg 
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cao giữa sản lượng và tỷ lệ sống (0,90 ± 0,01) (de Melo et al., 2016), cho thấy tiềm 

năng chọn lọc đồng thời các nhóm tính trạng này. 

Tuy nhiên, một số nghiên cứu ở hàu TBD cho thấy rg giữa sinh trưởng và tỷ lệ 

sống thấp và biến động từ âm (−0,21) đến dương thấp (0,38) tùy theo giai đoạn phát 

triển (de Melo et al., 2016; Gutierrez et al., 2018; Chi et al., 2021). Điều này cho thấy 

khả năng cải thiện đồng thời hai tính trạng này hạn chế và cần cân nhắc kỹ lưỡng 

trong thiết kế chương trình chọn giống. Tương quan nghịch phổ biến giữa sinh trưởng 

và sức đề kháng (Dégremont et al., 2015; de Melo et al., 2016) cũng nhấn mạnh tầm 

quan trọng của việc đánh giá cải thiện riêng biệt giữa các tính trạng này. Đối với hàu 

sữa, tuy các nghiên cứu về rg còn hạn chế, Vu et al. (2021a) báo cáo rg khá chặt chẽ 

(0,63) giữa khối lượng thân với khối lượng thịt và thấp với màu sắc và hình dạng vỏ 

hoặc không có ý nghĩa thống kê do sai số chuẩn lớn. Đáng chú ý, chưa có báo cáo cụ 

thể nào về rg giữa sinh trưởng và tỷ lệ sống trên hàu sữa, tuy vậy các bằng chứng từ 

hàu TBD và các loài hàu khác cho thấy cần thận trọng khi chọn lọc đơn tính trạng, vì 

có thể làm suy giảm các tính trạng quan trọng khác như tỷ lệ sống hoặc sức đề kháng. 

Các kết quả nghiên cứu này khẳng định rg giữa nhóm tính trạng sinh trưởng, hình thái 

và tỷ lệ thịt có xu hướng dương và chặt chẽ, phản ánh tiềm năng cải thiện đồng thời 

các tính trạng này. Tuy nhiên, rg giữa sinh trưởng và tỷ lệ sống hoặc sức đề kháng lại 

thấp hoặc nghịch, dẫn đến rủi ro khi chọn lọc đơn tính trạng cho sinh trưởng. Vì vậy, 

việc xây dựng bộ chỉ tiêu chọn lọc cần hết sức thận trọng để tránh tác động gián tiếp 

bất lợi lên các tính trạng quan trọng khác. 

Bên cạnh đó, dữ liệu về tương quan di truyền ở hàu sữa tại Việt Nam hiện còn 

rất hạn chế, chủ yếu chỉ tập trung vào các tính trạng hình thái và tỷ lệ thịt. Chưa có 

nghiên cứu nào ước tính rg giữa sinh trưởng và tỷ lệ sống, một mối quan hệ có ý nghĩa 

quyết định đối với hiệu quả sản xuất thực tế. Khoảng trống lớn này cho thấy ở Việt 

Nam chúng ta chưa đủ cơ sở khoa học để thiết kế chiến lược chọn lọc đa tính trạng 

hoặc xác định rủi ro của chọn lọc lệch đơn tính trạng. 

Từ các phân tích này có thể thấy rõ tầm quan trọng trong ước tính trực tiếp rg 

giữa các tính trạng sinh trưởng, đặc biệt là khối lượng thân với tỷ lệ sống trong điều 
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kiện nuôi thương phẩm Nam Bộ và việc đánh giá sự ổn định của rg giữa các môi 

trường của luận án để xác định tính nhất quán di truyền nhằm xây dựng bộ tiêu chí 

chọn lọc tối ưu, phù hợp với điều kiện sản xuất thực tế và giảm thiểu rủi ro khi chọn 

lọc đơn tính trạng. Những nội dung này góp phần lấp đầy khoảng trống dữ liệu hiện 

nay, cung cấp đầy đủ cơ sở khoa học cho các nghiên cứu tiếp theo và giúp thiết lập 

mục tiêu chọn giống rõ ràng để phát triển chương trình chọn giống hàu sữa bền vững 

trong dài hạn tại Việt Nam. 

1.8.5. Tương tác kiểu gen và môi trường (G×E) 

Tương tác kiểu gen × môi trường (G×E) đóng vai trò quan trọng trong chọn 

giống thủy sản, xảy ra khi kiểu gen biểu hiện khác nhau hoặc thay đổi thứ hạng giữa 

các môi trường, từ đó ảnh hưởng đến năng suất và các tính trạng kinh tế. Mức độ 

G×E thường được định lượng bằng tương quan di truyền (rg) của cùng một tính trạng 

ở các môi trường khác nhau; theo Robertson (1959), rg > 0,80 được xem là không có 

G×E, trong khi Bentsen et al. (2012) đề xuất rg = 0,65–0,80 là G×E yếu và rg < 0,65 

là G×E đáng kể. Tuy nhiên, các ngưỡng này chỉ mang tính tham khảo do rg chịu ảnh 

hưởng của sai số chuẩn, quy mô mẫu và biến động môi trường, nên cần được diễn 

giải trong bối cảnh dữ liệu thực nghiệm. Trên thủy sản, dù G×E thường ở mức thấp 

với rg > 0,65 (Gjedrem & Rye, 2018; Le et al., 2023; Jiang et al., 2024), việc đánh 

giá G×E vẫn cần thiết để thiết kế chương trình chọn giống phù hợp. Ở hàu TBD, G×E 

được ghi nhận ở mức thấp đến trung bình (rg = 0,45–0,87 đối với sinh trưởng và 0,22–

0,69 đối với hình dạng vỏ) (Evans & Langdon, 2006; Dégremont et al., 2007), trong 

khi ở hàu đá Sydney, G×E ảnh hưởng mạnh đến năng suất và tỷ lệ sống, làm thay đổi 

rõ thứ hạng các dòng giữa các vùng nuôi (Proestou et al., 2016). 

Các kết quả nghiên cứu phản ánh mức độ G×E ở hàu dao động từ thấp đến trung 

bình tùy tính trạng và điều kiện môi trường. Mặc dù nhiều tính trạng, đặc biệt là sinh 

trưởng, có thể duy trì xếp hạng ổn định giữa các vùng nuôi, nhưng các tính trạng khó 

đo lường như tỷ lệ sống, sức chống chịu hoặc khả năng kháng bệnh dễ bị ảnh hưởng 

mạnh bởi môi trường. G×E có thể làm thay đổi thứ hạng di truyền giữa các dòng hoặc 

gia đình, khiến dòng có năng suất cao ở một vùng trở nên kém hiệu quả ở vùng khác. 

Do đó, việc đánh giá G×E là bước không thể thiếu trước khi xây dựng chiến lược 
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chọn giống dài hạn, đặc biệt trong bối cảnh môi trường nuôi thường biến động mạnh 

theo mùa, thủy văn và tác động của biến đổi khí hậu. Vì vậy, các nghiên cứu này đều 

tích hợp phân tích G×E vào thiết kế chương trình giống nhằm xác định vùng nuôi tối 

ưu hoặc quyết định quy mô áp dụng giống trên toàn quốc. 

Tại Việt Nam, các nghiên cứu về tương tác G×E trên hàu sữa còn rất hạn chế. 

Các kết quả tại miền Bắc cho thấy mức G×E thấp đối với tính trạng khối lượng thân 

trên hàu sữa, nhưng chưa cung cấp thông tin cho các tính trạng quan trọng khác như 

tỷ lệ sống hay khả năng chống chịu trong điều kiện nhiệt đới (Vu et al., 2021a). Đến 

nay, chưa có nghiên cứu nào đánh giá G×E giữa các vùng nuôi trọng điểm tại Nam 

Bộ – nơi có điều kiện thủy văn và nhiệt độ khác biệt rõ rệt so với miền Bắc. Khoảng 

trống này làm hạn chế hiểu biết về tính ổn định di truyền của giống hàu sữa theo vùng 

nuôi. Vì vậy, việc đánh giá trực tiếp G×E giữa hai vùng nuôi điển hình của Nam Bộ 

(Long Sơn và Long Hòa) đối với các tính trạng sinh trưởng và tỷ lệ sống, như thực 

hiện trong luận án, là cơ sở khoa học cần thiết để xác định khả năng ổn định di truyền 

của các dòng, phép lai và gia đình, từ đó đề xuất chiến lược chọn giống phù hợp theo 

một môi trường hạt nhân hoặc theo hướng đa môi trường. 

Như vậy, mặc dù các nghiên cứu quốc tế đã cung cấp bằng chứng quan trọng về 

vai trò của G×E, Việt Nam vẫn thiếu các dữ liệu thực nghiệm trong điều kiện nhiệt 

đới gió mùa Nam Bộ. Luận án này góp phần lấp đầy khoảng trống đó bằng cách đánh 

giá G×E lần đầu tiên cho hàu sữa trong vùng sinh thái Nam Bộ, bổ sung cơ sở khoa 

học cho việc thiết kế chương trình chọn giống linh hoạt, bền vững và phù hợp với 

điều kiện sản xuất thực tế của nghề nuôi hàu sữa Việt Nam. 

1.9. Phương pháp và hiệu quả chọn lọc hàu trên thế giới và Việt Nam 

1.9.1. Phương pháp chọn lọc  

1.9.1.1. Phương pháp chọn lọc truyền thống  

❖ Trên thế giới  

Chọn lọc là quá trình nhằm cải thiện liên tục các tính trạng mục tiêu qua nhiều 

thế hệ. Phương pháp chọn lọc truyền thống sử dụng BLUP (Best Linear Unbiased 

Prediction) được ứng dụng rộng rãi, trong khi phương pháp chọn lọc hệ gen như 

GBLUP (Genomic BLUP) được sử dụng nhiều gần đây để ước tính thông số di truyền 
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các tính trạng số lượng, vốn chịu tác động bởi nhiều locus và biểu hiện kiểu hình liên 

tục. Các tính trạng mục tiêu bao gồm sinh trưởng, tỷ lệ sống, kháng bệnh, tỷ lệ và 

chất lượng thịt, khả năng sinh sản, hiệu quả chuyển hóa thức ăn và chống chịu môi 

trường. Qua mỗi thế hệ, thông tin di truyền được bổ sung dần, giúp cải thiện hiệu quả 

chọn lọc (Gjedrem, 2005; Dunham, 2023). 

Các phương pháp chọn lọc truyền thống (Phụ lục 2) gồm: chọn lọc hàng loạt 

(mass selection), trong gia đình, giữa gia đình (family selection) và chọn lọc kết hợp 

(combined selection). Chọn lọc hàng loạt đơn giản, chi phí thấp, không cần đánh dấu 

cá thể, đã được ứng dụng thành công trên nhiều loài hàu như hàu Chile (Ostrea 

chilensis) (Toro et al., 1996), hàu TBD (Dégremont et al., 2015; Zhang et al., 2019) 

và hàu đá Sydney (Allen et al., 2021). Tuy nhiên, phương pháp này không kiểm soát 

cận huyết, dẫn đến nguy cơ suy giảm đa dạng di truyền (In et al., 2016; Han et al., 

2019). Ngược lại, chọn lọc gia đình kiểm soát tốt hơn quan hệ huyết thống, duy trì đa 

dạng di truyền và đặc biệt phù hợp cải thiện các tính trạng hệ số di truyền thấp như 

kháng bệnh và chống chịu môi trường, nhưng phương pháp này đòi hỏi hạ tầng nuôi 

riêng biệt cho các gia đình và chi phí cao (Gjedrem, 2005; Dunham, 2023). Chọn lọc 

kết hợp sử dụng đồng thời dữ liệu gia đình và cá thể trong gia đình, cho hiệu quả tối 

ưu, đặc biệt cho tính trạng sinh trưởng trên hàu TBD (h² = 0,25–0,71; hiệu quả chọn 

lọc 5–30%/thế hệ) (de Melo et al., 2016; Gomes et al., 2018; Chi et al., 2021). 

❖ Ở Việt Nam 

Tại Việt Nam, các chương trình chọn giống nhuyễn thể còn mới mẻ và chủ yếu 

sử dụng chọn lọc truyền thống ở điều kiện cận nhiệt đới miền Bắc Việt Nam. Một số 

nghiên cứu tại RIA1, Trường Cao đẳng Thủy sản đã xây dựng nguồn vật liệu ban đầu 

có đa dạng di truyền cao cho ốc hương (Babylonia areolata) và tu hài (Lutraria 

rhynchaena), tạo ra 100 gia đình G0–G1 (2017–2020) hai loài này từ các đàn tự nhiên 

ở nhiều địa phương. Nghiên cứu thử nghiệm chọn giống hàu sữa qua 3 thế hệ với 

quần đàn ban đầu từ ba dòng Cát Bà, Nam Định và Trung Quốc với 9 phép lai hỗn 

hợp ở thế hệ G0 và 95–133 gia đình/thế hệ ở thế hệ G1-G3. Ưu thế lai là không đáng 

kể (In et al., 2017) và hệ số di truyền trung bình (0,19 - 0,24) (Vu et al., 2020a) cho 

khối lượng thân. Hiệu quả chọn lọc sinh trưởng thấp (3,5–8,8%/thế hệ) và tương quan 
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di truyền thuận giữa khối lượng thân với các tính trạng kích thước vỏ (0,23 - 0,71), 

tỷ lệ thịt (0,63), chỉ số điều kiện (0,18), màu sắc vỏ (-0,14 tới 0,34), hình dạng vỏ 

(0,08 - 0,14) và khả năng giữ nước (0,87) (Vu et al., 2020b).  

Tổng hợp các nghiên cứu trong và ngoài nước cho thấy: (i) các phương pháp 

chọn lọc truyền thống, đặc biệt là chọn lọc gia đình và chọn lọc kết hợp, đã chứng 

minh hiệu quả trong cải thiện các tính trạng kinh tế ở nhiều loài hàu, song hiệu quả 

phụ thuộc lớn vào kiểm soát phả hệ, duy trì đa dạng di truyền và quy mô thiết kế thí 

nghiệm, những yếu tố còn hạn chế tại Việt Nam; (ii) các chương trình chọn giống hàu 

sữa ở miền Bắc mới cung cấp dữ liệu ban đầu về hệ số di truyền, tương quan di truyền 

và hiệu quả chọn lọc, nhưng quy mô nhỏ, nguồn vật liệu hạn chế và chưa phân tích 

đầy đủ các thành phần di truyền cộng gộp và không cộng gộp và (iii) chưa có nghiên 

cứu đánh giá ảnh hưởng của điều kiện nhiệt đới gió mùa Nam Bộ đến các tham số di 

truyền cũng như tương tác kiểu gen × môi trường giữa các vùng nuôi trọng điểm. 

Những hạn chế này cho thấy các kết quả trong nước hiện nay mới chỉ là cơ sở 

khoa học ban đầu và chưa đủ để xây dựng một chương trình chọn giống hàu sữa thống 

nhất, bền vững và có khả năng áp dụng trên quy mô thương mại. Vì vậy, việc đánh 

giá đặc điểm di truyền các quần đàn hàu sữa phục vụ chọn giống trong điều kiện nhiệt 

đới Nam Bộ không chỉ giúp lấp đầy các khoảng trống nghiên cứu hiện tại, hoàn thiện 

hiểu biết về cơ sở di truyền của hàu sữa tại Việt Nam, mà còn tạo nền tảng khoa học 

đầy đủ để thiết kế và vận hành một chương trình chọn giống dài hạn, hiệu quả và phù 

hợp với đặc thù sinh thái của vùng nhiệt đới Nam Bộ và cả nước. 

1.9.1.2. Chọn lọc hệ gen 

Chọn giống dựa trên công nghệ di truyền phân tử hiện đại trở thành xu hướng 

tất yếu do yêu cầu ngày càng cao về năng suất, chất lượng và khả năng thích nghi của 

vật nuôi thủy sản. Chọn lọc dựa trên chỉ thị phân tử (Marker-assisted selection - MAS) 

(Phụ lục 3), chọn lọc hệ gen (Genomic Selection – GS) (Phụ lục 4) và chỉnh sửa gen 

(Gene Editing – GE) đã được áp dụng thành công trên nhiều loài hàu. 

Trên thế giới, MAS dựa trên các QTL (Quantitative Trait Loci) liên kết với tính 

trạng như sinh trưởng, kháng bệnh, màu sắc vỏ và hình dạng trên hàu TBD (Sauvage 

et al., 2010; Gutierrez et al., 2018) và hàu sữa (Vu et al., 2021b). Tuy nhiên, MAS bị 
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giới hạn bởi chỉ hiệu quả khi tính trạng do một hoặc vài gen chi phối. GS khắc phục 

hạn chế này bằng cách sử dụng dữ liệu kiểu gen mật độ cao (Single Nucleotide 

Polymorphism array- SNP array) để dự đoán giá trị giống, kể cả ở các tính trạng khó 

đo lường. GS có độ chính xác dự đoán cao hơn 25–30% so với phương pháp chọn lọc 

dựa trên phả hệ (Gutierrez et al., 2018). Chỉnh sửa gen (GE) bằng kỹ thuật 

CRISPR/Cas9 đã bắt đầu được thử nghiệm trên hàu, nhưng còn gặp nhiều trở ngại, 

đặc biệt ở giai đoạn phôi và ấu trùng (Jin et al., 2021). 

Tại Việt Nam, Vu et al. (2021b) đã ứng dụng chọn lọc hệ gen trong cải thiện 

các tính trạng khối lượng thịt, tỷ lệ thịt và màu sắc vỏ ở hàu sữa. Việc áp dụng MAS 

và GS trên nhuyễn thể hiện mới ở giai đoạn khởi đầu, song bước đầu đã phát triển bộ 

chỉ thị SNP phục vụ truy xuất phả hệ và chọn lọc đa tính trạng, cho thấy hệ số di 

truyền cao và tương quan di truyền thuận giữa các tính trạng quan trọng. Ngoài ra, 

giải trình tự bộ gen chất lượng cao trên tu hài (Thai et al., 2019) đã mở ra hướng phát 

triển nguồn tài nguyên di truyền cho các loài nhuyễn thể khác.  

Từ các nghiên cứu trong nước và thế giới có thể rút ra một số nhận định quan 

trọng về lựa chọn hệ gen trong chọn giống hàu. Các công nghệ di truyền hiện đại như 

MAS và GS đã chứng minh tiềm năng lớn trong việc cải thiện các tính trạng phức 

tạp, đặc biệt khi các tính trạng này chịu tác động của nhiều locus và bị ảnh hưởng 

mạnh bởi môi trường. Chọn giống hệ gen cho độ chính xác dự đoán cao hơn rõ rệt so 

với dựa trên phả hệ truyền thống, rút ngắn chu kỳ chọn lọc và tăng tốc độ cải thiện di 

truyền. Tuy nhiên, hiệu quả của GS phụ thuộc vào chất lượng và kích thước của bộ 

dữ liệu kiểu gen – kiểu hình, SNP và mức độ đa dạng di truyền của quần đàn. 

Kinh nghiệm quốc tế cho thấy MAS chỉ phù hợp với các tính trạng do ít locus 

chi phối, trong khi GS hiệu quả hơn đối với các tính trạng phức tạp như sinh trưởng, 

tỷ lệ sống và khả năng kháng bệnh. Chỉnh sửa gen (GE) dù là hướng tiếp cận mới 

nhưng hiện còn nhiều rào cản kỹ thuật và đạo đức đối với ứng dụng sản xuất. Tại Việt 

Nam, nghiên cứu MAS và GS trên hàu sữa mới ở giai đoạn khởi đầu, chủ yếu tập 

trung vào phát triển chỉ thị SNP và thử nghiệm mô hình dự đoán, chưa được tích hợp 

vào các chương trình chọn giống quy mô lớn. Khoảng cách này phản ánh sự chênh 

lệch đáng kể giữa tiềm năng công nghệ và thực tiễn ứng dụng. 
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Như vậy, mặc dù các phương pháp chọn lọc hệ gen đang mở ra hướng tiếp cận 

đầy triển vọng cho cải thiện giống các loài hàu, Việt Nam vẫn cần xây dựng cơ sở dữ 

liệu di truyền, sinh trưởng, phả hệ đầy đủ và hệ thống trước khi triển khai các mô 

hình chọn lọc nâng cao. Luận án này đóng vai trò bước chuẩn bị quan trọng, cung 

cấp nền tảng khoa học cần thiết cho việc ứng dụng chọn lọc hệ gen trong các thế hệ 

chọn giống tiếp theo của hàu sữa tại Nam Bộ. 

1.9.2. Hiệu quả chọn lọc 

Hiệu quả chọn lọc (Selection Response - R) là chỉ số phản ánh mức độ cải thiện 

của tính trạng mục tiêu qua các thế hệ do tác động của chọn lọc (Gjedrem, 2005; 

Dunham, 2023). Ở thủy sản, hiệu quả chọn lọc thường cao hơn so với động vật trên 

cạn nhờ biến dị di truyền lớn và sức sinh sản cao, cho phép tăng cường cường độ 

chọn lọc (Gjedrem, 2005). Trên nhuyễn thể, tốc độ sinh trưởng có thể cải thiện gấp 

đôi chỉ sau 6 thế hệ, trung bình 9,7%, từ trung bình đến cao và tiếp tục cải thiện sau 

3–5 thế hệ (Gjedrem & Rye, 2018). Ở hàu TBD, R sinh trưởng dao động 0,4–25,5% 

qua các thế hệ G1–G8, trung bình khoảng hơn 10% mỗi thế hệ (Wang et al., 2012; de 

Melo et al., 2016; Zhang et al., 2019). Hàu đá Sydney sinh trưởng nhanh 18% sau 2 

thế hệ (Nell et al., 2000), hàu sữa đạt 17,4% sau 3 thế hệ (Vu et al., 2020a). Các 

chương trình trên hàu Mỹ (Allen et al., 2021), hàu Nhật (C. nippona) (Hu et al., 2022) 

và hàu Kumamoto (C. sikamea) (Ma et al., 2022, 2023) cũng ghi nhận hiệu quả đáng 

kể đối với chiều cao vỏ (Phụ lục 5). 

Đối với các tính trạng khó đo lường trực tiếp trên cá thể sống, R thường thấp 

hơn (Meuwissen et al., 2013). Tuy nhiên, R tích lũy đối với tỷ lệ sống và năng suất 

trên hàu TBD tăng lần lượt 15,7% và 19,0%/thế hệ sau 5 thế hệ chọn lọc gia đình tại 

Mỹ (de Melo et al., 2016) và giảm tỷ lệ chết mùa hè đạt 12,9–23,2% ở thế hệ G3 tại 

Pháp (Beattie et al., 1980; Dégremont et al., 2007) và 10,7–13,6% ở G1–G3 tại Trung 

Quốc (Chi et al., 2022). Kháng OsHV-1 tăng từ 22,2% ở G1 lên 61,8% ở G4 

(Dégremont et al., 2015; Divilov et al., 2021). Ở hàu Mỹ, chọn lọc kháng ký sinh 

trùng MSX và Dermo thế hệ G4 đạt 29,6–61% (Calvo et al., 2003), trong khi trên hàu 

đá Sydney, kháng bệnh QX và giảm tỷ lệ chết mùa đông đạt trung bình 71,6% (Nell 
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et al., 2003, 2006; Dove et al., 2013a, b). Ngoài ra, các nghiên cứu trên hàu sữa ở 

miền Bắc Việt Nam cũng ghi nhận hiệu quả chọn lọc đáng kể cho tỷ lệ thịt (3,7%) và 

hình dạng vỏ (4,0%) trên hàu sữa sau 3 thế hệ (Vu et al., 2021b). 

Tổng hợp các nghiên cứu trong và ngoài nước cho thấy hiệu quả chọn lọc ở hàu 

đạt mức cao và ổn định, với mức cải thiện sinh trưởng và các tính trạng kinh tế thường 

dao động từ khoảng 10% đến trên 20% mỗi thế hệ. Kết quả này phản ánh tiềm năng 

di truyền lớn của các loài hàu, gắn với độ biến dị di truyền cao và sức sinh sản lớn, 

cho phép áp dụng cường độ chọn lọc mạnh và rút ngắn chu kỳ giống. Đối với các tính 

trạng khó đo lường như tỷ lệ sống và khả năng kháng bệnh, việc áp dụng chọn lọc gia 

đình hoặc chọn lọc kết hợp vẫn mang lại cải thiện đáng kể, cho thấy tính phù hợp của 

các chiến lược này đối với cả những tính trạng có hệ số di truyền thấp. 

Mặt khác, các kết quả này cũng cho thấy R phụ thuộc lớn vào thiết kế chương 

trình giống, quy mô vật liệu, độ chính xác phả hệ và mức độ kiểm soát môi trường 

trong quá trình đánh giá. Phần lớn các dữ liệu hiện có được thu thập trong điều kiện 

nuôi ôn đới và cận nhiệt đới (Mỹ, Pháp, Trung Quốc, Úc), với đặc điểm thủy văn, 

nhiệt độ và độ mặn khác biệt rõ rệt so với môi trường nhiệt đới gió mùa Nam Bộ, do 

đó có thể không phản ánh đầy đủ khả năng biểu hiện di truyền của hàu sữa tại Việt 

Nam. Trong nước, các nghiên cứu về R trên hàu còn hạn chế, chủ yếu ở quy mô nhỏ 

tại miền Bắc, với mức cải thiện trung bình 3,5–8,8% mỗi thế hệ. Quy mô vật liệu và 

số lượng gia đình thấp, cùng với việc thiếu đánh giá tương tác G×E, khiến các kết 

quả chưa đủ cơ sở để áp dụng cho vùng nuôi Nam Bộ và cả nước. 

Như vậy, mặc dù R trên thế giới cho thấy tiềm năng lớn để cải thiện giống hàu, 

Việt Nam vẫn thiếu các dữ liệu thực nghiệm trong điều kiện nhiệt đới. Luận án này 

đóng vai trò bổ sung quan trọng, cung cấp cơ sở khoa học đầu tiên để xây dựng 

chương trình chọn giống hàu sữa phù hợp với Nam Bộ và hướng tới ứng dụng trên 

quy mô thương mại. 
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CHƯƠNG 2 

PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

 

2.1. Sơ đồ phương pháp nghiên cứu (PPNC) tổng quát 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

1. PPNC đa dạng di truyền các dòng hàu sữa vật liệu ban đầu 

- Thu thập vật liệu ban đầu 
- Thu mẫu và tách chiết DNA đánh giá đa dạng di truyền vật liệu ban đầu 

- Đánh giá đa dạng di truyền vật liệu ban đầu bằng microsatellite 

 

3. Phương pháp đánh giá khả năng di truyền và biểu hiện sinh trưởng hàu sữa cho chọn 

giống thế hệ G1 

- Nuôi vỗ thành thục và sinh sản hàu sữa bố mẹ G0 

- Ghép phối và ương nuôi gia đình hàu sữa chọn giống G1 

- Đánh dấu cá thể và nuôi đánh giá sinh trưởng các gia đình hàu sữa G1 

- Thu thập số liệu 

- Xử lý số liệu và ước tính các thông số di truyền của quần đàn hàu sữa chọn giống G1 
+ Phương sai và hệ số di truyền 

+ Tương quan di truyền 

+ Tương tác kiểu gen – môi trường 

+ Giá trị chọn giống 

+ Hiệu quả chọn lọc 
- Phương án chọn lọc hàu sữa sinh trưởng nhanh G1 và đề xuất chiến lược chọn giống dài hạn 

2. PPNC khả năng sinh trưởng của hàu sữa từ 16 phép lai hỗn hợp phục vụ thành lập quần 

đàn ban đầu G0 

- Phương pháp nuôi cấy tảo 
- Nuôi vỗ thành thục và sinh sản hàu bố mẹ vật liệu ban đầu 

- Ghép phối gia đình hàu sữa tạo 16 phép lai 

- Ương nuôi gia đình hàu sữa từ 16 phép lai 

- Đánh dấu và nuôi đánh giá sinh trưởng các gia đình và phép lai của hàu sữa 

- Phương pháp thu thập số liệu 

- Xử lý số liệu và ước tính các thành phần di truyền của hàu sữa từ 16 phép lai (ảnh hưởng di 

truyền cộng gộp, ảnh hưởng con mẹ và ưu thế lai) 
- Phương án thành lập quần đàn hàu sữa ban đầu G0 
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2.2.  Phương pháp nghiên cứu đa dạng di truyền các dòng hàu sữa vật liệu ban 

đầu 

2.2.1. Thu thập vật liệu ban đầu 

Vật liệu ban đầu (VLBĐ) gồm ba dòng hàu sữa trong nước và một dòng tự nhiên 

nhập nội từ Đài Loan, được thu thập tại bốn địa điểm có khoảng cách địa lý xa nhau 

và điều kiện sinh thái, khí hậu khác biệt (Phụ lục 6 vàPhụ lục 8). Hàu sữa bố mẹ được 

thu từ các bè nuôi tại các địa điểm thu thập và vận chuyển về cơ sở nghiên cứu bằng 

đường hàng không theo phương pháp vận chuyển khô. Trước khi đóng gói, hàu được 

làm sạch bề mặt nhằm loại bỏ tạp chất và sinh vật bám. Hàu được xếp vào thùng xốp 

kích thước 40 × 80 × 30 cm, giữ ẩm và đá gel lạnh và lớp xốp cách nhiệt để duy trì 

nhiệt độ ổn định khoảng 15°C trong suốt quá trình vận chuyển bằng đường hàng 

không, nhằm giảm hoạt động trao đổi chất và đảm bảo tỷ lệ sống của hàu bố mẹ. Tổng 

cộng 1.400 cá thể hàu (350 cá thể/dòng) có khối lượng thân > 70 g, chiều cao vỏ > 7 

cm được thu thập. Hàu được lấy mẫu ngẫu nhiên theo mẫu gộp (10 cá thể/mẫu), với 

3 mẫu/quần đàn. Kết quả xét nghiệm PCR phát hiện OsHV-1 cho thấy tất cả các mẫu 

từ 4 quần đàn đều âm tính (Phụ lục 6) đáp ứng yêu cầu làm vật liệu cho nghiên cứu. 

Thời gian thu thập vật liệu ban đầu từ tháng 05 đến 09/2022. 

Ba dòng trong nước được thu thập từ các vùng nuôi lớn tại Quảng Ninh ở miền 

Bắc (21°B, 107,5°Đ), Khánh Hòa ở miền Trung (12,4°B, 109,2°Đ) và Bà Rịa – Vũng 

Tàu ở miền Nam (10,4°B, 107,1°Đ). Tại mỗi địa điểm, hàu bố mẹ được thu thập từ 

10 bè nuôi có lịch sử thả giống từ nhiều trại giống khác nhau dựa trên phỏng vấn. 

Dòng Quảng Ninh, nguồn giống du nhập từ Đài Loan năm 2007, hiện là vùng nuôi 

lớn nhất cả nước, khí hậu cận nhiệt đới với nhiệt độ 15–35°C (trung bình 23°C) (Hsiao 

et al., 2016; Vu et al., 2020a). Dòng Khánh Hòa có khí hậu giao thoa cận nhiệt đới 

và nhiệt đới (22–32°C, trung bình 26°C), bắt đầu nuôi từ năm 2010 nhưng thông tin 

nguồn giống còn hạn chế. Dòng Bà Rịa – Vũng Tàu thuộc khí hậu nhiệt đới gió mùa 

(25–32°C, trung bình 27°C), phát triển từ năm 2014, diện tích nuôi hiện khoảng 155 

ha với số trại giống tăng nhanh. Dòng Đài Loan, nhập nội từ đảo Bành Hồ (Penghu, 

23,6°B, 119,5°Đ), có khí hậu cận nhiệt đới (Hsiao et al., 2016), môi trường tự nhiên 
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của sữa tại Đài Loan, được sử dụng như dòng tham chiếu. Việc thu thập bốn dòng vật 

liệu ban đầu này nhằm đảm bảo đa dạng di truyền cao phục vụ các bước chọn giống 

tiếp theo. 

2.2.2. Thu mẫu và tách chiết DNA đánh giá đa dạng di truyền vật liệu ban đầu 

2.2.2.1. Thu mẫu 

Bốn dòng hàu bố mẹ vật liệu ban đầu được ngẫu nhiên thu mẫu màng áo phục 

vụ đánh giá đa dạng di truyền bằng chỉ thị microsatelite. Thời gian thu mẫu từ tháng 

05 đến 09/2022. Số lượng là 80 mẫu/4 dòng (20 mẫu/dòng), để đảm bảo độ chính xác 

phân tích ước tính các thông số đa dạng di truyền của từng quần đàn và phát hiện alen 

hiếm (tần suất ≥ 5%) với độ tin cậy 95% (Ivanova et al., 2006; Hale et al., 2012; Puckett, 

2017). Quy trình thu mẫu theo phương pháp của Ivanova et al. (2006) phục vụ phân 

tích đa dạng di truyền sinh thái học. Dụng cụ thu mẫu (kẹp, dao mổ) sử dụng riêng 

cho từng cá thể, khử trùng bằng cồn 70% giữa các lần thu mẫu. Mẫu được đựng trong 

eppendoff vô trùng có nắp kín, dán nhãn chống nước ngay tại hiện trường. Mẫu màng 

áo được thu thập riêng biệt từng cá thể, kích thước khoảng 3 mm² và rửa sạch bằng 

nước biển vô trùng để loại bỏ tạp chất. Sau đó, mẫu được ngâm ngay trong 3 mL cồn 

99% và bảo quản ở -20°C và sau 24 giờ tại 4°C cho đến khi tiến hành tách chiết DNA 

(Ivanova et al., 2006). Mỗi mẫu được gắn mã số theo trình tự địa điểm thu mẫu - số 

cá thể (ví dụ: Q-01 cho mẫu từ Quảng Ninh, cá thể số 1).  

2.2.2.2. Tách chiết DNA 

DNA tổng số được tách chiết từ mô màng áo hàu bằng phương pháp kết tủa 

muối cải tiến (Miller et al., 1988). Phương pháp này phù hợp với xử lý mẫu số lượng 

lớn và cho hiệu suất thu hồi DNA cao, đặc biệt hiệu quả với mô nhuyễn thể giàu 

polysaccharide nhờ khả năng kết tủa tạp chất bằng NaCl. Để đảm bảo chất lượng mẫu 

đầu vào cho phân tích microsatellite, tất cả mẫu DNA sau tách chiết được kiểm tra 

nghiêm ngặt bằng điện di gel 1,8% và đo quang phổ. 

Mẫu mô màng áo hàu (~1 mm²) được cắt bằng kéo vô trùng và cho vào 500 

µL dung dịch ly giải Tris–EDTA–SDS (50 mM Tris-HCl pH 8,0; 20 mM EDTA pH 

8,0; 2% SDS) đã bổ sung 5 µL proteinase K (20 mg/mL). Hỗn hợp được ủ ở 55°C 
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trong 2 giờ để phân giải mô. Sau đó, thêm 250 µL NaCl 6 M để kết tủa protein và 

polysaccharide, rồi ly tâm ở 8.000 vòng/phút trong 15 phút. Phần dịch nổi chứa DNA 

được thu và kết tủa bằng cách thêm 1.000 µL ethanol 100% lạnh, ủ ở 4°C trong 2 giờ, 

sau đó ly tâm ở 10.000 vòng/phút trong 15 phút. Tủa DNA được rửa bằng 500 µL 

ethanol 70%, làm khô và hòa tan trong 50 µL dung dịch TE (10 mM Tris-HCl, 1 mM 

EDTA, pH 8,0), sau đó bảo quản ở -20°C. 

DNA tổng số được kiểm tra chất lượng bằng điện di gel agarose 1,8% trong 

đệm 0,5X TBE (100V, 30 phút) và quang phổ kế NanoDrop OPTIZEN NanoQ Lite 

(K Lab Co. Ltd.) (Ivanova et al., 2006). Hình ảnh điện di cho thấy DNA có băng sáng, 

ít đứt gãy, đạt yêu cầu cho phản ứng PCR (Phụ lục 11). Nồng độ DNA dao động từ 

24–1.900 ng/µL và được chuẩn hóa về 10 ng/µL trước PCR. Chỉ số OD260/280 đạt 

1,80–2,00 và OD260/230 đạt 1,82–2,20, phản ánh DNA ít nhiễm protein, 

polysaccharide và muối. Mẫu có nồng độ <20 ng/µL hoặc chỉ số OD <1,7 bị loại. 

Mẫu đạt chuẩn được lưu trữ -80°C để phục vụ phân tích đánh giá đa dạng di truyền 

bằng microsatellite. 

2.2.3. Phương pháp đánh giá đa dạng di truyền vật liệu ban đầu bằng 

microsatellite 

Từ chín (9) chỉ thị microsatellite được lựa chọn ban đầu dựa trên ba nghiên cứu 

đã phát triển cho hàu TBD (Huvet et al., 2000; Li et al., 2003; Sauvage et al., 2009), 

sáu (6) chỉ thị gồm L10, L16, ucdCg-128, ucdCg-139, ucdCg-133 và cgsili-57 đã 

được sàng lọc và đáp ứng các yêu cầu về tính đặc hiệu, độ ổn định tín hiệu và khả 

năng khuếch đại. Thông tin chi tiết về trình tự mồi của 9 chỉ thị này được trình bày 

trong Phụ lục 10. Sau quá trình khảo sát sơ bộ và tối ưu hóa điều kiện multiplex PCR 

(Phụ lục 12), sáu (6) chỉ thị trên được đưa vào phân tích đa dạng di truyền các quần 

đàn hàu sữa vật liệu ban đầu trong nghiên cứu này. Kết quả cho thấy năm (5) chỉ thị 

(L10, L16, ucdCg-139, ucdCg-133 và cgsili-57) đạt tỷ lệ ghi nhận dữ liệu cao (92,5–

100%) và được sử dụng cho các phân tích tiếp theo. Ngược lại, chỉ thị ucdCg-128 có 

tỷ lệ ghi nhận thấp (56,25%), phản ánh khả năng khuếch đại và độ tin cậy không ổn 

định, nên đã được loại khỏi các phân tích đa dạng di truyền của các dòng hàu sữa.  
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Kiểu gen microsatellite của các mẫu hàu sữa được phân tích bằng hệ thống điện 

di mao quản ABI 3500XL Genetic Analyzer (Applied Biosystems) với thang chuẩn 

kích thước của GeneScan LIZ 500. Kích thước alen được xác định bằng phần mềm 

GeneMapper v.5 (Applied Biosystems), sử dụng ngưỡng tín hiệu tối thiểu 200–300 

RFU để loại bỏ tín hiệu thấp; các đỉnh chồng (stutter peaks) hoặc tín hiệu bất thường 

được hiệu chỉnh thủ công. Micro-Checker v.2.2.3 (Van Oosterhout et al., 2004) được 

sử dụng để phát hiện mất alen (allelic dropout) và alen ảo (null alleles). 

Các chỉ số di truyền như số alen (Na), số alen hiệu quả (Ne), alen đặc hữu (Pa), 

tỷ lệ dị hợp tử quan sát (Ho) và lý thuyết (He) được tính bằng GenAlEx v.6.503 

(Peakall & Smouse, 2012); chỉ số đa hình (PIC) và tần suất alen ảo (F-null) bằng 

Cervus v.3.0.7 (Kalinowski et al., 2007); độ phong phú alen (Ar) bằng FSTAT v.2.9.4 

(Goudet, 1995); hệ số cận huyết nội dòng (Fis) bằng Arlequin v.3.5 (Excoffier & 

Lischer, 2010). 

Sự khác biệt giữa các dòng về các tham số di truyền (Fst) được kiểm định bằng 

Kruskal–Wallis và sự sai lệch cân bằng Hardy–Weinberg (HWE) được kiểm tra bằng 

Fisher kết hợp chuỗi Markov với Genepop v.4.7.5 (Raymond & Rousset, 1995). Cấu 

trúc di truyền được đánh giá bằng phân tích AMOVA (Arlequin v.3.5) và mô hình tổ 

tiên hỗn hợp (admixture model) trong STRUCTURE v.2.3.4 (Falush et al., 2003), với 

20 lần chạy độc lập (5.000 chu kỳ burn-in và 50.000 chu kỳ MCMC). Số nhóm di 

truyền tối ưu (K) được xác định bằng Delta K trên Structure Harvester (Evanno et al., 

2005) và hiển thị bằng CLUMPAK (Kopelman et al., 2015). Khoảng cách di truyền 

giữa các dòng được tính bằng GenAlEx v.6.5 và phân tích tọa độ chính (PCoA) sử 

dụng gói ggplot2, phần mềm R. 

2.3.  Phương pháp nghiên cứu khả năng sinh trưởng của các phép lai hỗn hợp 

hàu sữa phục vụ thành lập quần đàn ban đầu G0 

2.3.1. Phương pháp nuôi cấy tảo 

Tảo giống phục vụ ương nuôi ấu trùng hàu được nuôi cấy theo quy trình của 

Helm et al., 2024. Các loài tảo Nannochloropsis occulata, Isochrysis galbana, 

Chaetoceros sp., Tetraselmis sp., Thalassiosira sp. và Skeletonema sp. được lưu giữ 
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trong ống nghiệm thủy tinh tại phòng tảo giống, bảo quản ở 24°C và chiếu sáng 700–

1.000 lux. Tảo giống được hoạt hóa bằng cách cấy chuyền nhiều lần trong ống 

nghiệm, sau đó nhân lên ở các bình tam giác 250 mL - 1 L chứa môi trường Conway 

hoặc F2. Khi đạt mật độ tối ưu trong phòng thí nghiệm (1–5 × 10⁶ tế bào/mL), tảo 

tiếp tục được nhân sinh khối trong bình nhựa 20 L (5–10 × 10⁶ tế bào/mL), sau đó ra 

bể nuôi sinh khối 100 – 2.000 L ngoài trời (2–6 × 10⁶ tế bào/mL) theo phương pháp 

nuôi theo mẻ (Phụ lục 13). Mật độ tế bào được kiểm tra hằng ngày để theo dõi tốc độ 

tăng trưởng và đánh giá chất lượng sinh khối, từ đó bố trí nguồn tảo phù hợp với từng 

giai đoạn nuôi vỗ bố mẹ và phát triển của ấu trùng hàu sữa. 

2.3.2. Nuôi vỗ thành thục và sinh sản hàu bố mẹ vật liệu ban đầu 

Hàu bố mẹ vật liệu ban đầu sạch bệnh OsHV-1 của 4 dòng được cân đo khối 

lượng thân và kích thước vỏ và chuyển vào trong các khay nhựa (40 x 60 x 30 cm) lỗ 

thoáng treo trong các bể nuôi vỗ (20 m3) an toàn sinh học để nuôi vỗ thành thục (Phụ 

lục 14). Quy trình nuôi vỗ theo Helm et al. (2004), mật độ nuôi 100 con/m3. Thức ăn 

nuôi vỗ là hỗn hợp các loài tảo I. galbana, Chaetoceros sp., Tetraselmis sp. và 

Skeletonema sp. theo tỷ lệ 1:1:1:1 và duy trì mật độ tảo từ 180.000 – 200.000 tb/mL. 

Mật độ tảo được xác định bằng buồng đếm hồng cầu trước mỗi lần cho ăn và sau khi 

thay nước nhằm điều chỉnh lượng bổ sung phù hợp, đảm bảo dao động trong khoảng 

mong muốn. Thời gian cho ăn 4 lần/ngày vào lúc 6 giờ, 10 giờ, 14 giờ và 18 giờ. Chất 

lượng nước duy trì thích hợp, nhiệt độ 28,5-31,00C, độ mặn 28-30‰, pH 7,6-8,4 và 

kết hợp tạo dòng chảy tuần hoàn trong bể, sục khí 24/24. Thay nước hàng ngày với 

tỷ lệ 200%. Trong quá trình nuôi vỗ, hàu được kiểm tra mức độ thành thục sinh dục 

và chỉ được ghép phối gia đình khi đạt giai đoạn thành thục cuối (giai đoạn IV), tuyến 

sinh dục (trứng và tinh trùng) phát triển hoàn chỉnh, màu sắc đặc trưng (Phụ lục 12 

và 13). Các cá thể bố mẹ của từng dòng dùng cho sinh sản phải có khối lượng và kích 

thước tối thiểu 50g và 7 cm, sức khỏe tốt, không nhiễm bệnh OsHV-1 và có hồ sơ 

phả hệ rõ ràng để tránh giao phối cận huyết (Phụ lục 15). Nuôi vỗ hàu bố mẹ và ghép 

cặp sản xuất và ương nuôi các gia đình tới kích thước nuôi đánh giá sinh trưởng được 



36 
 
 

 
 
 

thực hiện tại Trung tâm Quốc gia giống Hải sản Nam Bộ - 167 Thùy Vân, phường 

Thắng Tam, TP. Vũng Tàu. Thời gian nuôi vỗ 55 ngày (05/9 - 30/10/2022). 

2.3.3. Ghép phối gia đình tạo 16 phép lai 

Các phép lai hỗn hợp được thiết lập (Bentsen et al., 1998), với tỷ lệ ghép cặp 01 

cái × 01 đực (1♀ × 1♂) nhằm tạo ra các gia đình cùng mẹ cùng cha (fullsib) thuộc 

các dòng thuần hoặc dòng lai. Các phép lai khác dòng được phối ghép theo hai chiều 

xuôi và ngược, ví dụ QK (♀Q × ♂K) và KQ (♀K × ♂Q). Tổng cộng, 84 gia đình 

fullsib được ghép phối và ương nuôi thành công tới nuôi đánh giá sinh trưởng, phân 

bố trong 16 phép lai, bao gồm 4 phép phối nội dòng (QQ, KK, VV, TT) và 12 phép 

lai khác dòng (QK, KQ, QV, VQ, QT, TQ, KV, VK, KT, TK, VT, TV). Mỗi phép lai 

được nhân tạo từ 5–7 gia đình fullsib, tương ứng với 5–7 cặp bố mẹ khác nhau (Bảng 

2.1). Các phép lai xuôi và ngược được thiết kế nhằm phân tích đồng thời ảnh hưởng 

di truyền cộng gộp, ảnh hưởng con mẹ và ưu thế lai. 

Bảng 2.1. Sơ đồ lai hỗn hợp bốn dòng hàu sữa vật liệu ban đầu 

Dòng Q (♂) K (♂) V (♂) T (♂) 

Q (♀) QQ (5) QK (5) QV (5) QT (5) 

K (♀) KQ (5) KK (5) KV (6) KT (5) 

V (♀) VQ (5) VK (5) VV (5) VT (5) 

T (♀) TQ (5) TK (5) TV (7) TT (5) 

Q: Quảng Ninh, K: Khánh Hòa, V: Bà Rịa-Vũng Tàu, T: Đài Loan; các số trong ngoặc là số lượng gia đình 

phối ghép thành công ở mỗi phép lai 

Hàu bố mẹ trong từng dòng được lựa chọn ghép cặp tạo gia đình được kiểm tra 

mức độ thành thục sinh dục và chỉ được ghép phối gia đình khi đạt giai đoạn thành 

thục cuối (giai đoạn IV), tuyến sinh dục phát triển hoàn chỉnh, màu sắc đặc trưng 

(Phụ lục 15). Hàu bố mẹ được mở vỏ để lấy mẫu kiểm tra tuyến sinh dục để xác định 

đực cái. Sử dụng dao phẫu thuật cắt buồng tinh của một cá thể đực trộn đều với buồng 

trứng của một cá thể cái trong xô nhựa 20 L chứa nước biển lọc sạch (độ mặn 30–

32‰, nhiệt độ 27–29°C). Hỗn hợp được khuấy nhẹ để đảm bảo tiếp xúc đồng đều 

giữa trứng và tinh trùng. Sau 30–60 phút, trứng thụ tinh được rửa sạch và chuyển vào 
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bể ấp có sục khí nhẹ cho đến khi đạt ấu trùng chữ D sau 24 giờ. Thời gian hoàn thành 

ghép cặp tạo 84 gia đình của 16 phép lai là 32 ngày. 

Các chỉ tiêu sinh sản của hàu sữa được xác định theo các phương pháp tiêu 

chuẩn áp dụng cho nhuyễn thể hai mảnh vỏ (Helm et al., 2004). Sức sinh sản 

(fecundity) được ước tính thông qua phương pháp đếm số lượng trứng trong một đơn 

vị thể tích mẫu (sub-sampling), sau đó quy đổi ra tổng số trứng của toàn bộ cá thể cái 

dựa trên thể tích hỗn hợp trứng thu được. Mẫu trứng được lấy ngẫu nhiên, cố định 

nhẹ và đếm dưới kính hiển vi quang học. 

Tỷ lệ thụ tinh (%) được xác định bằng cách quan sát và đếm số lượng trứng đã 

bắt đầu phân cắt (cleavage) so với tổng số trứng trong mẫu sau 1–2 giờ kể từ khi tiến 

hành thụ tinh. Tỷ lệ nở (%) được tính toán dựa trên số lượng ấu trùng chữ D hình 

thành sau 24 giờ so với tổng số trứng đã thụ tinh ban đầu. Mỗi chỉ tiêu được xác định 

trên 03 mẫu lặp lại nhằm đảm bảo độ tin cậy của kết quả. 

2.3.4. Ương nuôi gia đình của 16 phép lai  

2.3.4.1. Ương nuôi gia đình từ ấu trùng chữ D đến giống bám 5 mm 

Sau 24 giờ từ khi hoàn tất quá trình thụ tinh, 500.000 ấu trùng giai đoạn chữ 

D của từng gia đình được đánh dấu và ương nuôi riêng biệt trong các bể composite 

dung tích 500 L (Phụ lục 16), đảm bảo điều kiện an toàn sinh học và xác định được 

phả hệ trong toàn bộ quá trình nghiên cứu.  

Quy trình ương ấu trùng (Helm et al., 2004) với một số điều chỉnh phù hợp 

điều kiện thực tiễn tại cơ sở nghiên cứu. Mật độ ương ban đầu, khẩu phần ăn, loại 

thức ăn và tần suất cho ăn trình bày chi tiết trong Phụ lục 17. Chất lượng nước được 

giám sát và duy trì ổn định cho sự phát triển của ấu trùng: nhiệt độ 26–29 °C, độ mặn 

30–32‰ và pH từ 7,5–8,5. Nguồn thức ăn chính cho ấu trùng là hỗn hợp các loài vi 

tảo đơn bào sống bao gồm I. galbana, Chaetoceros sp., Tetraselmis sp. và 

Skeletonema sp. Vi tảo được bắt đầu cung cấp sau 24 giờ kể từ thời điểm thụ tinh và 

được bổ sung đều đặn hằng ngày với tần suất 2 lần/ngày vào lúc 7:00 và 17:00. Trước 

mỗi lần cho ăn, tiến hành đánh giá mật độ ấu trùng và đo mật độ tảo còn lại trong bể 

để tính toán lượng bổ sung phù hợp, đảm bảo khẩu phần dinh dưỡng chính xác theo 
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từng giai đoạn phát triển. Việc thay nước được thực hiện hàng ngày với tỷ lệ 30% thể 

tích bể/lần, nhằm duy trì chất lượng nước tối ưu cho sự phát triển của ấu trùng. 

Sau khoảng 16 - 21 ngày ương, ấu trùng đạt đến giai đoạn ấu trùng điểm mắt 

(chân bò) là dấu hiệu chuyển tiếp sang giai đoạn sống bám. Toàn bộ ấu trùng này 

được thu và chuyển sang bể ương có chứa giá thể (miếng nhựa PVC mỏng và mềm 

và có bề mặt nhám) để hàu giống bám chắc vào. Quá trình chuyển giai đoạn được 

theo dõi sát để đảm bảo tỷ lệ bám cao nhất. Giống bám tiếp tục được ương 7 - 10 

ngày đến khi hàu giống đạt kích thước trung bình khoảng 5 mm, đủ điều kiện chuyển 

sang giai đoạn ương lên kích thước con giống lớn 30 mm. 

2.3.4.2. Ương nuôi gia đình từ hàu giống 5 mm tới 30 mm 

Các cá thể hàu giống (~5 mm chiều cao vỏ) bám trên giá thể nhựa đã được mã 

hóa theo gia đình và phép lai được chuyển sang giai đoạn ương lên kích cỡ 3 cm. Mỗi 

gia đình chọn ngẫu nhiên 2.000 cá thể khỏe mạnh, màu đen bóng, bám chắc trên giá 

thể, được phân bổ vào 168 rổ nhựa (25 × 30 × 40 cm; 2 rổ/gia đình, 84 gia đình) có 

mã riêng để quản lý phả hệ và được chia đều số lượng gia đình và bố trí ngẫu nhiên 

nuôi trong hai bể có dòng nước chảy 20 m³/bể, mỗi bể 84 rổ. Sau 15 ngày, khi hàu 

đạt kích thước 1,0–1,5 cm, các cá thể dị hình hoặc bất thường hình thái được loại bỏ, 

giữ lại 500 cá thể khỏe mạnh/rổ/gia đình để tiếp tục ương đến khi đạt 2–3 cm phục 

vụ đánh giá sinh trưởng. Hàu được cho ăn hỗn hợp tảo I. galbana, Chaetoceros sp., 

Tetraselmis sp. và Skeletonema sp. nuôi cấy tại chỗ, với mật độ duy trì >200.000 tế 

bào/mL, cho ăn 2 lần/ngày (7:00 và 17:00) (Phụ lục 17). Mật độ tảo và khả năng bắt 

mồi được kiểm tra trước mỗi lần cho ăn để điều chỉnh khẩu phần phù hợp. Bể ương 

được thay nước hoàn toàn và vệ sinh hằng ngày, duy trì điều kiện tối ưu: nhiệt độ 28–

29°C, độ mặn 30–32‰, pH 7,5–8,5. Mẫu hàu được thu ngẫu nhiên 5 mẫu gộp, 15-20 

gia đình/mẫu từ các thời gian sinh sản khác nhau ở giai đoạn 5 mm và 10 – 30 mm 

để kiểm tra OsHV-1 bằng PCR. Tất cả các mẫu được kiểm tra đều âm tính phục vụ 

nuôi đánh giá sinh trưởng. Thời gian ương từ ấu trùng chữ D đến kích thước 30 mm 

dao động 39–72 ngày tùy theo gia đình và phép lai. 
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2.3.5. Đánh dấu và nuôi đánh giá sinh trưởng các gia đình và 16 phép lai 

Sau khi hầu hết các gia đình hàu đạt 10-30 mm, các cá thể hàu bám được nhẹ 

nhàng tách ra khỏi giá thể thành hàu đơn. Những cá thể khỏe mạnh được lựa chọn, 

cân khối lượng thân và đo kích thước vỏ (chiều cao, dài, rộng) nhằm xác định giá trị 

trung bình của từng gia đình, phép lai và đánh mã số phân biệt gia đình từ 01-84 để 

dễ dàng trong quản lý chăm sóc, truy xuất phả hệ phục vụ nuôi đánh giá sinh trưởng. 

Không đánh dấu cá thể trong đánh giá sinh trưởng 16 phép lai. 

Bảng 2.2. Thông tin đánh dấu và thả nuôi đánh giá sinh trưởng hàu sữa từ 16 phép 

lai 

Chỉ tiêu TB±SD Min Max CV (%) 

TagW (g) 2,10±0,01 0,78 5,65 0,25 

TagSH (mm) 23,11±4,04 16,30 38,00 17,47 

TagSL (mm) 16,01±2,82 10,87 26,25 17,60 

TagSW (mm) 6,13±1,29 3,31 10,00 21,04 

SL đánh dấu (con) 8.400 

Thời gian đánh dấu 28-29/11/2022 

TagW/SH/SL/SW: khối lượng thân/chiều cao/dài/rộng lúc đánh dấu; TB±SD: trung bình±độ lệch chuẩn; CV: 

hệ số biến thiên, Min/Max giá trị nhỏ nhất/lớn nhất; SL: số lượng. 

Tổng số lượng hàu tại lúc đánh dấu gia đình là 16.800 con (8.400 con/địa điểm, 

100 con/gia đình, 84 gia đình/địa điểm), thuộc 16 phép lai, phục vụ cho nuôi đánh giá 

sinh trưởng. Tại thời điểm thả nuôi đánh giá sinh trưởng sau đánh dấu, khối lượng 

thân trung bình (TagW) của hàu đạt 2,10 ± 0,92 g (từ 0,78 g đến 5,65 g), với hệ số 

biến thiên cao (CV = 43,81%); chiều cao vỏ (TagSH) trung bình đạt 23,02 ± 4,07 mm 

(CV = 17,67%), chiều dài vỏ (TagSL) đạt 15,97 ± 2,83 mm (CV = 17,69%) và chiều 

rộng vỏ (TagSW) đạt 6,13 ± 1,23 mm (CV = 20,15%) (Bảng 2.2, Phụ lục 18). 

Các dòng hàu sữa sau khi được đánh dấu truy xuất phả hệ gia đình và phép 

lai, được nuôi đánh giá sinh trưởng ở vùng cửa sông Long Sơn và Long Hòa. Mỗi 

địa điểm bố trí một bè nuôi diện tích 200 m² (Phụ lục 19), áp dụng hình thức nuôi 

treo rổ – phương pháp phổ biến và đại diện nhất cho mô hình nuôi hàu tại Việt Nam 

(In & ctv., 2017). Tổng số 84 gia đình, thuộc 16 phép lai hỗn hợp được thả nuôi tại 

mỗi địa điểm. Mỗi gia đình được đánh dấu truy xuất phả hệ gồm 100 cá thể, 8.400 

cá thể/bè và 16.800 cá thể cho toàn bộ thí nghiệm. Do kích thước hàu đơn các gia 
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đình còn nhỏ (2 - 3 cm), nên khi bắt đầu thả nuôi đánh giá tất cả các cá thể hàu đơn 

của mỗi gia đình được bỏ trong một túi lưới riêng biệt (50 × 50 cm, mắt lưới 0,5 cm), 

sau đó túi được cố định trong rổ nhựa (60 × 60 × 25 cm, kích thước lỗ 3 cm) tránh 

thất thoát trong quá trình nuôi. Tổng cộng 168 rổ được chia đều nuôi ở hai địa điểm, 

với mỗi địa điểm là 84 rổ tương ứng với 84 gia đình. Các rổ trong cùng địa điểm 

nuôi được bố trí ngẫu nhiên đồng đều treo trên bè, cùng vị trí và độ sâu tương tự để 

đảm bảo dòng chảy, quản lý chăm sóc và các điều kiện môi trường tương đồng nhau.   

 Trong suốt quá trình nuôi, rổ được vệ sinh định kỳ 1 lần/tuần để loại bỏ vật 

bám và kiểm tra sức khỏe hàu, đảm bảo điều kiện chăm sóc đồng nhất giữa các gia 

đình. Sau 3 tháng nuôi, khi hàu đạt chiều cao vỏ khoảng 50 mm, loại bỏ túi lưới và 

cá thể được nuôi trực tiếp trong rổ đến khi thu hoạch. Thời gian nuôi 6 tháng 

(12/2022–06/2023) khi đạt khối lượng thân trung bình khoảng 50 g. 

2.3.6. Phương pháp thu thập số liệu 

2.3.6.1. Đánh giá chất lượng nước và hàm lượng thực vật phù du 

Các chỉ tiêu chất lượng nước gồm: nhiệt độ (°C), độ mặn (‰), pH, oxy hòa 

tan (DO, mg/L), nitrit (NO₂⁻, mg/L), amonia (TAN, mg/L) được kiểm tra định kỳ 02 

lần/tháng bằng máy đo chất lượng nước đa chỉ tiêu HANNA HI98196.  Hàm lượng 

thực vật phù du gồm Chlorophyll a (μg/L), thành phần loài tảo (loài/L), mật độ tảo 

(tế bào/mL) và tổng chất rắn lơ lửng (TSS, mg/L) tại 2 địa điểm nuôi sinh trưởng 

được thu thập và phân tích định kỳ 01 lần/tháng theo phương pháp của AOAC, 2000.  

2.3.6.2. Đánh giá sinh trưởng và tỷ lệ sống 

Trong suốt quá trình thực hiện thí nghiệm, các số liệu cơ bản được ghi chép 

đầy đủ và hệ thống bao gồm: mã số hàu bố mẹ tham gia sinh sản, mã số phả hệ của 

từng gia đình, ngày sinh sản (Spawndate), ngày đánh dấu/ngày thả nuôi đánh giá 

sinh trưởng (Tagdate) và ngày thu hoạch (Hdate). Thời gian ương từ khi sinh sản tới 

thả nuôi đánh giá sinh trưởng (NurseAge = Tagdate - Spawndate), thời gian nuôi đánh 

giá sinh trưởng từ đánh dấu thả nuôi đến thu hoạch (GrowAge = Hdate - Tagdate), 

tổng thời gian nuôi từ khi sinh sản tới thu hoạch nuôi đánh giá sinh trưởng (TotalAge 

= NurseAge + GrowAge). Rổ trong thí nghiệm cùng loại, chỉ đóng vai trò vật chứa 
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(giá thể nuôi) nhằm tách riêng phân biệt gia đình và quản lý cá thể. Mỗi rổ trùng 

khớp với một gia đình hàu, nên khi bao gồm ảnh hưởng ngẫu nhiên gia đình vào 

trong mô hình toán thì không bao gồm thêm rổ. Biến dị chính được quy về cấp độ 

gia đình và phép lai, phù hợp với mục tiêu ước tính ảnh hưởng các thành phần di 

truyền và so sánh hiệu quả của các phép lai hỗn hợp. 

Các chỉ tiêu sinh trưởng được thu thập lúc thả nuôi và thu hoạch nuôi đánh 

giá sinh trưởng lần lượt là: khối lượng thân (TagW và W, g) được xác định bằng cân 

điện tử (± 0,1 g) và chiều cao vỏ (TagSH và SH, mm), chiều dài vỏ (TagSL và SL, 

mm), chiều rộng vỏ (TagSW và SW, mm), được đo bằng thước kẹp điện tử (± 0,1 

mm) (Dong et al., 2018). Thu thập số liệu sinh trưởng và tỷ lệ sống được thực hiện 

tại thời điểm đánh dấu thả nuôi và thu hoạch do 4 người thực hiện nhằm giảm sai số 

thống kê (Phụ lục 19 vàPhụ lục 20). Tỷ lệ sống (Sur) từng gia đình được xác định 

theo công thức: Sur (%) =
N2

N1
 × 100; trong đó, N1 là số cá thể ban đầu thả nuôi 

(con) và N2 là số cá thể còn sống lúc thu hoạch (con). 

2.3.7. Phương pháp xử lý số liệu và ước tính các thành phần di truyền của 

hàu sữa từ 16 phép lai 

Tổng cộng 7.132 cá thể hàu sữa được thu hoạch từ 16.800 con ban đầu (8.400 

con/địa điểm; 84 gia đình thuộc 16 phép lai) tại hai địa điểm nuôi Long Sơn (5.467 

con) và Long Hòa (1.665 con). Dữ liệu được sử dụng để phân tích sinh trưởng và ước 

tính các thành phần di truyền của khối lượng thân (W) và tỷ lệ sống (Sur). Các cá thể 

sống được mã hóa là 1, cá thể chết là 0. Thông tin về W, Sur, Spawndate, Tagdate và 

Hdate của từng gia đình/phép lai được rà soát nhằm loại bỏ sai sót ghi chép. Dữ liệu 

thu thập có phân bố gần chuẩn, đáp ứng yêu cầu cho các phân tích di truyền tiếp theo. 

Phân tích thống kê được thực hiện theo mô hình tuyến tính tổng quát (GLM – 

General Linear Model) bằng phần mềm SAS (SAS Institute Inc., 2003). Phương pháp 

này cho sai số chuẩn nhỏ nhất của các ước tính so với phương pháp hiệu chỉnh theo 

nghịch đảo độ lệch chuẩn hoặc phương sai. Trước tiên, mô hình kiểm định ảnh hưởng 

của các yếu tố hệ thống như các ảnh hưởng cố định, ngẫu nhiên và đồng biến tới các 

cá thể của các gia đình thuộc 16 phép lai. Các yếu tố ảnh hưởng tới sinh trưởng và tỷ 
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lệ sống được đưa vào mô hình thử nghiệm bao gồm: phép lai (G), gia đình (F), TagW, 

NurseAge, GrowAge, TotalAge và các tương tác hai chiều giữa các yếu tố này. Mỗi 

rổ trùng khớp với một gia đình hàu, nên khi bao gồm ảnh hưởng ngẫu nhiên gia đình 

trong mô hình toán thì không bao gồm thêm ảnh hưởng rổ. Ảnh hưởng nào có ý nghĩa 

thống kê thì giữ lại trong mô hình toán và ngược lại. Mô hình toán được chọn sau khi 

sàng lọc tất cả các ảnh hưởng ngẫu nhiên, cố định và hiệp biến như sau: 

𝑌𝑖𝑗𝑘 =  + 𝐸𝑖 + 𝐺𝑗 + b1𝐴𝑘 + (𝐺 × 𝐸)𝑖𝑗 + 𝑒𝑖𝑗𝑘        (1) 

Trong đó, 𝑌𝑖𝑗𝑘 là giá trị W và Sur thu hoạch của cá thể thứ k thuộc phép lai j; 

μ là trung bình tổng thể; 𝐸𝑖 là ảnh hưởng địa điểm/môi trường nuôi (i = 2); 𝐺𝑗  là ảnh 

hưởng phép lai thứ j (j = 16); 𝐺 × 𝐸 là ảnh hưởng tương tác kiểu gen × môi trường; 

𝐴𝑘 là ảnh hưởng thời gian nuôi có ý nghĩa thống kê (TotalAge cho W hoặc NurseAge 

cho Sur) của từng cá thể k, với hệ số hồi qui b1; 𝑒𝑖𝑗𝑘 là sai số ngẫu nhiên. 

Kết quả LSM các tính trạng của 16 phép lai được dùng ước tính tương quan 

kiểu hình để lựa chọn tính trạng sinh trưởng và môi trường nuôi tối ưu nhất cho đánh 

giá tiếp theo. Kết hợp với kết quả đánh giá xếp hạng giá trị di truyền cộng gộp của 

các phép lai theo mô hình (2) bên dưới, từ đó đề xuất phương án chọn lọc cho hình 

thành quần đàn ban đầu cho chọn giống nâng cao sinh trưởng được thực hiện theo 

phân tích bên dưới. Để phân tích chi tiết hơn các thành phần di truyền, mô hình được 

mở rộng nhằm ước lượng riêng biệt các ảnh hưởng di truyền cộng gộp, ưu thế lai và 

ảnh hưởng con mẹ. Mô hình tuyến tính (2) được áp dụng như sau:   

𝑌𝑖𝑗𝑘𝑙 =  + 𝐸𝑖 + b1𝐴𝑗 + Σ𝛼𝑘𝑎𝑘 + Σ𝛼𝑘𝑙ℎ𝑘𝑙 + Σ𝛽𝑘𝑟𝑘 + 𝑒𝑖𝑗𝑘𝑙     (2) 

Trong đó, 𝑌𝑖𝑗𝑘𝑙 là giá trị khối lượng thân và tỷ lệ sống thu hoạch của cá thể thứ 

j thuộc phép lai kl; 𝐸𝑖là ảnh hưởng của môi trường nuôi (i = 2); 𝐴𝑗 là ảnh hưởng thời 

gian nuôi với TotalAge cho ước tính khối lượng thân hoặc NurseAge cho ước tính tỷ 

lệ sống từng cá thể j với hệ số hồi qui b1; 𝛼𝑘 là tỷ lệ gen mỗi cá thể nhận được từ 

dòng thứ k (𝑎𝑘 = 0,0; 0,5 hoặc 1,0 và ∑𝑎𝑘 = 1,0); 𝑎𝑘  là ảnh hưởng di truyền cộng gộp 

của gen có nguồn gốc từ dòng thứ k; αkl là hệ số của tổng ảnh hưởng ưu thế lai cho 

phép lai chéo giữa dòng thứ k và dòng thứ l (𝛼𝑘𝑙 = 0,0 hoặc 1,0; k ≠ l; kl ≠ lk và ∑𝛼𝑘𝑙 
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= 1,0); ℎ𝑘𝑙 là tổng ảnh hưởng ưu thế lai cho phép lai chéo giữa dòng thứ k và dòng 

thứ l (k ≠ l; kl ≠ lk); hệ số ảnh hưởng con mẹ tổng quát là 𝛽𝑘 cho dòng thứ k (𝛽𝑘= 0 

đối với dòng thuần, -0,5 đối với dòng đực và 0,5 đối với dòng cái, đối với con lai và 

∑𝛽𝑘 = 1,0); 𝑟𝑘 là ảnh hưởng con mẹ tổng quát của dòng thứ k; 𝑒𝑖𝑗𝑘𝑙 là vector chứa các 

sai số ngẫu nhiên đối với cá thể thứ j. Khi phân tích ảnh hưởng di truyền cộng gộp, 

ảnh hưởng con mẹ và ưu thế lai cho từng môi trường nuôi thì không bao gồm 𝐸𝑖.  

Mức ý nghĩa của 3 thành phần di truyền được đánh giá bằng kiểm định F từng 

phần (partial F test) bằng cách loại bỏ lần lượt từng thành phần ra khỏi mô hình đầy 

đủ (Myers & Well, 2003). Các thành phần di truyền này được ước tính dưới dạng hệ 

số hồi quy với một bậc tự do. ảnh hưởng di truyền cộng gộp được ràng buộc theo điều 

kiện ∑𝑎𝑘 = 0. Vì số lượng bố mẹ trong mỗi phép lai còn hạn chế trong nghiên cứu 

này, các hệ số ảnh hưởng con mẹ được thiết lập giả định ảnh hưởng di truyền cộng 

gộp của một dòng là như nhau, không phụ thuộc vào giới tính của hàu bố hoặc hàu 

mẹ (Gjerde et al., 2002). Việc đưa ảnh hưởng con mẹ vào mô hình nhằm tăng độ 

chính xác của các ước tính ảnh hưởng di truyền cộng gộp và ưu thế lai. Tổng ưu thế 

lai (total heterosis effects) cho một phép lai giữa hai dòng được phân tích theo công 

thức: ℎ𝑘𝑙 = ℎ + ℎ𝑘 + ℎ𝑙 + 𝑠𝑘𝑙 (3); trong đó, h là ảnh hưởng ưu thế lai trung bình cho 

tất cả các dòng tham gia phép lai hỗn hợp; ℎ𝑘 và ℎ𝑙 là ảnh hưởng ưu thế lai chung 

của dòng k và l; 𝑠𝑘𝑙 là ảnh hưởng ưu thế lai riêng biệt cho phép lai giữa hai dòng đó. 

Tất cả các phân tích này được thực hiện bằng thuật toán PROC GLM trong 

phần mềm SAS. Khối lượng thân hay tỷ lệ sống quan sát được đặt trọng số (weight), 

là đảo nghịch của phương sai cho tính trạng tương ứng trong từng môi trường nuôi, 

bằng cách dùng chức năng WEIGHT (WEIGHT OPTION) trong SAS. Phương pháp 

này được sử dụng thành công với sai số chuẩn nhỏ (Gjerde et al., 2002).  

2.3.8. Phương án thành lập quần đàn hàu sữa ban đầu G0 

Quần đàn ban đầu (G0) được thành lập theo phương pháp chọn lọc kết hợp 

(combined selection) dựa trên cơ sở di truyền số lượng (Gjedrem, 2005). Phương án 

chọn lọc được áp dụng cho 16 phép lai hỗn hợp, tập trung vào hai tính trạng kinh tế 

chính là khối lượng thân và tỷ lệ sống, đồng thời tích hợp thông tin đa dạng di truyền 
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thu được từ bốn dòng vật liệu ban đầu. Mục tiêu là lựa chọn 1.000 cá thể ưu tú nhất 

để hình thành quần đàn ban đầu G0, vừa có tiềm năng di truyền cao về sinh trưởng, 

vừa đảm bảo duy trì mức đa dạng di truyền cần thiết cho các thế hệ chọn giống tiếp 

theo. Quy trình chọn lọc được thực hiện theo ba cấp độ, bao gồm: (i) giữa các phép 

lai, (ii) giữa các gia đình trong từng phép lai và (iii) giữa các cá thể trong gia đình. 

Chọn lọc giữa các phép lai là ưu tiên lựa chọn các phép lai có ảnh hưởng di 

truyền cộng gộp cao đối với tính trạng khối lượng thân, đồng thời có tỷ lệ sống không 

thấp hơn giá trị trung bình của toàn bộ các phép lai trong quần đàn. Để đảm bảo quần 

đàn ban đầu có mức đa dạng di truyền cao, số lượng phép lai được chọn chiếm khoảng 

65–80% tổng số phép lai, phù hợp với khuyến cáo của Gjedrem (2005). Số cá thể 

được phân bổ từ mỗi phép lai không cố định mà được ưu tiên cho các phép lai có (i) 

giá trị ảnh hưởng di truyền cộng gộp tối ưu và (ii) chứa các dòng thuần vật liệu ban 

đầu có mức đa dạng di truyền cao hơn. 

Chọn lọc giữa các gia đình trong phép lai là trong từng phép lai đã được lựa 

chọn, các gia đình được sàng lọc dựa trên tiêu chí khối lượng thân trung bình cao 

nhất, đồng thời tỷ lệ sống không thấp hơn giá trị trung bình của phép lai tương ứng. 

Số lượng gia đình được giữ lại để tham gia thành lập quần đàn G0 chiếm khoảng 65–

80% tổng số gia đình trong mỗi phép lai, nhằm hạn chế nguy cơ suy giảm đa dạng di 

truyền và tránh thiên lệch chọn lọc quá mức (Gjedrem, 2005). 

Chọn lọc giữa các cá thể trong gia đình là lựa chọn các cá thể có khối lượng 

thân cao nhất trong từng gia đình đã được chọn, đồng thời đảm bảo cân đối số lượng 

cá thể giữa các gia đình và giữa các phép lai. Mỗi gia đình lựa chọn từ 10-30 cá thể 

được đánh mã số truy xuất phả hệ, sao cho đóng góp di truyền của mỗi gia đình không 

vượt quá 5–8% tổng quần đàn. Việc phân bổ số cá thể được kiểm soát nhằm tránh 

hiện tượng một số gia đình đóng góp quá lớn vào quần đàn ban đầu. Toàn bộ cá thể 

được chọn đều được ghi nhận và lưu trữ đầy đủ thông tin phả hệ, làm cơ sở cho quản 

lý cận huyết và ước tính giá trị giống ở các thế hệ tiếp theo. 

Thông qua quy trình chọn lọc ba cấp này, tổng số 1.000 cá thể bố mẹ G0 được 

hình thành, đảm bảo vừa nâng cao tiềm năng di truyền đối với tính trạng sinh trưởng, 

vừa duy trì biến dị di truyền ở mức cao trong quần đàn ban đầu. Đây là nền tảng quan 
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trọng cho việc xây dựng và vận hành chương trình chọn giống hàu sữa sinh trưởng 

nhanh bền vững trong dài hạn. 

2.4.  Phương pháp đánh giá khả năng di truyền và biểu hiện sinh trưởng hàu sữa 

cho chọn giống thế hệ G1 

2.4.1. Nuôi vỗ thành thục và sinh sản hàu sữa bố mẹ G0 

Phương pháp nuôi vỗ hàu bố mẹ tương tự ở Mục 2.3.2, Trang 35. Thời gian 

nuôi vỗ từ tháng 6-7/2023. 

2.4.2. Phương pháp ghép phối và ương nuôi gia đình hàu sữa chọn giống thế hệ 

G1 

 Phương pháp ghép phối các gia đình G1 là phối thứ bậc tránh cận huyết dựa 

vào phả hệ để sản xuất gia đình cùng cha khác mẹ (half-sib) và cùng cha cùng mẹ 

(full-sib) thế hệ G1 (Gjedrem, 2005) bằng kỹ thuật thụ tinh nhân tạo. Tinh của 01 con 

đực thành thục được thụ tinh cho 02 con cái để tạo thành ít nhất hai gia đình half-sib, 

trong khi các gia full-sib được tạo ra khi chỉ một con cái tạo gia đình thành công với 

con đực. Số lượng bố mẹ được sử dụng ghép phối thành công các gia đình G1 là 124 

con (44 đực và 80 cái) từ 1.000 con hàu bố mẹ quần đàn ban đầu G0. Số lượng gia 

đình G1 ghép phối và ương nuôi thành công tới kích cỡ đánh dấu là 80 gia đình (44 

gia đình cùng cha cùng mẹ - fullsib và 36 gia đình cùng cha khác mẹ - halfsib).  

Hàu bố mẹ thành thục đạt tiêu chuẩn (khối lượng thân >50g, chiều cao vỏ >7 

cm) và được gây mê mở vỏ hàu, sử dụng dung dịch MgSO4 8%, thu mẫu sản phẩm 

sinh dục để kiểm tra mức độ thành thục và xác định giới tính, các cá thể phù hợp được 

giữ lại cho ghép cặp gia đình, các cá thể không phù hợp được giữ lại nuôi vỗ tiếp tục 

cho lần sinh sản tiếp theo. Mỗi cá thể đực sử dụng dao phẫu thuật sắc tách riêng buồng 

tinh, chia đều thành hai phần bằng nhau sau đó trộn riêng từng phần của buồng tinh 

với 01 buồng trứng con cái (01 đực × 02 cái) trong các xô nhựa (20L) riêng biệt chứa 

nước biển lọc sạch (độ mặn 30–32‰, nhiệt độ 27–29°C). Quá trình thụ tinh được 

khuấy nhẹ nhàng để đảm bảo sự tiếp xúc đồng đều giữa trứng và tinh trùng. Sau 30–

60 phút, trứng thụ tinh được rửa sạch và chuyển vào bể ấp có sục khí nhẹ, theo dõi 

đến giai đoạn ấu trùng chữ D. 
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Kỹ thuật ương nuôi các giai đoạn phát triển tới kích cỡ đánh dấu: tương tự Mục 

2.3.4.1 và 2.3.4.2, Trang 37 và 38. Thời gian ương nuôi các giai đoạn từ ấu trùng chữ 

D tới kích cỡ đánh dấu từ tháng 06-09/2023. Tỷ lệ sống trung bình giai đoạn ấu trùng 

chữ D đến 5 mm đạt 21,11 ± 1,23% (khoảng 63.325 ± 3.960 con giống/gia đình). Tỷ 

lệ sống giai đoạn ương từ 5 mm đến 3 cm đạt cao là 81,07 ± 6,92% (khoảng 1.621 ± 

138 con/gia đình). Số lượng con giống từng gia đình thu được các giai đoạn phát triển 

đảm bảo số lượng cá thể đủ lớn cho đánh dấu cá thể nuôi đánh giá sinh trưởng, đồng 

thời khẳng định khả năng thích nghi tốt của hàu G1. 

2.4.3. Phương pháp đánh dấu cá thể và nuôi đánh giá sinh trưởng hàu sữa thế 

hệ G1 

Đánh dấu gia đình tương tự Mục 2.3.5, Trang 39.  

Đánh dấu cá thể: áp dụng phương pháp đánh dấu ngoài (Evans et al., 2016), 

dấu nhựa kích thước 4×8 mm đánh số thứ tự được dán bên ngoài vỏ hàu bằng keo 

chuyên dụng để phân biệt từng cá thể (Phụ lục 18). Tổng số hàu thế hệ G1 từ 80 gia 

đình (44 gia đình fullsibs và 36 gia đình halfsib) được đánh dấu là 16.000 hàu giống/2 

địa điểm, chia đều nuôi đánh giá G×E tại 02 địa điểm nuôi, 8.000 con giống/địa điểm, 

100 con/gia đình/địa điểm nuôi. Thời gian đánh dấu từ 13/8-04/9/2023. 

Tại thời điểm thả nuôi đánh giá sinh trưởng, khối lượng thân (TagW, g), chiều 

cao vỏ (TagSH, mm), chiều dài vỏ (TagSL, mm) và chiều rộng vỏ (TagSW, mm) của 

từng cá thể hàu được thu thập (Phụ lục 18). Trung bình khối lượng thân, chiều cao, 

chiều dài và chiều rộng vỏ con giống G1 lần lượt là 2,28 ± 1,99 g; 26,49 ± 7,77 mm; 

19,67 ± 5,74 mm và 8,96 ± 3,64 mm (Bảng 2.3). Số lượng nuôi đánh giá G×E dựa 

trên mức ý nghĩa phục vụ việc xác định các thông số di truyền. Con giống trước khi 

đem thả nuôi phải đạt các tiêu chuẩn chất lượng khoẻ mạnh, màu sắc đen đục, kích 

cỡ đồng đều, hình dáng tròn hoặc như cái muỗng. 

Phương pháp nuôi đánh giá sinh trưởng là nuôi hàu đơn treo rổ trên bè (In et 

al., 2017) tại hai địa điểm Long Sơn, Vũng Tàu (Bà Rịa – Vũng Tàu) và Long Hòa, 

Cần Giờ (TP Hồ Chí Minh), với diện tích 200 m²/địa điểm và thời gian nuôi từ 
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09/2023-03/2024. Mỗi cá thể từ một gia đình được thả chung trong một túi lưới (50 

× 50 cm, mắt lưới 0,5 cm), giảm ảnh hưởng ngẫu nhiên của môi trường lên sinh 

trưởng của gia đình. Túi lưới sau đó được cố định trong rổ nhựa phủ kín lưới trên 

miệng (25 × 60 × 60 cm, có lỗ ~3 cm) và treo lên bè để đảm bảo an toàn và lưu thông 

dòng chảy tốt (Phụ lục 19). Túi lưới được duy trì trong 3 tháng đầu, sau đó, loại bỏ 

khi hàu đạt kích cỡ vỏ khoảng 5 cm và nuôi trực tiếp hàu trong rổ cho đến khi thu 

hoạch. Định kỳ 5 - 7 ngày vệ sinh túi lưới và rổ để loại bỏ mảng bám và duy trì điều 

kiện tối ưu cho sinh trưởng. Thời gian nuôi là 6 tháng đến khi hàu đạt kích cỡ thương 

phẩm với trọng lượng thân trung bình khi thu hoạch khoảng 50 g. Kết quả đánh giá 

nuôi sinh trưởng nuôi thực địa tại các vùng nuôi khác nhau được sử dụng cho ước 

tính các thông số di truyền phục vụ chọn lọc 1.000 con hàu bố mẹ sinh trưởng nhanh 

thế hệ G1 cho chọn giống thế hệ tiếp theo. 

Bảng 2.3. Số lượng, khối lượng thân và kích thước vỏ của 80 gia đình hàu sữa G1 tại 

thời điểm đánh dấu và thả nuôi đánh giá sinh trưởng ở hai địa điểm 

Chỉ tiêu Long Sơn Long Hòa 

SL gia đình  80 80 

SL đánh dấu/gia đình G1 (con) 100 100 

SL đánh dấu/thế hệ G1 (con) 8.000 8.000 

W (g) 2,28 ± 1,99 2,27 ± 2,07 

SH (mm) 26,49 ± 7,77 26,10 ± 7,78 

SL (mm) 19,67 ± 5,74 19,25 ± 5,90 

SW (mm) 8,96 ± 3,64 9,20 ± 3,73 

Thời gian đánh dấu 13/8-04/9/2023 

SL: Số lượng; W: Khối lượng thân; SH/SL/SW: Chiều cao/dài/ rộng vỏ; Giá trị trong bảng được thể hiện dưới 

dạng trung bình ± độ lệch chuẩn. 

2.4.4. Phương pháp thu thập số liệu thế hệ G1 

2.4.4.1. Đánh giá chất lượng nước và hàm lượng thực vật phù du 

Tương tự Mục 2.3.6.1, Trang 40. 

2.4.4.2. Đánh giá sinh trưởng và tỷ lệ sống 

Ở từng môi trường, giai đoạn sinh sản thu thập dữ liệu: ngày đẻ, số lượng 
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trứng, tỷ lệ thụ tinh, tỷ lệ nở, mã số từng cá thể bố mẹ. Giai đoạn đánh dấu thả nuôi 

thu thập dữ liệu: mã dấu cá thể, ngày đánh dấu, ngày thả nuôi, khối lượng và kích 

thước vỏ. Các chỉ tiêu sinh trưởng tại thời điểm thả nuôi và thu hoạch được xác định 

(Phụ lục 18 vàPhụ lục 20) lần lượt bao gồm: khối lượng thân (TagW và W, ± 0,1 g), 

bằng cân điện tử; chiều cao vỏ (TagSH và SH, ± 0,1 mm), chiều dài vỏ (TagSL và 

SL, ± 0,1 mm) và chiều rộng vỏ (TagSW và SW, ± 0,1 mm), bằng thước kẹp điện tử. 

Tỷ lệ sống (Sur, %) từng gia đình được xác định và các cá thể sống đến thu hoạch ghi 

nhận là 1 và đã chết là 0 phục vụ cho xử lý số liệu ước tính các thông số di truyền thế 

hệ G1. Các chỉ tiêu này thu thập đầy đủ cho từng môi trường nuôi. 

2.4.5. Phương pháp xử lý số liệu và ước tính các thông số di truyền hàu sữa chọn 

giống thế hệ G1 

Số liệu được quản lý và kiểm tra bằng phần mềm Microsoft Excel 2021. Các 

phương sai thành phần và thông số di truyền được ước tính bằng phần mềm ASRemL 

phiên bản 4.2 (Gilmour et al., 2022). Dữ liệu phả hệ cho xử lý số liệu được truy xuất 

đến quần đàn ban đầu. Ước tính các thông số di truyền bao gồm hệ số di truyền ước 

tính cho từng tính trạng (khối lượng thân và tỷ lệ sống); tương quan di truyền giữa 

các tính trạng này cho từng môi trường nuôi; tương tác kiểu gen và môi trường (G×E) 

thông qua ước tính tương quan di truyền cho cùng tính trạng ở 2 môi trường nuôi 

khác nhau cho thế hệ G1. 

2.4.5.1. Ước tính phương sai và hệ số di truyền 

Đối với tính trạng sinh trưởng, đại diện là khối lượng thân (W), sử dụng mô 

hình tuyến tính cá thể hỗn hợp (animal linear mixed model). Ảnh hưởng cố định thử 

nghiệm đưa vào mô hình toán gồm khối lượng thân hàu mẹ (g) và hàu bố (g), khối 

lượng thân lúc đánh dấu (TagW, g), thời gian ương từ khi sinh sản đến đánh dấu/thả 

nuôi (NurseAge, ngày), thời gian nuôi sinh trưởng G1 từ lúc đánh dấu/thả nuôi đến 

thời điểm thu hoạch đánh giá sinh trưởng (GrowAge, ngày), tổng thời gian ương nuôi 

từ khi sinh sản đến thu hoạch nuôi đánh giá sinh trưởng (TotalAge, ngày). Những ảnh 

hưởng không có ý nghĩa thống kê trong mô hình toán được loại bỏ. Mô hình còn giữ 

lại các yếu tố ảnh hưởng là TagW và GrowAge cho khối lượng thân là:  

𝑌𝑖𝑗  = µ + β1× 𝑇𝑎𝑔𝑊𝑖  + β2 × GrowAge𝑖 + 𝐼𝐷𝑖 + 𝐷𝑎𝑚𝑗 + e𝑖𝑗  (4) 
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Trong đó, 𝑌𝑖𝑗 là khối lượng thân của cá thể i khi thu hoạch, µ là trung bình của 

quần đàn, β1 là hệ số hồi quy của hiệp biến khối lượng thân cá thể lúc đánh dấu 

𝑇𝑎𝑔𝑊𝑖; β2 là hệ số hồi quy của hiệp biến GrowAge𝑖 , 𝐼𝐷𝑖 là ảnh hưởng ngẫu nhiên di 

truyền cộng gộp của cá thể i, 𝐷𝑎𝑚𝑗 là ảnh hưởng ngẫu nhiên của môi trường ương 

nuôi riêng rẽ đến đánh dấu (ảnh hưởng con mẹ) và e𝑖𝑗 là ảnh hưởng sai số ngẫu nhiên.  

Phương sai thành phần ước tính tương ứng với các ảnh hưởng ngẫu nhiên này 

gồm 𝜎𝐴
2 là phương sai di truyền cộng gộp, 𝜎𝐶

2 là phương sai môi trường ương nuôi 

riêng rẽ đến đánh dấu (ảnh hưởng ngẫu nhiên con mẹ), 𝜎𝐸
2 là phương sai sai số ngẫu 

nhiên. Phương sai kiểu hình (𝜎𝑃
2) được ước tính theo công thức: 𝜎𝑃

2 = 𝜎𝐴
2 + 𝜎𝐶

2 + 𝜎𝐸
2.  

Đối với tính trạng khối lượng thân, hệ số di truyền (h2) được ước tính theo 

công thức: ℎ2 =  
𝜎𝐴

2

𝜎𝐴
2+𝜎𝐶

2+𝜎𝐸
2 . Ảnh hưởng của môi trường ương riêng rẽ (c2) được ước 

tính theo công thức: 𝑐2 =  
𝜎𝐶

2

𝜎𝐴
2+𝜎𝐶

2+𝜎𝐸
2.  

Đối với tính trạng tỷ lệ sống, các ảnh hưởng cố định được thử nghiệm trong 

mô hình toán như mô hình (4), nhưng chỉ có biến 𝑇𝑎𝑔𝑊𝑖 là ảnh hưởng có ý nghĩa 

thống kê nên được giữ lại. Các phương sai thành phần của tỷ lệ sống được ước tính 

như mô hình (5):  

𝑌𝑖𝑗  = µ + β1𝑇𝑎𝑔𝑊𝑖  + 𝐼𝐷𝑖 + 𝐷𝑎𝑚𝑗 + e𝑖𝑗    (5) 

Trong đó, 𝑌𝑖𝑗  là ước tính tuyến tính của tỷ lệ sống cá thể, β1 là hệ số hồi quy 

của hiệp biến 𝑇𝑎𝑔𝑊𝑖, các ảnh hưởng ngẫu nhiên còn lại như mô hình (4). Hệ số di 

truyền (h2) và ảnh hưởng của môi trường ương riêng rẽ (c2) của tỷ lệ sống được ước 

tính như cho khối lượng thân, do mô hình Logic hay Probit khi áp dụng gặp khó khăn 

trong hội tụ (không converged được) và mô hình tuyến tính cá thể hỗn hợp vốn đã 

được nhiều nghiên cứu trong chọn giống thủy sản áp dụng thành công khi ước tính 

hệ số di truyền cho tính trạng tỷ lệ sống và kháng bệnh (Gitterle et al., 2006; Ødegård 

et al., 2007). Mô hình này cho phép phân tích phù hợp nhất với thực tế bộ dữ liệu 

hiện tại và kết quả ở các nghiên cứu trước đây, đồng thời vẫn đảm bảo độ tin cậy của 

các thông số di truyền được ước tính. 



50 
 
 

 
 
 

2.4.5.2. Ước tính tương quan di truyền 

Tương quan di truyền (rg) giữa các tính trạng sinh trưởng (khối lượng thân, chiều 

cao vỏ, chiều dài vỏ và chiều rộng vỏ) và tỷ lệ sống tại thời điểm thu hoạch trong 

từng môi trường được ước tính dựa trên các phương sai thành phần từ Mô hình (4) 

cho các tính trạng sinh trưởng và Mô hình (5) cho tỷ lệ sống, nhưng phân tích 2 biến 

(Bi-variate). Tương quan di truyền giữa các tính trạng sinh trưởng và tỷ lệ sống được 

ước tính theo công thức 𝑟𝑔 =
𝜎12

√𝜎1
2×√𝜎2

2
, trong đó 𝜎12 là hiệp phương sai của ảnh hưởng 

di truyền cộng gộp của hai tính trạng, 𝜎1
2 và 𝜎2

2 lần lượt là phương sai của ảnh hưởng 

di truyền cộng gộp của từng tính trạng (Falconer & Mackay, 1996).  

2.4.5.3. Ước tính tương tác kiểu gen - môi trường 

Tương tác kiểu gen - môi trường (G×E) cho các tính trạng sinh trưởng và tỷ lệ 

sống ở 2 môi trường nuôi được ước tính thông qua tương quan di truyền (rg) cùng 

tính trạng giữa 2 môi trường theo mô hình từng cặp 2 biến giống mô hình (4) và mô 

hình (5), ngoại trừ có khác là bao gồm ảnh hưởng của môi trường nuôi (n = 2) cho tất 

cả các tính trạng và không bao gồm ảnh hưởng ngẫu nhiên của hàu mẹ do mô hình 

không hội tụ (converged) được cho tỷ lệ sống. Do mỗi cá thể hàu chỉ được nuôi trong 

một môi trường duy nhất, nên hiệp phương sai của sai số ngẫu nhiên (𝜎12) giữa 2 môi 

trường được quy định là 0. Để đánh giá mức độ G×E, một cách tiếp cận phổ biến là 

ước tính hệ số tương quan di truyền (rg) giữa cùng một tính trạng ở các môi trường 

khác nhau. Hệ số tương quan di truyền được tính theo công thức 𝑟𝑔 =
𝜎12

√𝜎1
2×√𝜎2

2
, trong 

đó, 𝜎12 là hiệp phương sai của ảnh hưởng di truyền cộng gộp của cùng tính trạng cho 

2 môi trường, 𝜎1
2 và 𝜎2

2 lần lượt là phương sai của ảnh hưởng di truyền cộng gộp của 

cùng tính trạng ở 2 môi trường (Falconer & Mackay, 1996). 

2.4.5.4. Ước tính giá trị giống 

Để ước tính giá trị giống (EBV) cho sinh trưởng của hàu sữa thế hệ chọn giống 

G1, tính trạng khối lượng thân (W) được lựa chọn. Sau khi thu thập dữ liệu về các 

chỉ tiêu này, bước tiếp theo là tính toán EBV cho từng cá thể trong quần đàn. Theo 
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Cameron (1997), công thức ước tính EBV khối lượng thân sử dụng phương pháp 

chọn lọc gia đình và chọn lọc cá thể trong gia đình là: 

𝐸𝐵𝑉𝑖̂ = (𝐸𝐵𝑉𝑖 −  𝐸𝐵𝑉̅̅ ̅̅ ̅̅
𝑃𝑜𝑝) =  ℎ2 × (𝑃 −  𝑃̅𝑃𝑜𝑝) 

Trong đó, 𝐸𝐵𝑉𝑖 là giá trị giống ước tính từng cá thể; 𝑃̅𝑃𝑜𝑝 và 𝐸𝐵𝑉̅̅ ̅̅ ̅̅
𝑃𝑜𝑝 là giá trị 

trung bình kiểu hình và di truyền cộng gộp của cả quần đàn; P là giá trị kiểu hình của 

cá thể; h2 là hệ số di truyền ước tính chung cho khối lượng thân. Tuy nhiên, trong 

nghiên cứu này, việc chọn lọc mới chỉ được thực hiện thế hệ đầu tiên nên 𝐸𝐵𝑉̅̅ ̅̅ ̅̅
𝑃𝑜𝑝 = 

0. Vì vậy, 𝐸𝐵𝑉𝑖 từng cá thể được ước tính theo công thức:  𝐸𝐵𝑉𝑖̂ =  ℎ2 × (𝑃 −  𝑃̅𝑃𝑜𝑝). 

2.4.5.5. Ước tính hiệu quả chọn lọc 

Hiệu quả chọn lọc (R) ước tính cho khối lượng thân thế hệ G1 dựa trên công 

thức sau: 𝑅 = 𝑖 × ℎ2 × 𝜎𝑝. Trong đó: R là hiệu quả chọn lọc ước tính, tức là sự thay 

đổi mong đợi của tính trạng trong quần đàn sau mỗi thế hệ; i là cường độ chọn lọc, 

được tra bảng theo tỷ lệ chọn lọc p (%) (Gjedrem, 2005, trang 335); h2 là hệ số di 

truyền ước tính khối lượng thân của quần thể G1, phản ánh mức độ di truyền của tính 

trạng đối với kiểu hình của nó; σp là độ lệch chuẩn của giá trị đo đạc tính trạng khối 

lượng thân, phản ánh sự biến động của tính trạng trong quần đàn. 

2.4.6. Phương án chọn lọc và đề xuất chiến lược chọn giống hàu sữa sinh trưởng 

nhanh thế hệ G1 

Căn cứ vào kết quả ước tính các thông số di truyền ở thế hệ G1, đặc biệt là hệ 

số di truyền và giá trị giống ước tính (EBV) của các tính trạng sinh trưởng và tỷ lệ 

sống, phương án chọn lọc được xây dựng theo nguyên lý chọn lọc di truyền hiện đại 

(Gjedrem, 2005), với mục tiêu hình thành quần đàn bố mẹ chọn giống G1 khoảng 

1.000 cá thể sinh trưởng nhanh và duy trì đa dạng di truyền ổn định. 

Trong phương án này, khối lượng thân (W) là tính trạng chọn lọc chính, phản 

ánh trực tiếp mục tiêu cải thiện sinh trưởng của chương trình chọn giống. Tỷ lệ sống 

(Sur) không được tích hợp vào chỉ số chọn lọc, mà được sử dụng như tiêu chí giới 

hạn bắt buộc (selection constraint) nhằm đảm bảo các cá thể và gia đình được lựa 

chọn có khả năng sinh trưởng tốt nhưng không làm suy giảm tỷ lệ sống và sức chống 

chịu của quần đàn. Toàn bộ cá thể G1 được ước tính EBV bằng mô hình hỗn hợp 
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BLUP, sử dụng đồng thời thông tin phả hệ và dữ liệu kiểu hình thu thập từ hai môi 

trường nuôi Long Sơn và Long Hòa. EBV được xác định ở hai cấp độ: EBV trung 

bình của gia đình (EBV family) và EBV cá thể trong gia đình (EBV individual). Việc 

so sánh EBV giữa hai môi trường nhằm đánh giá mức độ ổn định biểu hiện di truyền 

và hạn chế ảnh hưởng của tương tác kiểu gen × môi trường (G×E). 

Quá trình chọn lọc được tiến hành theo trình tự hai bước. Trước hết, các gia 

đình được xếp hạng dựa trên EBV khối lượng thân, trong đó nhóm 65–80% gia đình 

có EBV khối lượng thân cao nhất được ưu tiên xem xét. Ở bước tiếp theo, trong mỗi 

gia đình được giữ lại, 10–15% cá thể có EBV khối lượng thân cao nhất và khối lượng 

thân thực tế lớn hơn trung bình quần đàn được lựa chọn. Đối với tỷ lệ sống, chỉ các 

gia đình và cá thể có EBV tỷ lệ sống dương mới được đưa vào quần đàn chọn lọc, 

đóng vai trò như một ngưỡng sàng lọc nhằm loại bỏ các tổ hợp di truyền có nguy cơ 

ảnh hưởng bất lợi đến khả năng sống. Trên cơ sở các tiêu chí này, quần đàn bố mẹ 

G1 dự kiến được hình thành từ khoảng 50–65 gia đình có EBV khối lượng thân cao 

và EBV tỷ lệ sống không âm. Trong mỗi gia đình, lựa chọn 10–30 cá thể, tất cả đều 

được đánh mã số cá thể và lưu trữ đầy đủ thông tin phả hệ. Số lượng cá thể được phân 

bổ giữa các gia đình được kiểm soát chặt chẽ, sao cho đóng góp di truyền của mỗi gia 

đình không vượt quá 5–8% quy mô quần đàn, nhằm hạn chế nguy cơ cận huyết và 

đảm bảo sự tham gia cân đối của các dòng vật liệu ban đầu. 

Phương án chọn lọc này cho phép tối ưu hóa đáp ứng di truyền đối với tính trạng 

sinh trưởng, đồng thời duy trì tỷ lệ sống ở mức chấp nhận được thông qua cơ chế giới 

hạn, qua đó bảo tồn biến dị di truyền cần thiết cho các thế hệ tiếp theo. Cách tiếp cận 

này phù hợp với giai đoạn đầu của chương trình chọn giống hàu sữa trong điều kiện 

nhiệt đới và tạo nền tảng vững chắc cho việc tiếp tục cải thiện di truyền ở các thế hệ 

sau trong dài hạn. 
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CHƯƠNG 3 

 KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

 

3.1.  Đa dạng di truyền các dòng hàu sữa vật liệu ban đầu 

3.1.1. Kích thước, khối lượng thân và tỷ lệ giới tính hàu sữa bố mẹ vật liệu ban 

đầu 

Bốn dòng hàu bố mẹ vật liệu ban đầu (VLBĐ) cho thấy sự khác biệt đáng kể về 

đặc điểm hình thái, đặc biệt là khối lượng thân và kích thước vỏ. Số lượng 350 

con/dòng và tất cả 4 dòng vật liệu thu thập được đều được tầm soát sạch bệnh OsHV-

1 (Phụ lục 9). Dòng Quảng Ninh có khối lượng thân trung bình lớn nhất, đạt 119,02 

± 23,20 g, kế đến là dòng Đài Loan với 100,00 ± 5,89 g. Cả hai dòng này có khối 

lượng thân cao hơn có ý nghĩa thống kê (P < 0,05) so với hai dòng Khánh Hòa (84,18 

± 10,75 g) và Bà Rịa - Vũng Tàu (75,99 ± 5,78 g). 

 

Hình 3.1. Trung bình khối lượng thân và kích thước của hàu sữa bố mẹ vật liệu ban 

đầu. Giá trị trình bày là trung bình ± độ lệch chuẩn; giá trị trong các cột cùng màu có 

chữ cái khác nhau thì khác biệt có ý nghĩa thống kê (P < 0,05); Q: Quảng Ninh; K: 

Khánh Hòa; V: Bà Rịa - Vũng Tàu; T: Đài Loan; SL: Số lượng; W: Khối lượng thân; 

SH: Chiều cao; SL: Chiều dài; SW: Chiều rộng vỏ. 

Các chỉ tiêu kích thước vỏ (chiều cao, chiều dài và chiều rộng) cũng khác biệt 

rõ rệt giữa các dòng. Cụ thể, kích thước lớn nhất ghi nhận ở dòng Quảng Ninh, tiếp 
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theo là Đài Loan, Khánh Hòa và thấp nhất ở dòng Bà Rịa – Vũng Tàu (Hình 3.1). Sự 

khác biệt về kích thước giữa các dòng còn có thể bị ảnh hưởng bởi độ tuổi sinh học 

như dòng Quảng Ninh có độ tuổi 8 tháng, dòng Đài Loan là 6 tháng, trong khi dòng 

Khánh Hòa và Bà Rịa – Vũng Tàu chỉ 5 tháng tuổi, tương ứng với khối lượng thân 

và kích thước nhỏ hơn. Những khác biệt đáng kể về khối lượng thân và kích thước 

vỏ giữa các dòng VLBĐ phản ánh sự đa dạng kiểu hình vốn có liên quan đến nguồn 

gốc địa lý, điều kiện sinh thái nơi thu mẫu và độ tuổi sinh học, đồng thời cho thấy 

tiềm năng di truyền ban đầu phong phú để xây dựng quần đàn chọn giống. 

 

Hình 3.2. Tỷ lệ giới tính của các dòng hàu sữa bố mẹ vật liệu ban đầu 

Tỷ lệ giới tính của hàu bố mẹ tại các điểm thu mẫu thể hiện sự dao động đáng 

kể giữa các dòng (Hình 3.2). Trong tất cả các dòng khảo sát, tỷ lệ cá thể cái dao động 

từ 50% đến 60%, luôn cao hơn so với tỷ lệ cá thể đực (30,00 - 41,94%). Cụ thể, dòng 

Đài Loan ghi nhận tỷ lệ cái cao nhất (60%) và tỷ lệ đực thấp nhất (30%), trong khi 

dòng Quảng Ninh có tỷ lệ đực cao nhất (41,94%) và dòng Bà Rịa – Vũng Tàu có tỷ 

lệ cái thấp nhất (50%). Tỷ lệ nhỏ ở cả bốn dòng không xác định được giới tính dao 

động từ 6,45% (dòng Khánh Hòa) đến 13,33% (dòng Bà Rịa – Vũng Tàu). Sự lệch 

giới tính này nhìn chung không bất thường ở các loài thuộc chi Crassostrea, vốn có 

cơ chế xác định giới tính linh hoạt và chịu tác động bởi điều kiện môi trường, đặc biệt 

là nhiệt độ và nguồn dinh dưỡng, yếu tố được ghi nhận có thể làm tăng tỷ lệ cá thể 
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cái trong giai đoạn thành thục (Guo et al., 1998; Vaschenko et al., 2013). Mặc dù vẫn 

có một tỷ lệ nhỏ cá thể chưa xác định giới tính (6,45–13,33%), mức này được xem là 

bình thường do sự khác biệt về mức độ phát triển tuyến sinh dục tại thời điểm kiểm 

tra và không làm thay đổi xu hướng chung của phân bố giới tính. 

Các kết quả này tương đồng với dữ liệu được ghi nhận trong nghiên cứu về sinh 

học sinh sản của hàu sữa tại ở khu vực cận nhiệt đới. Tại đảo Bành Hồ, Đài Loan, 

môi trường tự nhiên của hàu sữa, trong thời gian tháng 4 và 5 năm 2006, tỷ lệ cá thể 

cái phổ biến cao hơn 50%, với tỷ lệ cá thể đực, cái và không xác định lần lượt là 

37,21%, 52,09% và 10,7% (Vaschenko et al., 2013). Sự nhất quán này phản ánh xu 

hướng phổ biến về sự phân bố giới tính, sự ổn định về đặc điểm sinh học sinh sản của 

loài hàu sữa được nghiên cứu giữa hai khu vực cận nhiệt đới châu Á trước đây là 

nhiệt đới Nam Bộ trong nghiên cứu này. 

3.1.2. Đa dạng di truyền hàu sữa vật liệu ban đầu bằng chỉ thị microsatellite 

3.1.2.1. Đa dạng di truyền qua dữ liệu microsatellite 

Mức độ đa dạng di truyền đạt cao ở cả năm locus microsatellite được khảo sát ( 

Bảng 3.1). Số lượng alen trên mỗi locus (Na) dao động từ 5 đến 17, với giá trị 

trung bình là 13,20 ± 4,82, phản ánh mức độ đa hình cao trong các locus. Tần suất 

alen ảo (F-null) trung bình ở mức thấp (-0,051 ± 0,050), cho thấy sai số ghi nhận kiểu 

gen do hiện tượng alen ảo là không đáng kể và không ảnh hưởng đến độ chính xác 

của phân tích. Đồng thời, không phát hiện bằng chứng rõ ràng về hiện tượng mất alen 

lớn (large allele dropout) hay lỗi do xuất hiện các đỉnh phụ trong quá trình phân tích.  

Bảng 3.1. Chỉ số đa dạng di truyền của các locus được khảo sát 

Chỉ thị N Na Fis Fst FNull HWE 

L10 80 16 0,032 0,054 -0,024 - 

L16 77 17 0,153 0,061 -0,016 - 

cgsili57 80 5 0,078 0,073 -0,031 - 

ucdCg-133 74 15 0,204 0,042 -0,143 *** 

ucdCg-139 80 13 0,058 0,037 -0,042 - 

Trung bình  
13,20 ±  

4,82 

0,105 ± 

 0,070 

0,053 ±  

0,010 

-0,051 ± 

 0,050 
 

N: số mẫu được xác định kiểu gen; Na: số alen trên mỗi locus; Fis: hệ số cận huyết; Fst: mức độ phân hóa di 

truyền; Fnull: tần suất alen ảo; HWE: mất cân bằng Hardy-Weinberg; ***: khác biệt ý nghĩa thống kê (P < 0,05) 
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Chỉ số cận huyết Fis trung bình đạt 0,105 ± 0,070, phản ánh dấu hiệu ban đầu 

giao phối cận huyết, nhưng cũng cho thấy mức độ giao phối ngẫu nhiên tương đối tốt 

giữa các cá thể. Tuy nhiên, dấu hiệu ban đầu của ảnh hưởng cận huyết, có thể ảnh 

hưởng đến tính ổn định di truyền và sức khỏe của các dòng hàu nếu không có chiến 

lược kiểm soát phù hợp. Vì vậy, cần có chiến lược giao phối hợp lý để duy trì mức 

Fis dưới 0,10 để đảm bảo sự đa dạng và hạn chế nguy cơ suy thoái di truyền trong 

quần đàn chọn giống (Fernández et al., 2005; Gjedrem, 2012). 

 

Hình 3.3. So sánh các giá trị Ho, He và PIC giữa các locus microsatellite. Ho và He là 

tần suất dị hợp tử quan sát và lý thuyết; PIC là chỉ số thông tin đa hình 

Tần suất dị hợp tử quan sát (Ho) dao động từ 0,520 đến 0,823, trung bình 0,688 

± 0,160, trong khi dị hợp tử lý thuyết (He) nằm trong khoảng 0,576 đến 0,849, trung 

bình 0,743 ± 0,130. Chỉ số đa hình thông tin (PIC) tại tất cả các locus đều vượt ngưỡng 

0,5, với giá trị trung bình 0,712 ± 0,080, cho thấy các chỉ thị có khả năng phân biệt 

kiểu gen tốt và phù hợp để đánh giá đa dạng di truyền trong các dòng hàu. Theo phân 

loại của Botstein et al. (1980), các locus có PIC > 0,5 được xem là có mức độ đa hình 

cao, thích hợp cho các nghiên cứu di truyền quần thể và chọn giống. Sự khác biệt đa 

dạng di truyền giữa các chỉ thị được thể hiện qua Hình 3.3, so sánh các giá trị Ho, He 

và PIC giữa các locus đã được xây dựng. Các chỉ thị L10, L16 và ucdCg-139 có mức 

độ dị hợp tử và đa hình cao hơn các chỉ thị còn lại, giá trị ứng dụng tốt hơn trong các 

nghiên cứu tiếp theo về phân tích di truyền quần thể và ứng dụng trong chọn giống. 
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3.1.2.2. Đa dạng di truyền các dòng hàu sữa dựa trên microsatellite 

Phân tích dữ liệu từ năm chỉ thị microsatellite trên 80 mẫu từ bốn dòng hàu 

(Bảng 3.2) cho thấy tất cả đều có tính đa hình cao (PIC = 0,593 đến 0,939; trung bình 

đạt 0,855), phù hợp cho đánh giá đa dạng di truyền và phân hóa dòng. Tuy nhiên, 

locus ucdCg-133 nổi bật với một số bất thường cần được lưu ý. Chỉ thị này có Fis cao 

nhất (0,204) và mất cân bằng Hardy-Weinberg (HWE) có ý nghĩa thống kê (P < 

0,001) ( 

Bảng 3.1), cho thấy khả năng tồn tại giao phối gần, áp lực chọn lọc hoặc hiện 

tượng thắt cổ chai di truyền trong quá trình chọn lọc giống. Đồng thời, tần suất alen 

ảo (null allele frequency) tại locus này đạt 0,269, vượt ngưỡng cảnh báo phổ biến 

(0,2), có thể gây sai lệch trong ước tính dị hợp tử và các phân tích di truyền nếu không 

được hiệu chỉnh. 

Bảng 3.2. Thông số đa dạng di truyền theo từng locus ở bốn dòng hàu sữa 

Chỉ thị k N Ho He PIC Fnull 

L10 30 80 0,863 0,948 0,939 0,042 

L16 24 77 0,727 0,944 0,935 0,125 

ucdCg133 25 74 0,527 0,919 0,907 0,269 

ucdCg139 17 80 0,788 0,913 0,900 0,069 

cgsili57 6 80 0,500 0,631 0,593 0,096 

Trung bình 20,40 78,20 0,681 0,871 0,855 0,120 

Std. 9,30 2,68 0,160 0,135 0,147 0,089 

k: số lượng alen; Std: độ lệch chuẩn 

Mặc dù vậy, không phát hiện hiện tượng mất alen lớn hay lỗi do chồng lắp tín 

hiệu và các locus khác có Fnull trong mức chấp nhận được (0,042 - 0,125). Kết quả 

kiểm tra tổng thể cũng phản ánh mức độ ảnh hưởng của alen ảo là không đáng kể và 

không phải là nguyên nhân chính gây mất cân bằng HWE ( 

Bảng 3.1). Do đó, ucdCg-133 cần được kiểm định thêm bằng các công cụ như 

Micro-Checker (Van Oosterhout et al., 2004) hoặc sử dụng thận trọng trong phân tích 

chọn giống. Nếu xác định được mối liên hệ với các tính trạng mục tiêu, locus này có 

thể hữu ích, nhưng đồng thời cũng cần giám sát để tránh làm sai lệch cấu trúc di 

truyền của quần đàn chọn giống. Vì vậy, với thực tế năm locus microsatellite được 



58 
 
 

 
 
 

sử dụng trong nghiên cứu này, các nhận định về cận huyết và cấu trúc di truyền có 

thể được là số liệu tham khảo định hướng, nên được kiểm chứng bằng các bộ chỉ thị 

với số lượng nhiều chỉ thị hơn hoặc chỉ thị mật độ cao hơn (SNP) trong các nghiên 

cứu tiếp theo. 

Các thông số đa dạng di truyền ở cấp độ dòng (Bảng 3.3) cho thấy số alen trung 

bình (Na) và hiệu quả (Ne) là lần lượt từ 7,80 đến 16,00 và 4,71 tới 11,20 và độ phong 

phú alen (Ar) lần lượt từ 7,54 tới 14,90. Dòng Bà Rịa – Vũng Tàu nổi bật với mức đa 

dạng alen cao nhất (Na = 16,00 ± 3,31; Ne = 11,20 ± 2,48; Ar = 14,90 ± 6,73). Số alen 

đặc hữu (Pa) nhiều nhất (17 alen) cho thấy dòng Bà Rịa – Vũng Tàu sở hữu nhiều 

biến thể di truyền chỉ xuất hiện riêng ở dòng này được nuôi trong điều kiện nhiệt đới 

gió mùa Nam Bộ, không hoặc rất hiếm gặp ở các dòng còn lại trong điều kiện cận 

nhiệt đới. Điều này phản ánh mức độ khác biệt di truyền cao và lịch sử hình thành 

quần thể tương đối độc lập, có thể liên quan đến điều kiện sinh thái đặc thù và quá 

trình thích nghi tại địa phương. Tuy nhiên, dòng này lại ghi nhận tỷ lệ dị hợp tử quan 

sát (Ho = 0,63) thấp hơn đáng kể so với dị hợp tử lý thuyết (He = 0,89) (P < 0,05; 

kiểm định Kruskal–Wallis), kèm hệ số cận huyết (Fis = 0,3) vượt ngưỡng cảnh báo 

(Fis > 0,2) và nhiều locus lệch HWE (P < 0,05). 

Tình trạng này phản ánh sự thiếu hụt dị hợp tử đáng kể ở dòng Bà Rịa – Vũng 

Tàu, có thể liên quan đến giao phối gần, thắt cổ chai di truyền trong quá trình sản 

xuất giống nhân tạo hoặc tác động của các yếu tố ngẫu nhiên như biến động di truyền 

trong quần đàn nhỏ (Varney & Wilbur, 2020). Hiện tượng tương tự đã được ghi nhận 

ở nhiều loài nhuyễn thể biển khi sử dụng chỉ thị microsatellite (De Meeûs, 2018). Tuy 

nhiên, tần suất alen ảo cao ở một số locus, đặc biệt là ucdCg-133, cũng có thể góp 

phần gây ra sự thiếu hụt dị hợp tử (Yu et al., 2015). Do đó, dòng Bà Rịa – Vũng Tàu 

có khả năng cận huyết cao hơn, tuy nhiên cũng cần được khảo sát thêm với số lượng 

chỉ thị microsatellite nhiều hơn hoặc bằng dữ liệu đa dạng nucleotide cao hơn (ví dụ 

SNP) để có đánh giá chính xác và khách quan hơn trong tương lai. 

Ba dòng còn lại (Quảng Ninh, Khánh Hòa và Đài Loan) không ghi nhận sự khác 

biệt có ý nghĩa thống kê (P > 0,05) giữa Ho và He, ngoại trừ dòng Quảng Ninh có hệ 
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số cận huyết tương đối cao (Fis = 0,208 > 0,2) và ba locus lệch HWE. Tuy nhiên, mức 

độ thiếu hụt dị hợp tử ở dòng Quảng Ninh thấp hơn so với dòng Bà Rịa – Vũng Tàu. 

Sự khác biệt này có thể liên quan đến lịch sử nguồn giống và quy mô quần đàn ban 

đầu. Dòng Bà Rịa – Vũng Tàu là dòng có lịch sử phát triển muộn hơn, diện tích nuôi 

nhỏ (~155 ha) so với Quảng Ninh, nhưng số lượng trại giống tăng nhanh trong 10 

năm gần đây, nhiều khả năng chịu áp lực chọn lọc và sử dụng nguồn bố mẹ hạn chế 

dẫn đến thu hẹp đa dạng di truyền. Trong khi đó, dòng Quảng Ninh là nguồn giống 

được nhập từ Đài Loan từ năm 2007 với thời gian phát triển dài hơn, vùng nuôi rộng 

hơn và người nuôi sử dụng con giống đa dạng hơn từ các địa phương cũng như con 

giống có nguồn gốc Trung Quốc, ít chịu áp lực chọn lọc hơn so với Bà Rịa - Vũng 

Tàu, điều này phù hợp với kết quả phân tích cấu trúc di truyền (Hình 3.4) cho thấy 

dòng Quảng Ninh có dấu hiệu pha trộn giữa các cụm di truyền của Khánh Hòa, Bà 

Rịa – Vũng Tàu và Đài Loan. Nhìn chung, cả bốn dòng hàu thể hiện mức đa dạng di 

truyền tương đối cao, song dòng Bà Rịa – Vũng Tàu có mức độ thiếu hụt dị hợp tử 

cao hơn và cần được quản lý nguồn bố mẹ cẩn trọng hơn trong các thế hệ tiếp theo. 

Bảng 3.3. Các thông số đa dạng di truyền trong bốn dòng hàu sữa được nghiên cứu 

dựa trên 5 microsatellite 

Dòng N Na Ne Ar Pa Ho He Fis dHWE 

Q 20 11,00 ± 1,92 6,64 ± 1,15 10,50 ± 3,91 3 0,67 ± 0,12 0,84 ± 0,05 0,208 3 

K 20 8,60 ± 1,60 6,12 ± 1,23 8,35 ± 3,40 5 0,75 ± 0,08 0,80 ± 0,08 0,041 1 

V 20 16,00 ± 3,31 11,20 ± 2,48 14,90 ± 6,73  17 0,63 ± 0,06a 0,89 ± 0,06b 0,300 3 

T 20 7,80 ± 1,02 4,71 ± 0,69 7,54 ± 2,18 3 0,67 ± 0,10 0,78 ± 0,06 0,148 1 

Tổng 80 10,90 ± 1,23 7,16 ± 0,90 10,30 ± 3,29 - 0,68 ± 0,04 0,80 ± 0,03 0,179 - 

Ne: số lượng alen hiệu quả (± SD); Ar: độ phong phú alen (± SD); Pa: số lượng alen riêng (± SD); dHWE: số 

locus lệch Hardy-Weinberg; các ký tự chữ cái khác nhau trên cùng một hàng giữa hai cột Ho và He thể hiện sự 

khác biệt có ý nghĩa thống kê (Kruskal-Wallis, P < 0,05) và ngược lại. 

Các nghiên cứu trước đây đã chứng minh nuôi trồng thủy sản thường dẫn đến 

giảm đa dạng di truyền trong các quần đàn nuôi, gây ảnh hưởng tiêu cực tới tính trạng 

và sức sống của vật nuôi (Gjedrem, 2005; Allendorf et al., 2013). Trong nghiên cứu 

này, năm chỉ thị microsatellite thể hiện mức độ đa hình cao trên tất cả các dòng (Bảng 

3.3), trung bình khoảng Na = 10,90 alen/locus, phù hợp với các nghiên cứu về các 

dòng hàu sữa ở miền Bắc Việt Nam (trung bình Na = 10,78 – 11,52 alen/locus tùy 
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theo dòng) (Van In et al., 2017). Dị hợp tử quan sát và lý thuyết giữa các dòng Việt 

Nam và dòng tự nhiên Đài Loan không có sự khác biệt đáng kể (P > 0,05), ngoại trừ 

dòng Bà Rịa – Vũng Tàu (P < 0,05).  

Ngược lại, dòng Bà Rịa – Vũng Tàu thể hiện sự thiếu hụt dị hợp tử đáng kể, 

với dị hợp tử quan sát thấp hơn so với lý thuyết (P < 0,05), hệ số cận huyết cao (Fis 

> 0,2) và nhiều locus lệch HWE. Hiện tượng này thường gặp trong các nghiên cứu di 

truyền quần thể nhuyễn thể biển khi sử dụng microsatellite (De Meeûs, 2018). 

Nguyên nhân có thể do sự xuất hiện của alen ảo (Yu et al., 2015) trong các dòng vật 

liệu ban đầu và hiện tượng thắt cổ chai di truyền do sự hạn chế số lượng bố mẹ và áp 

lực chọn lọc bố mẹ trong sản xuất giống nhân tạo (Hillen et al., 2017) hoặc biến động 

di truyền trong dòng nuôi khép kín (Varney & Wilbur, 2020). Ngoài ra, các yếu tố 

trong quá trình thuần hóa, như ảnh hưởng giảm dị hợp tử (heterozygosity deficit - ảnh 

hưởng Wahlund) và giao phối không ngẫu nhiên, cũng có thể dẫn tới sự thiếu hụt dị 

hợp tử (Chen et al., 2017). Do có sự hạn chế với số lượng năm locus microsatellite, 

các kết luận về cận huyết và cấu trúc di truyền các quần đàn hàu sữa trong nghiên 

cứu này là đánh giá bước đầu, song vẫn đủ để nhấn mạnh sự cần thiết kiểm soát nguồn 

bố mẹ và quy mô quần đàn qua các thế hệ để hạn chế hiện tượng thắt cổ chai di truyền 

và giao phối gần, đảm bảo tính bền vững của chương trình chọn giống hàu sữa trong 

dài hạn. 

3.1.2.3. Biến động di truyền và cấu trúc quần thể giữa 4 dòng hàu sữa 

Kết quả phân tích phương sai phân tử AMOVA (Bảng 3.4) cho thấy phần lớn 

phương sai di truyền (76,89%) tập trung trong nội bộ các cá thể, trong khi phương sai 

giữa các cá thể trong cùng dòng chiếm 16,87% và chỉ 6,24% phương sai nằm giữa 

các dòng. Mặc dù tỷ lệ khác biệt di truyền giữa các dòng tương đối thấp, nhưng chỉ 

số Fst = 0,062 đạt ý nghĩa thống kê cao (P < 0,001), phản ánh mức độ phân hóa di 

truyền đáng kể giữa bốn dòng hàu sữa được khảo sát. Theo phân loại của Wright 

(1978), giá trị Fst từ 0,05 đến 0,15 biểu thị mức độ phân hóa vừa phải, do đó kết quả 

này cho thấy các dòng hàu có sự tách biệt di truyền rõ ràng nhưng vẫn tồn tại một 

mức độ dòng chảy gen nhất định. Xu hướng này tương tự các nghiên cứu trước đây 
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trên hàu TBD và hàu sữa, trong đó giá trị Fst dao động 0,04–0,08 phản ánh sự phân 

hóa theo vùng địa lý nhưng vẫn bị ảnh hưởng bởi quá trình di nhập và sản xuất giống 

nhân tạo mà không có sinh sản tự nhiên (Hedgecock & Sly, 1990; Van In et al., 2017). 

Bảng 3.4. Phân tích phương sai phân tử (AMOVA) giữa 04 dòng hàu sữa khảo sát 

dựa trên 05 locus microsatellite 

Nguồn biến thiên DF SS Var %Var FST P-value 

Giữa các dòng 3 23,49 0,138 6,24 

0,062 <0,001 

Giữa cá thể trong cùng 

dòng 

76 180,86 0,373 16,87 

Trong cá thể 80 133,50 1,702 76,89 

Tổng 159 337,85 2,214 100 

 DF: độ tự do; SS: tổng bình phương; Var: thành phần phương sai; % Var: tỷ lệ thành phần phương sai; FST: 

chỉ số cố định. 

Phân tích Fst từng cặp dòng vật liệu ban đầu (Bảng 3.5) cũng khẳng định thêm 

sự phân hóa di truyền đáng kể giữa các dòng hàu sữa được khảo sát, với tất cả các giá 

trị Fst giữa các cặp đều đạt ý nghĩa thống kê (P < 0,05). Mức phân hóa di truyền cao 

hơn giữa các cặp có liên quan đến dòng Đài Loan so với giữa các cặp dòng Việt Nam 

(Fst = 0,068 - 0,093), cao nhất là cặp dòng Đài Loan và Khánh Hòa, thấp nhất (Fst = 

0,043) là cặp dòng Quảng Ninh và Bà Rịa -Vũng Tàu. Kết quả này cho thấy dòng Đài 

Loan vẫn duy trì được tính đặc trưng di truyền rõ nét, phản ánh quần thể tự nhiên có 

mức độ chọn lọc nhân tạo thấp và quy mô quần thể hiệu quả (Ne) lớn hơn. Điều này 

cũng phù hợp với các báo cáo trước đây, trong đó các quần thể tự nhiên thường có 

mức độ đa dạng di truyền và dị hợp tử cao hơn so với các dòng nuôi nhân tạo 

(Allendorf et al., 2013). Các kết quả này phản ánh rằng dù có mức phân hóa vừa phải, 

các dòng hàu vẫn duy trì sự khác biệt di truyền rõ rệt, đặc biệt giữa các dòng Việt 

Nam và Đài Loan. Điều này củng cố cơ sở khoa học cho việc lựa chọn đại diện từ 

các vùng địa lý khác nhau để thiết lập quần đàn ban đầu đa dạng di truyền cao phục 

vụ chương trình chọn giống.  
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Bảng 3.5. Phân tích FST các cặp dòng hàu sữa dựa trên 05 microsatellite 

Dòng hàu Quảng Ninh Khánh Hòa Bà Rịa-Vũng Tàu 

Quảng Ninh - - - 

Khánh Hòa 0,053* - - 

Bà Rịa-Vũng Tàu 0,043* 0,063* - 

Đài Loan 0,068* 0,093* 0,073* 

* Mức ý nghĩa thống kê P < 0,05 

Cấu trúc quần thể được phân tích bằng phần mềm STRUCTURE (Hình 3.4) đã 

phân loại 80 mẫu hàu sữa từ bốn dòng thành ba cụm di truyền rõ rệt, phản ánh sự 

khác biệt về mặt địa lý và lịch sử giống. Hai dòng nuôi tại Việt Nam là Khánh Hòa 

và Bà Rịa – Vũng Tàu, cùng với dòng tự nhiên Đài Loan có sự phân tách di truyền rõ 

ràng và ổn định. Ngược lại, dòng Quảng Ninh biểu hiện mức độ pha trộn di truyền 

cao, với các cá thể mang thành phần di truyền từ cả ba cụm còn lại. Kết quả này củng 

cố nhận định rằng Quảng Ninh là khu vực từng nhập nhiều dòng giống từ Trung Quốc 

và Đài Loan phục vụ sản xuất (Le et al., 2023), dẫn đến hiện tượng lai tạp và ranh 

giới di truyền ban đầu giữa các dòng không còn rõ rệt. Mức độ pha trộn di truyền cao 

của dòng Quảng Ninh có thể làm giảm sự khác biệt di truyền giữa các vùng, đồng 

thời làm tăng nguy cơ suy giảm đa dạng di truyền do giao phối không kiểm soát và 

tái sử dụng nguồn bố mẹ có quan hệ gần. 

  
Hình 3.4. Phân tích phân cụm sử dụng phần mềm STRUCTURE bằng 5 

microsatellite. Mỗi cột dọc với màu sắc khác nhau biểu thị một cụm di truyền riêng 

biệt. Thành phần di truyền của từng cá thể từ bốn dòng được phân bổ vào ba cụm 

(K=3) 
Phân tích tọa độ chính (PCoA) (Hình 3.5) trên cơ sở ma trận khoảng cách di 

truyền giữa các cá thể hàu sữa đã làm rõ hơn sự phân hóa và mức độ giao thoa di 

truyền giữa bốn dòng khảo sát. Trục tọa độ chính thứ nhất (PC1), chiếm 12,68% và 
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trục thứ hai (PC2), chiếm 9,21%, giải thích một tỷ lệ tương đối nhỏ của tổng phương 

sai. Điều này dẫn đến mức độ tách biệt giữa các dòng trên mặt phẳng hai chiều chưa 

thật sự rõ nét, với sự chồng lấn đáng kể giữa các nhóm cá thể. Sự trùng lắp này là phổ 

biến trong các phân tích PCoA đối với loài nhuyễn thể có mức độ dòng chảy gen cao 

và lịch sử di nhập giống phức tạp, cho thấy biến dị di truyền trong loài phân bố rộng 

và chịu ảnh hưởng mạnh của lai tạp giữa nguồn giống (Hedgecock & Sly, 1990). Mặc 

dù vậy, kết quả này đã phần nào thể hiện sự phân bố không đồng nhất giữa các cá thể 

theo nguồn gốc địa lý.  

 

Hình 3.5. Tọa độ chính (PCoA) từ bốn dòng hàu sữa. Q: Quảng Ninh; K: Khánh Hòa; 

V: Bà Rịa – Vũng Tàu; T: Đài Loan 

Cụ thể, các cá thể thuộc dòng Đài Loan tạo thành một nhóm riêng biệt về phía 

trên bên trái biểu đồ, cho thấy sự khác biệt di truyền rõ nét so với các dòng còn lại. 

Tương tự, các cá thể từ dòng Khánh Hòa và Bà Rịa – Vũng Tàu cũng có xu hướng 

tập trung thành hai nhóm riêng biệt, dù vẫn có một số mức độ chồng lấn nhất định 

giữa chúng. Ngược lại, các cá thể từ dòng Quảng Ninh có sự phân tán rộng khắp toàn 

bộ không gian biểu đồ, phân bố xen kẽ với các cá thể của ba dòng còn lại, phản ánh 
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rõ ràng sự pha trộn di truyền trong dòng này. Mặc dù không thể kết luận chắc chắn 

về sự ổn định di truyền chỉ từ biểu hiện phân tán này, nhưng kết quả phản ánh đặc 

điểm cấu trúc di truyền phức tạp và ít tính đặc trưng riêng biệt của dòng Quảng Ninh 

so với các dòng còn lại. 

Kết quả phân tích STRUCTURE, Fst và PCoA cho thấy sự phân hóa di truyền 

rõ rệt giữa các dòng hàu sữa tại Việt Nam và Đài Loan, đồng thời phản ánh sự pha 

trộn di truyền đáng kể ở dòng Quảng Ninh. Xu hướng này phù hợp với kết quả của 

In et al. (2017), khi cả hai nghiên cứu đều ghi nhận sự lai tạp và du nhập phức tạp từ 

nhiều nguồn, đặc biệt từ Trung Quốc và Đài Loan, dẫn đến suy giảm tính đặc trưng 

di truyền của dòng Quảng Ninh. Tuy nhiên, việc bổ sung dữ liệu từ các dòng hàu tại 

miền Trung và miền Nam trong nghiên cứu hiện tại đã cung cấp cơ sở khoa học rõ 

ràng hơn về sự phân bố và phân hóa di truyền theo địa lý. Nhìn chung, các dòng hàu 

sữa ở Việt Nam có nguồn gốc từ các dòng nhập nội, nhưng quá trình sản xuất giống 

nhân tạo, thích nghi với điều kiện địa phương và chiến lược quản lý giống khác biệt 

giữa các vùng đã góp phần tạo ra cấu trúc di truyền đặc thù cho từng dòng khác biệt 

với dòng hàu có nguồn gốc tự nhiên nhập nội từ Đài Loan trong nghiên cứu này. 

Những kết quả này nhấn mạnh tầm quan trọng của việc giám sát và quản lý di truyền 

chặt chẽ trong các chương trình chọn giống, nhằm duy trì mức độ đa dạng di truyền 

cao và đảm bảo tính ổn định di truyền trong dài hạn. 

Tóm lại, sự đa dạng di truyền dựa trên năm chỉ thị microsatellite đã cung cấp 

những thông tin ban đầu có giá trị về mức độ phân hóa và cấu trúc di truyền giữa bốn 

dòng hàu sữa đại diện cho các vùng sinh thái khác nhau. Tuy nhiên, số lượng chỉ thị 

được sử dụng trong nghiên cứu này vẫn còn thấp so với ở các nghiên cứu di truyền 

học quần thể. Việc chỉ sử dụng năm chỉ thị có thể chưa đủ để phản ánh chính xác toàn 

bộ biến dị di truyền hiện có và có thể bị ảnh hưởng bởi hiện tượng biến động di truyền 

hoặc các sai số ngẫu nhiên khi phân tích mối quan hệ giữa các cá thể và giữa các dòng 

(Guichoux et al., 2011; Hale et al., 2012). Các nghiên cứu gần đây khuyến cáo sử 

dụng ít nhất 8 - 10 chỉ thị microsatellite để đạt được độ tin cậy phân tích cấu trúc di 

truyền và tốt nhất nên mở rộng đến 15 - 20 chỉ thị tùy thuộc vào mục tiêu và thiết kế 

nghiên cứu (Peakall & Smouse, 2012). Việc sử dụng số lượng loci nhiều hơn sẽ giúp 

tăng độ phân giải trong việc xác định kiểu gen, phân biệt các nhóm di truyền nhỏ 
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trong các dòng hàu đánh giá và phát hiện chính xác hơn mức độ dị hợp tử, hệ số cận 

huyết và các thông số di truyền khác. 

Dù vậy, dữ liệu phân tích đa dạng di truyền với năm chỉ thị microsatellite vẫn 

đóng vai trò rất quan trọng, không chỉ giúp hiểu biết rõ hơn hiện trạng đa dạng di 

truyền của các dòng hàu khảo sát, mà còn là cơ sở khoa học cho lựa chọn vật liệu ban 

đầu phục vụ chương trình chọn giống. Việc tích hợp dữ liệu đa dạng di truyền của 4 

dòng vật liệu ban đầu với kết quả đánh giá dòng thông qua các phép lai hỗn hợp (4 × 

4 = 16 phép lai) cho phép đánh giá sự biểu hiện của các tính trạng kinh tế quan trọng 

như sinh trưởng và tỷ lệ sống trong mối tương quan với mức độ gần gũi di truyền 

giữa các dòng bố mẹ (như kết quả chi tiết ở mục 3.2 kế tiếp). Từ đó, nghiên cứu có 

thể xác định được các phép lai thể hiện ưu thế di truyền vượt trội, đồng thời vẫn đảm 

bảo mức độ dị biệt di truyền cần thiết nhằm duy trì tiềm năng chọn lọc lâu dài và 

giảm thiểu nguy cơ giao phối cận huyết trong các thế hệ tiếp theo (Gjedrem, 2005; 

Holtsmark et al., 2008). Việc xây dựng quần đàn ban đầu với sự đại diện của nhiều 

dòng có nguồn gốc sinh thái – địa lý khác nhau, kết hợp với thông tin đa dạng di 

truyền, đã tạo nền tảng khoa học vững chắc cho thiết kế 16 phép lai hỗn hợp cho đánh 

giá sinh trưởng nhằm xác định các tổ hợp lai ưu tú phục vụ thành lập quần đàn ban 

đầu G0 cho chương trình chọn giống hàu sữa tại Việt Nam. 

3.2.  Sinh trưởng của hàu sữa từ 16 phép lai hỗn hợp phục vụ thành lập quần 

đàn ban đầu G0 

3.2.1. Khả năng thành thục và sinh sản hàu sữa bố mẹ vật liệu ban đầu 

3.2.1.1. Khả năng thành thục 

Tỷ lệ sống của các dòng hàu vật liệu ban đầu (VLBĐ) sau giai đoạn nuôi vỗ ghi 

nhận sự dao động đáng kể giữa các dòng, phản ánh rõ rệt sự khác biệt về khả năng 

thích nghi của từng nguồn gốc di truyền. Kết quả cho thấy nhóm hàu thu thập từ ba 

địa phương trong nước (Quảng Ninh - Q, Khánh Hòa - K và Bà Rịa–Vũng Tàu - V) 

có tỷ lệ sống cao hơn đáng kể so với nhóm hàu nhập nội từ Đài Loan (T). Trong đó, 

dòng Bà Rịa–Vũng Tàu đạt tỷ lệ sống cao nhất (72,58%), tiếp đến là Khánh Hòa và 

Quảng Ninh, trong khi Đài Loan đạt tỷ lệ sống thấp nhất (51,29%) (Hình 3.6). Sự 

khác biệt này có thể xuất phát từ điều kiện thích nghi môi trường: các dòng trong 
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nước đã trải qua nhiều thế hệ nuôi dưỡng và khai thác trong điều kiện khí hậu và thủy 

văn đặc thù của Việt Nam, dẫn đến khả năng thích nghi tốt hơn so với dòng Đài Loan, 

vốn mới được thu thập từ tự nhiên và có thể cần thêm thời gian để thích nghi. 

 

Hình 3.6. Tỷ lệ sống nuôi vỗ bốn dòng hàu sữa bố mẹ vật liệu ban đầu 

Kết quả này tương đồng với các nghiên cứu trước về khả năng thích nghi của 

hàu nuôi trong điều kiện nội địa hóa. Vu et al. (2020a) khi nghiên cứu chọn giống 

hàu sữa ở miền Bắc Việt Nam đã chỉ ra rằng các dòng vật liệu đã trải qua nhiều thế 

hệ nuôi tại địa phương thường có tỷ lệ sống cao hơn so với các dòng mới nhập. Tương 

tự, các nghiên cứu trên hàu TBD của Evans & Langdon (2006) và de Melo et al. 

(2016) cũng cho thấy tỷ lệ sống có xu hướng cao hơn ở các quần đàn đã thích nghi 

với điều kiện môi trường nuôi so với các quần đàn nhập nội từ môi trường tự nhiên. 

Điều này đặc biệt đúng ở các vùng nhiệt đới và cận nhiệt đới, nơi điều kiện môi 

trường có nhiều biến động về nhiệt độ, độ mặn và nguồn thức ăn, làm gia tăng áp lực 

chọn lọc tự nhiên lên quần đàn. 

Tỷ lệ thành thục sinh dục (tuyến sinh dục giai đoạn III–IV) ở bốn dòng hàu vật 

liệu ban đầu đạt mức cao và khá đồng đều, với giá trị 60,00–71,43% ở cá thể đực và 

61,54–76,92% ở cá thể cái (Hình 3.7). Kết quả này cho thấy hàu sau 5 tuần nuôi vỗ 
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hoàn toàn có khả năng đáp ứng yêu cầu sinh sản trong điều kiện thí nghiệm. Các 

nghiên cứu tại Bồ Đào Nha của Massapina et al. (1999) và Anjos et al. (2017) cũng 

ghi nhận tỷ lệ thành thục 65–75% ở hàu sữa nuôi vỗ nhân tạo, tương đồng với kết quả 

thu được. Do đó, có thể khẳng định rằng các dòng vật liệu ban đầu đều sở hữu tiềm 

năng sinh sản tốt, phù hợp cho việc ghép phối gia đình, phép lai để thành lập quần 

đàn ban đầu G0 cho chương trình chọn giống. 

 

Hình 3.7. Tỷ lệ thành thục nuôi vỗ bốn dòng hàu sữa bố mẹ vật liệu ban đầu. Q: 

Quảng Ninh; K: Khánh Hòa; V: Bà Rịa – Vũng Tàu; T: Đài Loan 

3.2.1.2. Khả năng sinh sản 

Khả năng sinh sản của bốn dòng hàu vật liệu ban đầu có sự khác biệt đáng kể 

giữa các dòng và các phép lai (Bảng 3.6). Sức sinh sản dao động từ 8,26 đến 12,69 × 

10⁶ trứng/hàu mẹ, phản ánh sự biến thiên rõ rệt giữa các dòng. Dòng Khánh Hòa và 

Đài Loan thể hiện sức sinh sản cao và ổn định nhất, với giá trị trung bình từ 10,94 

đến 12,69 × 10⁶ trứng, trong khi dòng Quảng Ninh – mặc dù có kích thước vỏ và khối 

lượng thân lớn nhất – lại cho sức sinh sản thấp hơn có ý nghĩa thống kê (P < 0,05), 

chỉ đạt 8,26–9,43 × 10⁶ trứng/hàu mẹ. Dòng Bà Rịa – Vũng Tàu cho thấy mức biến 
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động rộng, cho thấy có thể tồn tại tương tác di truyền giữa dòng bố và dòng mẹ. Kết 

quả này cho thấy kích thước cơ thể lớn không đảm bảo sức sinh sản cao ở hàu sữa, 

phù hợp với các nghiên cứu trước đây (Massapina et al. 1999; Anjos et al. 2017) ghi 

nhận rằng sức sinh sản chịu ảnh hưởng chủ yếu bởi kiểu gen, tuổi sinh học, tình trạng 

dinh dưỡng và hiệu quả nuôi vỗ hơn là kích thước hình thái. 

Tỷ lệ thụ tinh và tỷ lệ nở của 16 phép lai đều đạt mức cao, lần lượt từ 89,35–

95,66% và 78,60–88,74%, tương đương hoặc cao hơn so với báo cáo ở các nghiên 

cứu quốc tế trên hàu sữa nuôi vỗ nhân tạo (Massapina et al., 1999; Anjos et al., 2017). 

Điều này cho thấy chất lượng giao tử của các dòng bố mẹ trong nghiên cứu đều đạt 

yêu cầu, và quy trình kích thích sinh sản được thực hiện đúng kỹ thuật. Các phép lai 

có sự tham gia của dòng cái Khánh Hòa và Đài Loan không những có sức sinh sản 

cao mà còn duy trì tỷ lệ thụ tinh và tỷ lệ nở ổn định, nhấn mạnh vai trò quan trọng 

của di truyền dòng cái trong quyết định hiệu suất sinh sản ở hàu. 

Bảng 3.6. Sức sinh sản, tỷ lệ thụ tinh và tỷ lệ nở của hàu sữa từ16 phép lai 

Phép lai (♀×♂) SSS (×106 trứng) Tỉ lệ thụ tinh (%) Tỉ lệ nở (%) 

K × K 11,79±1,61ab 95,66±1,02a 88,74±3,84a 

Q × Q 9,43±1,76de 90,37±2,23de 82,65±4,94cd 

T × T 12,57±0,61ab 95,49±1,40a 88,45±1,96ab 

V × V 11,59±2,08abc 92,84±1,36bc 79,11±2,48de 

K × Q 8,33±0,73e 89,35±1,36e 81,76±5,13cde 

K × T 9,65±1,38de 95,29±1,02a 88,37±3,01ab 

K × V 9,44±1,32de 92,04±1,90cd 82,59±4,69cd 

Q × K 10,94±1,21bcd 95,28±1,40a 82,33±2,27cde 

Q × T 9,62±0,92de 94,54±1,04ab 82,06±4,18cde 

Q × V 9,46±0,89e 92,62±1,80bc 84,17±0,76c 

T × K 12,02±0,94ab 93,53±1,78abc 83,23±1,08c 

T × Q 8,26±0,70e 93,52±2,00abc 82,57±1,63cd 

T × V 9,34±1,03de 92,73±2,34bc 84,92±2,27bc 

V × K 12,69±2,56a 95,29±1,04a 78,79±3,40de 

V × Q 8,76±1,31e 92,60±2,24bc 78,60±3,50e 

V × T 9,99±0,88cde 93,86±2,37abc 83,81±2,60c 

Q: Quảng Ninh, K: Khánh Hòa, V: Bà Rịa – Vũng Tàu, T: Đài Loan; Giá trị trình bày là trung bình ± độ lệch 

chuẩn; các giá trị trong cùng một cột có các chữ cái khác nhau thì khác biệt có ý nghĩa thống kê (P < 0,05) 
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Sự khác biệt về khả năng sinh sản giữa các dòng có thể được lý giải dựa trên 

nhiều yếu tố sinh học và di truyền. Dòng Khánh Hòa và Đài Loan có thể sở hữu kiểu 

gen thuận lợi cho thành thục tuyến sinh dục và đầu tư năng lượng vào sinh sản, ngay 

cả khi kích thước vỏ nhỏ hơn. Ngược lại, dòng Quảng Ninh có tuổi sinh học lớn hơn 

và mức pha trộn di truyền cao, có thể ưu tiên năng lượng cho sinh trưởng vỏ thay vì 

sản xuất trứng. Dòng Bà Rịa – Vũng Tàu thể hiện sự biến động sinh sản lớn, gợi ý 

nguy cơ thắt cổ chai di truyền hoặc giao phối gần ở các thế hệ trước, dẫn tới giảm ổn 

định tính trạng sinh sản. 

Nhìn chung, kết quả nghiên cứu cho thấy cả bốn dòng vật liệu ban đầu đều có 

khả năng sinh sản đáp ứng yêu cầu sản xuất giống, nhưng dòng Khánh Hòa và Đài 

Loan nổi bật hơn về sự ổn định và hiệu suất tổng thể. Điều này khẳng định tính khả 

thi của việc sử dụng các dòng này trong việc thành lập quần đàn ban đầu G0 phục vụ 

chọn giống. Tuy nhiên, việc tiếp tục theo dõi đặc điểm sinh sản qua nhiều mùa vụ và 

điều kiện nuôi vỗ khác nhau là cần thiết nhằm tối ưu hóa chiến lược lựa chọn dòng 

bố mẹ, đồng thời tránh nguy cơ suy giảm sức sinh sản và đa dạng di truyền trong 

chương trình chọn giống dài hạn. 

3.2.2. Khả năng sinh trưởng và tỷ lệ sống của hàu sữa từ 16 phép lai ở hai môi 

trường nuôi 

3.2.2.1. Chất lượng nước và hàm lượng thực vật phù du 

Các yếu tố chất lượng nước và thành phần thực vật phù du tại Long Sơn và 

Long Hòa đều nằm trong ngưỡng phù hợp cho nuôi hàu sữa (Bảng 3.7). Nhiệt độ và 

pH ổn định, phản ánh điều kiện khí hậu nhiệt đới gió mùa tương đồng trong suốt thời 

gian thí nghiệm. Việc không phát hiện NH₄/NH₃ và NO₂⁻ cho thấy môi trường nuôi 

đạt tiêu chuẩn cho sinh trưởng phát triển của hàu sữa.  

Sự khác biệt nổi bật giữa hai khu vực thể hiện ở độ mặn, oxy hòa tan và nguồn 

thức ăn tự nhiên. Long Sơn có độ mặn (31,17‰) và DO (6,23 ppm) cao hơn rõ rệt so 

với Long Hòa (24,00‰ và 5,32 ppm), phản ánh đặc trưng của môi trường ven biển 

mở, giúp giảm stress thẩm thấu và tạo điều kiện thuận lợi cho các quá trình sinh lý và 

sinh trưởng của hàu. Đồng thời, Long Sơn ghi nhận mật độ tảo cao vượt trội (7.031,25 
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± 7.370,13 tế bào/L so với 350,00 ± 158,75 tế bào/L tại Long Hòa), cùng với số loài 

tảo và hàm lượng Chlorophyll a cao hơn, cho thấy nguồn thức ăn tự nhiên dồi dào 

hơn. Ngược lại, Long Hòa có mật độ tảo rất thấp và TSS biến động mạnh hơn, phản 

ánh môi trường cửa sông kém ổn định, nhiều khả năng chịu ảnh hưởng của độ đục 

cao và hệ sinh thái rừng ngập mặn. 

Bảng 3.7. Chất lượng nước và thành phần thực vật phù du ở hai địa điểm nuôi  

Các giá trị được trình bày dưới dạng trung bình ± độ lệch chuẩn; các giá trị trung bình trong cùng một hàng 

mang các chữ cái khác nhau thể hiện sự khác biệt có ý nghĩa thống kê (P < 0,05); -: không phát hiện 

Nhìn chung, Long Sơn cung cấp điều kiện sinh thái ổn định và thuận lợi hơn 

cho sinh trưởng của hàu sữa, trong khi Long Hòa đại diện cho môi trường biến động, 

thích hợp để đánh giá khả năng thích nghi và duy trì tỷ lệ sống, qua đó làm cơ sở phân 

tích ảnh hưởng môi trường và tương tác kiểu gen × môi trường trong chương trình 

chọn giống hàu sữa ở vùng nhiệt đới Nam Bộ. 

3.2.2.2. Khả năng sinh trưởng và tỷ lệ sống của hàu sữa từ 16 phép lai 

Khối lượng thân và tỷ lệ sống của hàu sữa giữa các phép lai cũng như giữa hai 

môi trường nuôi Long Sơn và Long Hòa có sự khác biệt rõ rệt (Hình 3.8). Trung bình 

khối lượng thân tại Long Sơn đạt 50,74 ± 15,50 g và tỷ lệ sống 71,28 ± 16,56%, trong 

khi tại Long Hòa chỉ đạt 11,39 ± 2,37 g và 21,47 ± 5,72% ở toàn bộ các phép lai. Sự 

khác biệt này khẳng định vai trò quan trọng của yếu tố môi trường đến khối lượng 

thân và tỷ lệ sống của hàu sữa, tương đồng với nhận định của Gjedrem (2005) và 

Chỉ tiêu Long Sơn Long Hòa 

Nhiệt độ (°C) 29,75 ± 0,70b 29,54 ± 0,75b 

Độ mặn (ppt) 31,17 ± 0,83a 24,00 ± 1,54b 

pH 7,83 ± 0,17b 7,76 ± 0,17b 

DO (ppm) 6,23 ± 0,09a 5,32 ± 0,39b 

NH4/NH3 (mg/L) - - 

NO2
- (mg/L) - - 

TSS (mg/L) 20,31 ± 14,34a 23,44 ± 28,49a 

Chlorophyll a (mg/L) 11,35 ± 9,89a 10,56 ± 6,27a 

Thành phần loài (loài/L) 14,75 ± 7,57a 11,63 ± 4,00a 

Mật độ tảo (tế bào/L) 7.031,25 ± 7.370,13a 350,00 ± 158,75b 
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Evans & Langdon (2006) rằng biến động môi trường là một trong những yếu tố quyết 

định đến sự biểu hiện kiểu hình trong các loài nhuyễn thể. 

 

 

Hình 3.8. Khối lượng thân - W (A) và tỷ lệ sống – Sur (B) của quần thể hàu sữa từ 

16 phép lai tại hai môi trường nuôi ở thời điểm thu hoạch. Các giá trị được trình bày 

là trung bình ± độ lệch chuẩn; các giá trị trung bình cùng tính trạng chứa các chữ cái 

khác nhau là khác biệt có ý nghĩa thống kê (P < 0,05). 

Khối lượng thân và tỷ lệ sống trung bình của từng phép lai ở hai môi trường 

được thể hiện trong Hình 3.9 và Hình 3.10. Tại Long Sơn, các phép lai VV, VQ và 

KK đạt khối lượng thân cao nhất (59,08 g; 54,14 g; 53,65 g) và tỷ lệ sống dao động 

73,37–75,11%, cho thấy tiềm năng duy trì tốc độ sinh trưởng vượt trội trong điều kiện 

môi trường phù hợp và ổn định. Ngược lại, tại Long Hòa, khối lượng thân của tất cả 

các phép lai rất thấp (10,58–12,77 g). Một số phép lai khác dòng như QK, KQ và TQ 

ghi nhận tỷ lệ sống cao nhất (25,65%; 24,67%; 24,85%), phản ánh khả năng thích 

nghi tốt hơn trong điều kiện bất lợi và biến động cao. Các phép lai TV, TT và KV có 

tỷ lệ sống thấp (<20%) ở cả hai môi trường, cho thấy rằng chúng này ít phù hợp cho 

thế hệ chọn giống tiếp theo. 

Sự khác biệt về sinh trưởng và tỷ lệ sống của hàu sữa giữa hai môi trường nuôi 

có thể được giải thích chủ yếu bởi sự khác nhau về nguồn dinh dưỡng tự nhiên và 
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mức độ ổn định sinh thái, phản ánh qua các chỉ tiêu chất lượng nước và thực vật phù 

du (Bảng 3.7). Các thông số chất lượng nước cơ bản tại Long Sơn và Long Hòa tương 

đối ổn định và không khác biệt lớn, cho thấy chất lượng nước không phải là yếu tố 

giới hạn chính. Tuy nhiên, sự khác biệt rõ rệt được ghi nhận ở mật độ thực vật phù 

du, trong đó Long Sơn có mật độ tảo cao và biến động lớn (7.031 ± 7.370 tế bào/mL), 

trong khi Long Hòa duy trì mật độ tảo rất thấp (350 ± 158,7 tế bào/mL). Mật độ thực 

vật phù du thấp và kém ổn định tại Long Hòa phản ánh nguồn thức ăn tự nhiên hạn 

chế, dẫn đến các giai đoạn thiếu hụt dinh dưỡng kéo dài, từ đó ảnh hưởng tiêu cực 

đến tốc độ sinh trưởng và khả năng sống sót của hàu. Kết quả này phù hợp với nhận 

định của Gangnery et al. (2003), cho rằng sự ổn định và đầy đủ của nguồn thực vật 

phù du là yếu tố then chốt quyết định hiệu suất sinh trưởng và tỷ lệ sống của hàu nuôi 

trong điều kiện tự nhiên. 

 

Hình 3.9. Trung bình bình phương tối thiểu (LSM) của khối lượng thân của hàu sữa 

từ 16 phép lai ở hai môi trường nuôi tại thời điểm thu hoạch. Giá trị được trình bày 

là trung bình ± sai số chuẩn; các giá trị trung bình chứa chữ cái khác nhau trong cùng 

một môi trường là khác biệt có ý nghĩa thống kê (P < 0,05). 

So với Long Sơn, điều kiện môi trường tại Long Hòa rõ ràng ít thuận lợi hơn, 

tương tự như các kết quả của Evans & Langdon (2006) và Chi et al. (2021) về tác 
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động bất lợi của môi trường không ổn định lên tỷ lệ sống của hàu C. gigas. Điều này 

cũng được phản ánh rõ qua khác biệt hình thái vỏ của hàu thu hoạch ở hai địa điểm. 

Hàu nuôi tại Long Hòa (Cần Giờ) phát triển vỏ dày, cứng, mép tù và uốn cong vào 

trong như dạng chiếc muỗng, thể hiện cơ chế thích nghi với dòng chảy mạnh và điều 

kiện thủy động lực cao, nơi mà thực tế hiện nay hàu cửa sông với vỏ dày và cứng, 

sức chống chịu tốt đang được nuôi với sản lượng lớn. Ngược lại, hàu nuôi tại Long 

Sơn có vỏ mỏng hơn, mép vỏ mảnh sắc và mở rộng ra ngoài, đây là đặc trưng của 

môi trường nước có dòng chảy nhẹ và ổn định hơn của vùng vịnh như Vân Đồn, 

Khánh Hòa, Vũng Tàu, là ba khu vực có nghề nuôi hàu sữa phát triển nhất cả nước 

(Phụ lục 21). Ở các điều kiện dòng chảy nhẹ, cho phép hàu tập trung năng lượng cho 

tăng trưởng mô mềm. Sự đối lập này cho thấy hàu nuôi tại Long Hòa phải đầu tư 

nhiều năng lượng để gia cố vỏ, dẫn đến giảm tốc độ sinh trưởng tổng thể. Tuy nhiên, 

chính môi trường khắc nghiệt tại Long Hòa cũng tạo ra một áp lực chọn lọc tự nhiên 

mạnh, giúp phát hiện các dòng có khả năng chống chịu và duy trì tỷ lệ sống ổn định 

hơn. Trong nghiên cứu này, các dòng như QK, KQ, TK, TQ, QT, VV và KK thể hiện 

tỷ lệ sống cao ở cả hai Long Sơn và Long Hòa, cho thấy tiềm năng cải thiện di truyền 

cho chương trình chọn giống trong điều kiện nhiệt đới gió mùa Nam Bộ. 

Ngoài ra, các đặc điểm sinh thái tại Long Hòa có khả năng tác động tiêu cực 

đến sự phát triển và tỷ lệ sống của hàu sữa. Khu vực này nằm trong hệ sinh thái rừng 

ngập mặn đặc trưng với dòng chảy mạnh phức tạp, tốc độ nước mạnh và áp lực săn 

mồi cao từ các loài bản địa như cua, ốc và cá nóc. Những yếu tố này làm gia tăng 

nguy cơ tổn thương cơ học đối với hàu sữa vốn có vỏ mỏng và nhẹ, đồng thời ảnh 

hưởng đến khả năng đóng mở vỏ, hiệu quả lọc nước và mức độ hấp thu dinh dưỡng, 

dẫn đến suy giảm tăng trưởng và tỷ lệ sống. Nhận định này phù hợp với các thảo luận 

của Haws & Ellis (2000) và Helm et al. (2004), trong đó nhấn mạnh sự nhạy cảm của 

hàu (đặc biệt là hàu sữa và hàu TBD) trước biến động nguồn thức ăn, tốc độ dòng 

chảy và áp lực sinh học. 
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Hình 3.10. Trung bình bình phương tối thiểu (LSM) tính trạng tỷ lệ sống của hàu sữa từ 16 phép lai ở hai môi trường nuôi tại thời 

điểm thu hoạch. Các giá trị được trình bày dưới dạng trung bình ± sai số chuẩn; các giá trị trung bình kèm các chữ cái khác nhau 

trong các cột cùng màu biểu thị sự khác biệt có ý nghĩa thống kê (P < 0,05). 
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So với các nghiên cứu trước đây, kết quả đánh giá sinh trưởng hàu sữa ở Long 

Sơn có hiệu suất vượt trội dù thời gian nuôi ngắn hơn. Batista (2007) ghi nhận tại Bồ 

Đào Nha chỉ đạt khối lượng thân 20 g và tỷ lệ sống 40–54,5% sau 250 ngày. Han et 

al. (2022) báo cáo tại Trung Quốc đạt khối lượng thân 14,05–31,13 g sau 12 tháng. 

Trong khi đó, In et al. (2017) và Vu et al. (2020a) ghi nhận kết quả tương đồng tại 

miền Bắc Việt Nam đạt khối lượng thân 55,74 g (15,71–69,90 g) nhưng thời gian 

nuôi dài hơn (270 ngày). Điều này cho thấy Long Sơn có điều kiện nuôi dưỡng thuận 

lợi, giúp hàu sữa đạt tốc độ sinh trưởng nhanh và tỷ lệ sống cao hơn so với nhiều 

vùng nuôi khác trong và ngoài nước và Long Hòa, tăng trưởng chậm, tỷ lệ sống rất 

thấp, ít phù hợp hơn.  

Nhìn chung, kết quả sinh trưởng và tỷ lệ sống của 16 phép lai hàu sữa ở hai môi 

trường giúp phát hiện các dòng hàu có biểu hiện tính trạng sinh trưởng nhanh. Long 

Sơn phù hợp hơn để đánh giá các tính trạng liên quan đến tốc độ sinh trưởng và lưu 

giữ quần đàn bố mẹ, trong khi Long Hòa có thể là môi trường thích hợp để phát hiện 

các dòng có khả năng duy trì tỷ lệ sống cao trong điều kiện ít phù hợp cho sinh trưởng 

nhanh. Từ kết quả đánh giá này, kết hợp kết quả đánh giá các thành phần di truyền 

(cộng gộp và không cộng gộp) ước tính ở mục 3.2.4, trang 77 bên dưới để làm cơ sở 

thành lập quần đàn ban đầu G0 đáp ứng mục tiêu chọn giống. 

3.2.3. Tương quan kiểu hình giữa sinh trưởng và tỷ lệ sống của hàu sữa từ 16 

phép lai 

Phân tích hệ số tương quan LSM giữa các tính trạng sinh trưởng của 16 phép 

lai tại hai môi trường Long Sơn và Long Hòa cho thấy mối tương quan thuận và có ý 

nghĩa thống kê (r = 0,54–0,99) giữa khối lượng thân (W) và các đặc trưng hình thái 

vỏ (chiều cao - SH, chiều dài - SL, chiều rộng - SW) (Hình 3.11). Mức độ tương quan 

giữa khối lượng thân và các chỉ tiêu kích thước vỏ tại cả hai môi trường đều ở mức 

cao, trong đó chặt chẽ nhất với chiều rộng vỏ (r = 0,8 tại Long Sơn và r = 0,99 tại 

Long Hòa), tiếp theo với chiều dài và thấp nhất với chiều cao vỏ. Điều này phản ánh 

rằng những cá thể hàu có khối lượng thân cao thường đồng thời sở hữu kích thước vỏ 

lớn hơn, đặc biệt chiều rộng vỏ. Kết quả này phù hợp với các nghiên cứu trước đây 

trên hàu TBD và phương Đông (Batista et al., 2007; Dégremont et al., 2015), cho 

thấy chiều rộng vỏ có khả năng dự đoán tốt nhất cho khối lượng thân. 
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Hình 3.11. Tương quan giữa các tính trạng của hàu sữa từ 16 phép lai ở các môi 

trường nuôi. W/SH/SL/SW/Sur: khối lượng thân/chiều cao/chiều dài/chiều rộng vỏ/tỷ 

lệ sống lúc thu hoạch; * và **: Tương quan có ý nghĩa thống kê P < 0,05 và P < 0,01. 

Sự gia tăng đồng thời giữa khối lượng thân và chiều rộng vỏ mang ý nghĩa 

sinh học quan trọng, vì thể tích vỏ lớn hơn sẽ tạo điều kiện thuận lợi cho sự phát triển 

mô mềm bên trong, từ đó góp phần cải thiện chất lượng thịt hàu – yếu tố then chốt 

quyết định giá trị thương phẩm và thị hiếu tiêu dùng (Brake et al., 2003). Các kết quả 

này cũng nhất quán với các công bố trước đây cho thấy tương quan di truyền cao giữa 

khối lượng thân với kích thước vỏ 0,65–0,85) cũng như giữa các tính trạng kích thước 

vỏ với nhau (rg > 0,9) ở các loài hàu khác (de Melo et al., 2016; Gutierrez et al., 

2018). Ở hàu sữa, mối quan hệ này có thể phản ánh chiến lược phát triển hình thái, 

trong đó cá thể sinh trưởng nhanh có xu hướng mở rộng kích thước vỏ sớm để tạo 

không gian cho khối lượng mô mềm tăng dần (Li et al., 2011; Vu et al., 2021a). 

Ngược lại, mối tương quan giữa tỷ lệ sống với các tính trạng sinh trưởng nhìn chung 

ở mức thấp và không ổn định ở hai môi trường, dao động trong khoảng -0,08 tới 0,37 

(Hình 3.11). Trong số này, tương quan giữa tỷ lệ sống với khối lượng thân là cao 

nhất, tiếp theo là với chiều rộng vỏ, trong khi thấp hơn đáng kể với chiều cao và chiều 

dài vỏ. Đặc biệt, tại môi trường Long Sơn, tương quan nghịch thấp giữa tỷ lệ sống và 

chiều dài vỏ, nghĩa là chiều dài vỏ lớn hơn không chắc đồng thời cải thiện tỷ lệ sống, 

tương đồng với mức độ tương quan thấp (0,25–0,38) giữa tỷ lệ sống với khối lượng 

thân cũng được báo cáo trên hàu C. gigas (de Melo et al., 2016). Kết quả này cũng 

được củng cố thêm trong nghiên cứu của Rybovich et al. (2016) khi tác giả cho rằng 
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những cá thể hàu có vỏ dài, có thể chịu tác động lớn hơn từ môi trường (áp lực từ 

dòng chảy mạnh hoặc địch hại).  

Các kết quả này nhấn mạnh vai trò trung tâm của tính trạng khối lượng thân 

trong chương trình chọn giống hàu sữa với mục tiêu sinh trưởng nhanh. Việc lựa chọn 

các phép lai có đồng thời khối lượng thân và chiều rộng vỏ lớn sẽ mang lại hiệu quả 

sản xuất tối ưu cho cả hiệu suất nuôi lẫn giá trị thương mại (BIM, 1996; Brake et al., 

2003; Walton et al., 2012; Leavitt et al., 2015). Trong khi đó, tỷ lệ sống cao cũng cần 

được cân nhắc kết hợp trong quá trình chọn lọc để tránh các tác động tiêu cực lên khả 

năng sống sót của hàu. Địa điểm nuôi Long Sơn, với đặc điểm môi trường thuận lợi, 

thích hợp cho việc đánh giá tiềm năng sinh trưởng. Ngược lại, địa điểm nuôi Long 

Hòa, với điều kiện nuôi ít phù hợp, là môi trường lý tưởng để đánh giá khả năng thích 

nghi và chống chịu. Việc tích hợp kết quả đánh giá từ cả hai môi trường sẽ góp phần 

lựa chọn chính xác các dòng hàu phù hợp để xây dựng quần đàn ban đầu cho chương 

trình chọn giống thế hệ tiếp theo.  

3.2.4. Các thành phần di truyền ước tính sinh trưởng và tỷ lệ sống của hàu sữa 

từ 16 phép lai 

Từ kết quả tương quan LSM cao giữa các tính trạng sinh trưởng (khối lượng 

thân, chiều cao vỏ, chiều dài vỏ và chiều rộng vỏ) (Hình 3.11) cho thấy việc phân tích 

các thành phần di truyền tập trung ước tính trên hai tính trạng chính khối lượng thân 

và tỷ lệ sống làm cơ sở thành lập quần đàn ban đầu G0. Kết quả phân tích phương sai 

(ANOVA) bằng mô hình GLM (SAS Inc., 2009) cho thấy các yếu tố như địa 

điểm/môi trường nuôi (E), kiểu gen/phép lai (G) và tương tác kiểu gen với môi trường 

(G×E) đều ảnh hưởng có ý nghĩa thống kê (P < 0,01) đến cả khối lượng thân và tỷ lệ 

sống của các phép lai hàu sữa (Phụ lục 22), phản ánh sự khác biệt di truyền giữa các 

phép lai trong cùng môi trường và giữa hai môi trường nuôi, là cơ sở cho việc lựa 

chọn các dòng có tiềm năng sinh trưởng và tỷ lệ sống vượt trội.  

3.2.4.1. Ảnh hưởng di truyền cộng gộp ước tính 

Ảnh hưởng di truyền cộng gộp (A) đối với khối lượng thân và tỷ lệ sống của 

các dòng hàu biểu hiện sự khác biệt rõ rệt trong cùng môi trường nuôi (Bảng 3.8). 

Chỉ một nhóm phép lai nhất định thể hiện ảnh hưởng di truyền cộng gộp dương đồng 
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thời và ổn định ở cả hai môi trường. Điều này cho phép phân nhóm rõ ràng các phép 

lai theo giá trị ứng dụng chọn giống, bao gồm: (i) nhóm phép lai ưu tiên cho xây dựng 

quần đàn ban đầu G0 nhằm chọn lọc dài hạn và (ii) nhóm phép lai cần hạn chế hoặc 

chỉ sử dụng với vai trò duy trì đa dạng di truyền. Ở Long Sơn, ảnh hưởng di truyền 

cộng gộp biểu hiện tích cực hơn ở hầu hết các dòng thuần và dòng lai cho cả hai tính 

trạng so với ở Long Hòa. Số lượng dòng thuần và dòng lai biểu hiện ảnh hưởng di 

truyền cộng gộp dương chiếm 50% và ngược lại ở cả hai môi trường.  

Ảnh hưởng di truyền cộng gộp đối với khối lượng thân ở các dòng thuần có 

sự thay đổi đáng kể và có xu hướng tương đồng giữa hai môi trường. Dòng Bà Rịa – 

Vũng Tàu (V) có ảnh hưởng di truyền cộng gộp tích cực nhất (13,269%) ở Long Sơn 

và thấp hơn ở Long Hòa (9,581%) và ở cả hai môi trường là 13,035% (P < 0,05). 

Dòng Khánh Hòa (K) có ảnh hưởng di truyền cộng gộp cho khối lượng thân dương 

thấp hơn (2,460 - 2,778%; P > 0,05). Cả hai dòng này cho thấy tiềm năng cải thiện 

sinh trưởng nhanh trong chương trình chọn giống. Ngược lại, các dòng Quảng Ninh 

và Đài Loan có ảnh hưởng di truyền cộng gộp âm đối với khối lượng thân (-4,575 tới 

-8,406%; P < 0,05) ở cả hai môi trường, phản ánh những tác động tiêu cực đến sinh 

trưởng của hàu.  

Ảnh hưởng di truyền cộng gộp đối với tỷ lệ sống giữa các dòng thuần có sự 

phân hóa rõ rệt ở hai môi trường. Trong đó, dòng Bà Rịa – Vũng Tàu tiếp tục nổi bật 

với ảnh hưởng di truyền cộng gộp dương, ổn định và tương đối cân bằng giữa hai môi 

trường Long Sơn và Long Hòa, với giá trị lần lượt là 7,058% và 7,234%, trung bình 

đạt 7,892%. Tương tự, dòng Khánh Hòa cũng cho thấy ảnh hưởng di truyền cộng gộp 

dương ở cả hai môi trường, mặc dù mức độ không đồng đều, với giá trị dương cao 

13,343% tại Long Sơn và thấp hơn 3,872% tại Long Hòa. Kết quả này phản ánh nền 

tảng di truyền ổn định và khả năng thích nghi tốt của hai dòng này trong điều kiện 

nuôi nhiệt đới phía Nam. Ngược lại, hai dòng Quảng Ninh và Đài Loan đều thể hiện 

ảnh hưởng di truyền cộng gộp âm cho tỷ lệ sống. Dòng Đài Loan có ảnh hưởng di 

truyền cộng gộp âm rõ rệt nhất và ổn định ở cả hai môi trường (-11,792% và -

13,300%), với trung bình -9,070%. Những kết quả này cho thấy hai dòng này có thể 

không phù hợp chọn làm bố mẹ nếu mục tiêu là cải thiện khả năng thích nghi với môi 
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trường. Tuy nhiên, việc kết hợp các dòng có ảnh hưởng di truyền cộng gộp khác nhau 

có thể tạo ra tái tổ hợp di truyền có lợi giúp nâng cao hiệu quả chọn lọc (Gjedrem, 

2005). Việc chọn lọc các cá thể tốt nhất với mức độ tối thiểu từ các dòng có ảnh 

hưởng di truyền cộng gộp thấp (kể cả dòng nuôi và hoang dã), giúp duy trì đa dạng 

di truyền cao cho quần đàn ban đầu. Vì vậy, hai dòng thuần Quảng Ninh và Đài Loan 

vẫn đóng vai trò quan trọng trong thành lập quần đàn ban đầu phục vụ chọn giống. 

Các dòng lai cho thấy ảnh hưởng di truyền cộng gộp biến động đáng kể đối 

với cả khối lượng thân và tỷ lệ sống giữa hai môi trường nuôi. Sự biến động này phản 

ánh tính phức tạp của quá trình tái tổ hợp di truyền khi lai tạo các dòng thuần có nền 

tảng di truyền khác nhau. Đồng thời, những khác biệt quan sát được cũng cho thấy 

mức độ tương thích di truyền giữa các dòng, qua đó quyết định khả năng biểu hiện 

tích cực hay tiêu cực của ảnh hưởng di truyền cộng gộp trong từng phép lai. 

Cụ thể, phép lai chéo giữa hai dòng thuần Khánh Hòa và Bà Rịa – Vũng Tàu, 

là các dòng có ảnh hưởng di truyền cộng gộp dương, đã thể hiện tiềm năng cải thiện 

đồng thời cả hai tính trạng mục tiêu. Phép lai này cho thấy mức tăng khối lượng thân 

dao động từ 6,180% đến 7,864% và cải thiện tỷ lệ sống từ 5,553% đến 10,201% ở cả 

hai môi trường nuôi. Kết quả này khẳng định hiệu quả của việc kết hợp các dòng 

thuần có ảnh hưởng di truyền cộng gộp dương, đồng thời xác định phép lai KV là 

ứng viên ưu tiên cho việc xây dựng quần đàn ban đầu trong chương trình chọn giống 

hàu sữa, hướng tới nâng cao đồng thời sinh trưởng và tỷ lệ sống. 

Ngược lại, các phép lai chéo giữa các dòng thuần Quảng Ninh và Đài Loan 

cho thấy ảnh hưởng di truyền cộng gộp âm rõ rệt đối với cả khối lượng thân, dao 

động từ −6,180% đến −7,864%, và tỷ lệ sống, từ −5,553% đến −10,201%, với sự 

khác biệt có ý nghĩa thống kê (P < 0,05) ở cả hai môi trường nuôi. Kết quả này cho 

thấy khi lai tạo các dòng thuần có ảnh hưởng di truyền cộng gộp thấp hoặc mức độ 

tương thích di truyền kém, hiệu quả cải thiện di truyền cộng gộp bị suy giảm đáng 

kể, dẫn đến sự sụt giảm đồng thời về sinh trưởng và tỷ lệ sống. Hiện tượng này phù 

hợp với các kết quả đã được ghi nhận trên cá rô phi vằn, trong đó các dòng không 

tương thích di truyền không mang lại cải thiện rõ rệt đối với các tính trạng chọn lọc 
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(Bentsen et al., 1998). Trên cơ sở đó, phép lai QT không được khuyến nghị sử dụng 

trong giai đoạn xây dựng quần đàn ban đầu G0. 

Xét từ góc độ chiến lược chọn giống, các dòng thuần V và K không chỉ nổi 

bật về giá trị ảnh hưởng di truyền cộng gộp riêng lẻ mà còn đóng vai trò là nguồn gen 

cộng gộp chủ đạo trong chương trình chọn giống. Phần lớn các phép lai có sự tham 

gia của hai dòng này, bao gồm KV, VK, QV, VQ, VT và TV, đều biểu hiện ảnh 

hưởng di truyền cộng gộp dương đối với khối lượng thân và trong một số trường hợp 

là cả tỷ lệ sống. Điều này cho thấy ảnh hưởng di truyền cộng gộp của các dòng thuần 

có thể dự báo xu hướng biểu hiện của các dòng lai, qua đó cung cấp cơ sở khoa học 

quan trọng cho việc lựa chọn bố mẹ trong giai đoạn xây dựng quần đàn ban đầu G0 

của chương trình chọn giống hàu sữa. 

Ở các phép lai giữa các dòng còn lại, không bao gồm các phép lai KV và QT, 

ảnh hưởng di truyền cộng gộp thể hiện mức độ nhất quán cao hơn đối với tính trạng 

khối lượng thân so với tính trạng tỷ lệ sống khi so sánh giữa hai môi trường nuôi 

Long Sơn và Long Hòa. Cụ thể, các phép lai QV, VT, QK và KT đều biểu hiện giá 

trị ảnh hưởng di truyền cộng gộp dương cho khối lượng thân ở cả hai môi trường 

nuôi. Sự nhất quán này cho thấy biểu hiện của tính trạng khối lượng thân ít bị chi 

phối bởi sự thay đổi của điều kiện môi trường và phản ánh tương đối ổn định tiềm 

năng di truyền vốn có của từng phép lai, qua đó khẳng định vai trò quan trọng của 

thành phần di truyền cộng gộp đối với tính trạng sinh trưởng. 

Ngược lại, đối với tính trạng tỷ lệ sống, ảnh hưởng di truyền cộng gộp thể hiện 

sự biến động rõ rệt hơn giữa hai môi trường nuôi, cả về chiều hướng tác động lẫn 

mức độ ảnh hưởng. Một số phép lai có ảnh hưởng di truyền cộng gộp dương trong 

điều kiện nuôi tại Long Sơn nhưng lại chuyển sang giá trị âm tại Long Hòa. Kết quả 

này cho thấy tỷ lệ sống phụ thuộc mạnh vào điều kiện môi trường cụ thể và phản ánh 

sự tương tác rõ rệt giữa kiểu gen và môi trường đối với tính trạng này, cao hơn so với 

tính trạng khối lượng thân. Điều này đồng thời nhấn mạnh rằng việc đánh giá tỷ lệ 

sống trong một môi trường đơn lẻ là chưa đủ để phản ánh đầy đủ tiềm năng di truyền 

và khả năng thích nghi của các phép lai.
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Bảng 3.8. Ảnh hưởng di truyền cộng gộp ước tính đối với khối lượng thân và tỷ lệ sống của hàu sữa từ 16 phép lai ở hai 

môi trường 

 

  

Khối lượng thân  Tỷ lệ sống 

Long Sơn Long Hòa 2 môi trường  Long Sơn Long Hòa 2 môi trường 

Est. % Est. % Est. %  Est. % Est. % Est. % 

Trung bình 50,74 
 

11,39 
 

41,56 
 

 0,651 
 

0,20 
 

0,42 
 

Dòng thuần 
      

 
      

Q -3,971 -7,826 -0,521 -4,575 -3,007 -7,234  -0,056* -8,609 0,004* 2,194 -0,019* -4,358 

K 1,248* 2,459 0,316* 2,778 1,083 2,605  0,087 13,343 0,008* 3,872 0,024 5,536 

V 6,733 13,269 1,091 9,581 5,417 13,035  0,046 7,058 0,014* 7,234 0,034 7,892 

T -4,010 -7,902 -0,886 -7,784 -3,493 -8,406  -0,077 -11,792 -0,026* -13,300 -0,039 -9,070 

Dòng lai 
      

 
      

QK -1,362 -2,683 -0,102* -0,899 -0,962 -2,315  0,015* 2,367 0,006* 3,033 0,003* 0,589 

QV 1,381 2,722 0,285 2,503 1,205 2,900  -0,005* -0,775 0,009* 4,714 0,008* 1,767 

QT -3,991 -7,864 -0,704 -6,180 -3,250 -7,820  -0,066 -10,201 -0,011* -5,553 -0,029 -6,714 

KV 3,991 7,864 0,704 6,180 3,250 7,820  0,066 10,201 0,011* 5,553 0,029 6,714 

KT -1,381 -2,722 -0,285 -2,503 -1,205 -2,900  0,005* 0,775 -0,009* -4,714 -0,008* -1,767 

VT 1,362 2,683 0,102* 0,899 0,962 2,315  -0,015* -2,367 -0,006* -3,033 -0,003* -0,589 

Q: Quảng Ninh; K: Khánh Hòa, V: Bà Rịa – Vũng Tàu; T: Đài Loan; Est. (Estimate): giá trị ước tính; *: không có ý nghĩa thống kê (P > 0,05) và ngược lại (P 

< 0,05). 
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Việc phân tích đồng thời ảnh hưởng di truyền cộng gộp của cả hai tính trạng 

trên toàn bộ 16 phép lai cho thấy khối lượng thân là tính trạng chịu chi phối mạnh và 

ổn định hơn bởi di truyền cộng gộp, trong khi tỷ lệ sống chịu tác động đáng kể của 

tương tác kiểu gen và môi trường. Trên cơ sở đó, các phép lai có ảnh hưởng di truyền 

cộng gộp dương và ổn định đối với khối lượng thân nhưng biến động đối với tỷ lệ 

sống, bao gồm các phép lai QV, VT, QK và KT, vẫn có giá trị trong chương trình 

chọn giống hướng tới sinh trưởng nhanh. Tuy nhiên, các phép lai này cần được đánh 

giá bổ sung trong nhiều điều kiện môi trường nuôi khác nhau trước khi đưa vào chọn 

lọc với cường độ cao, nhằm đảm bảo tính ổn định di truyền và hiệu quả ứng dụng 

trong thực tiễn sản xuất. 

Kết quả nghiên cứu này cũng phù hợp với các công bố trước đây trên các loài 

thủy sản khác. Trên cá rô phi vằn, Bentsen et al. (1998) báo cáo có sự phân bố rõ rệt 

ảnh hưởng di truyền cộng gộp giữa các dòng, với 36/64 dòng biểu hiện ảnh hưởng di 

truyền cộng gộp dương và 28/64 dòng biểu hiện ảnh hưởng di truyền cộng gộp âm. 

Tương tự, kết quả nghiên cứu của Thoa et al. (2016) cho thấy 2/4 dòng thuần và 3/4 

dòng lai thể hiện ảnh hưởng di truyền cộng gộp dương đối với cả khối lượng thân và 

tỷ lệ sống ở các môi trường khác nhau. Trên tôm càng xanh, Thanh et al. (2010) và 

Pillai et al. (2011) công bố 2/3 dòng thuần và 1/3 dòng lai biểu hiện ảnh hưởng di 

truyền cộng gộp dương đối với các tính trạng sinh trưởng. Trên hàu sữa ở miền Bắc 

Việt Nam, In et al. (2017) cũng chỉ ra rằng 1/3 dòng thuần và 2/3 dòng lai có ảnh 

hưởng di truyền cộng gộp dương cho khối lượng thân, tuy nhiên ảnh hưởng di truyền 

cộng gộp dương cũng chỉ xuất hiện trong một số dòng lai nhất định, tác giả cũng nhấn 

mạnh sự phụ thuộc của ảnh hưởng di truyền cộng gộp vào sự tương tác di truyền giữa 

các dòng và bị tác động bởi các môi trường. Chen et al. (2021) báo cáo 3/6 dòng lai 

biểu hiện ảnh hưởng di truyền cộng gộp dương cho khối lượng thân trên trai ngọc 

(Pinctada fucata). Các nghiên cứu trên cũng đều cho thấy ảnh hưởng di truyền cộng 

gộp dương có thể mang lại cải thiện về khối lượng thân và tỷ lệ sống, nhưng không 
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phải tất cả các dòng lai đều thể hiện cải thiện đồng đều, do đó sự kết hợp giữa ảnh 

hưởng di truyền cộng gộp của dòng thuần và dòng lai rất quan trọng. 

Các kết quả nghiên cứu phân tích ảnh hưởng di truyền cộng gộp cho thấy tiềm 

năng của các phép lai trong việc cải thiện khối lượng thân và tỷ lệ sống của hàu sữa. 

Dòng Bà Rịa – Vũng Tàu và Khánh Hòa thể hiện tiềm năng cải thiện khối lượng thân 

và tỷ lệ sống, đặc biệt là dòng Bà Rịa – Vũng Tàu với ảnh hưởng di truyền cộng gộp 

dương cao và ổn định ở cả hai môi trường, là ứng viên nổi bật cho chọn lọc sinh 

trưởng nhanh. Dòng Khánh Hòa, tuy ảnh hưởng di truyền cộng gộp khối lượng thân 

thấp hơn, nhưng giá trị này lại cao nhất đối với tỷ lệ sống tại Long Sơn, phù hợp để 

cải thiện sức sống. Hai dòng Quảng Ninh và Đài Loan có ảnh hưởng di truyền cộng 

gôp âm ở cả hai tính trạng nhưng vẫn đóng vai trò quan trọng nhằm duy trì mức độ 

đa dạng di truyền cao (Mục 3.1.2.2, Trang 56) và có thể tạo ra tái tổ hợp di truyền có 

lợi trong chọn lọc dài hạn phục vụ chọn giống. 

Vì vậy, việc lựa chọn phép lai tối ưu khi xây dựng quần đàn ban đầu G0 để đạt 

được mục tiêu chọn giống cần dựa trên kết quả ảnh hưởng di truyền cộng gộp của cả 

hai tính trạng khối lượng thân và tỷ lệ sống. Trong đó, các phép lai có ảnh hưởng di 

truyền cộng gộp dương và ổn định từ các dòng thuần V, K và dòng lai như KV, VK, 

QV, VQ, VT, TV cần được ưu tiên chọn lựa nhằm tối đa hóa hiệu quả chọn lọc cho 

sinh trưởng nhanh. Đồng thời, sự cần thiết vẫn duy trì một tỉ lệ cá thể từ các dòng ảnh 

hưởng di truyền cộng gộp âm như Q và T và dòng lai từ hai dòng này như QK, KQ, 

KT và TK để bảo tồn đa dạng di truyền và tạo cơ hội xuất hiện tái tổ hợp có lợi trong 

các thế hệ sau. Cách tiếp cận này giúp quần đàn G0 vừa đạt mục tiêu cải thiện di 

truyền trong ngắn hạn vừa tạo nền tảng vững chắc cho hiệu quả sản xuất và chọn 

giống dài hạn cho nhiều môi trường khác nhau. 

3.2.4.2. Ảnh hưởng con mẹ 

Ảnh hưởng con mẹ (M) đối với hai tính trạng khối lượng thân và tỷ lệ sống có 

sự khác biệt đáng kể giữa các dòng thuần và dòng lai trong cả hai môi trường nuôi 

(Bảng 3.9). Trong số bốn dòng thuần, dòng Quảng Ninh và Đài Loan biểu hiện ảnh 
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hưởng con mẹ dương đối với khối lượng thân ở cả hai môi trường nuôi và cao nhất ở 

Long Sơn lần lượt là 3,472% và 1,815% (P < 0,05), cho thấy vai trò tích cực của cá 

thể mẹ trong cải thiện sinh trưởng. Ngược lại, dòng Khánh Hòa và Bà Rịa – Vũng 

Tàu biểu hiện ảnh hưởng con mẹ âm (-0,861 tới -3,592%), riêng dòng Khánh Hòa 

dương nhẹ (0,513%) (P > 0,05) ở Long Hòa. Điều này phù hợp với báo cáo trước 

đây trên cá rô phi vằn, trong đó ảnh hưởng con mẹ có thể thay đổi theo dòng và điều 

kiện môi trường, chỉ ra ảnh hưởng tiêu cực của dòng mẹ đến sự phát triển của thế hệ 

con (Bentsen et al., 1998; Thoa et al., 2016). 

Ảnh hưởng con mẹ là khác biệt lên khối lượng thân và tỷ lệ sống. Kết quả cả 

hai môi trường thì dòng Khánh Hòa và Đài Loan biểu hiện ảnh hưởng con mẹ dương 

(5,476 tới 8,325%), tuy nhiên chỉ có dòng Khánh Hòa dương ở cả hai môi trường, 

trong khi dòng Đài Loan dương ở Long Sơn nhưng âm ở Long Hòa. Hai dòng Quảng 

Ninh và Bà Rịa – Vũng Tàu biểu hiện ảnh hưởng con mẹ âm ở kết quả tổng hợp hai 

môi trường, âm lớn nhất là ở tỷ lệ sống (-11,033%) của dòng Bà Rịa – Vũng Tàu, đặc 

biệt ở môi trường Long Sơn (-11,394%), phản ánh nguy cơ giảm tỷ lệ sống khi sử 

dụng dòng này làm mẹ. Đáng chú ý, dòng Quảng Ninh có ảnh hưởng con mẹ dương 

đối với khối lượng thân, lại âm đối với tỷ lệ sống và không đồng nhất giữa Long Sơn 

(âm) và Long Hòa (dương), cho thấy tính trạng này chịu ảnh hưởng phức tạp và không 

đồng nhất từ dòng mẹ. 

Ở các dòng lai, sự biểu hiện của ảnh hưởng con mẹ cho thấy tính định hướng 

rõ rệt phụ thuộc vào sự kết hợp dòng thuần. Các dòng lai ở các phép lai xuôi ngược 

QK, KQ, QT, TQ và KT, TK được kết hợp giữa dòng Quảng Ninh hoặc Đài Loan với 

dòng Khánh Hòa, đều cho ảnh hưởng con mẹ dương ở cả hai tính trạng khối lượng 

thân và tỷ lệ sống, trong đó QT, TQ đạt giá trị cao nhất lần lượt là 2,644% và 1,354%. 

Ngược lại, phép lai KT, TK có biểu hiện ảnh hưởng con mẹ dương trung bình với 

khối lượng thân nhưng dương cao nhất đối với tỷ lệ sống (6,901%). Điều này khẳng 

định vai trò tích cực của dòng mẹ Quảng Ninh và Đài Loan trong việc cải thiện cả 

sinh trưởng và tỷ lệ sống khi phối với dòng có tiềm năng di truyền cộng gộp tốt như 

dòng Khánh Hòa.  
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Bảng 3.9. Ảnh hưởng con mẹ đối với khối lượng thân và tỷ lệ sống của hàu sữa từ 16 phép lai ở hai môi trường nuôi 

 

  

Khối lượng thân  Tỷ lệ sống 

Long Sơn Long Hòa 2 môi trường  Long Sơn Long Hòa 2 môi trường 

Est. % Est. % Est. %  Est. % Est. % Est. % 

Trung bình 50,74 
 

11,39 
 

41,56 
 

 0,651 
 

0,20 
 

0,42 
 

Dòng thuần              

Q 1,762 3,472 0,175* 1,535 1,377 3,313  -0,024* -3,739 0,003* 1,262 -0,012* -2,768 

K -0,861* -1,696* 0,058* 0,513 -0,683* -1,644  0,053 8,078 0,013* 6,629 0,035 8,325 

V -1,823 -3,592 -0,354 -3,105 -1,399 -3,365  -0,074 -11,394 -0,014* -7,124 -0,047 -11,033 

T 0,921* 1,815* 0,12* 1,057 0,705* 1,696  0,046 7,056 -0,002* -0,768 0,023 5,476 

 Dòng lai 
      

 
      

QK 0,451* 0,888* 0,117* 1,024 0,347* 0,835  0,014* 2,169 0,008* 3,946 0,012 2,778 

QV -0,03* -0,06* -0,089* -0,785 -0,011* -0,026  -0,049 -7,567 -0,006* -2,931 -0,029 -6,901 

QT 1,342 2,644 0,148* 1,296 1,041 2,504  0,011* 1,658 0* 0,247 0,006* 1,354 

KV -1,342 -2,644 -0,148* -1,296 -1,041 -2,504  -0,011* -1,658 0* -0,247 -0,006* -1,354 

KT 0,030* 0,060* 0,089* 0,785 0,011* 0,026  0,049 7,567 0,006* 2,931 0,029 6,901 

VT -0,451* -0,888* -0,117* -1,024 -0,347* -0,835  -0,014* -2,169 -0,008* -3,946 -0,012 -2,778 

Q: Quảng Ninh; K: Khánh Hòa, V: Bà Rịa – Vũng Tàu; T: Đài Loan; Est. (Estimate): giá trị ước tính; *: không có ý nghĩa thống kê (P > 0,05) và ngược lại (P 

< 0,05). 
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Các kết quả này cũng cho thấy việc lựa chọn dòng mẹ có ảnh hưởng con mẹ 

tích cực là yếu tố quan trọng trong thiết kế phép lai. Ngược lại, các phép lai sử dụng 

dòng Bà Rịa – Vũng Tàu như QV, QV và VT, TV đều có ảnh hưởng con mẹ âm 

đối với cả hai tính trạng, cho thấy dòng này không phải là lựa chọn tối ưu cho vai 

trò dòng mẹ trong chọn giống hàu sữa. Phép lai KV, VK (có ảnh hưởng di truyền 

cộng gộp dương cao nhất) cũng đáng lưu ý khi thể hiện ảnh hưởng con mẹ âm lớn 

nhất (-2,504% đối với khối lượng thân và -1,354% đối với tỷ lệ sống) ở tất cả các 

môi trường, phản ánh sự kết hợp giữa hai dòng có ảnh hưởng con mẹ âm có thể 

làm suy giảm đáng kể hiệu quả sinh trưởng và tỷ lệ sống của thế hệ con.  

Khi so sánh kết quả này với các loài thủy sản khác, xu hướng tương tự cũng 

được ghi nhận. Ví dụ, trên cá rô phi vằn (O. niloticus), Thoa et al. (2016) ghi nhận 

ảnh hưởng con mẹ dương chỉ xuất hiện ở một số dòng, trong khi phần lớn các dòng 

thể hiện ảnh hưởng con mẹ âm cho tỷ lệ sống. Trên trai ngọc (Pinctada fucata) ở 

Trung Quốc và hàu sữa miền Bắc (Việt Nam), ảnh hưởng con mẹ cũng cho thấy sự 

biến động lớn giữa các dòng và môi trường nuôi (Chen et al., 2021; In et al., 2017), 

điều này làm nổi bật vai trò của tương tác kiểu gen và môi trường trong đánh giá 

ảnh hưởng con mẹ. 

Từ kết quả nghiên cứu ảnh hưởng di truyền cộng gộp và ảnh hưởng con mẹ 

cho thấy những mối quan hệ không đồng nhất. Dòng Khánh Hòa và Bà Rịa – Vũng 

Tàu có ảnh hưởng di truyền cộng gộp dương cao đối với khối lượng thân nhưng 

ảnh hưởng con mẹ âm và ngược lại ở dòng Quảng Ninh và Đài Loan. Gjedrem 

(2005) đã chỉ ra rằng ảnh hưởng di truyền cộng gộp là yếu tố chủ đạo cho biểu hiện 

của tính trạng bền vững qua thế hệ, nhưng ảnh hưởng con mẹ bao gồm cả thành 

phần di truyền không cộng gộp như chất lượng trứng, năng lực sinh sản hoặc khả 

năng truyền dưỡng chất cũng đóng góp vào cải thiện chất lượng con giống. Do đó, 

ảnh hưởng con mẹ nên được xem là yếu tố hỗ trợ trong thiết kế phép lai, thay vì là 
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chỉ tiêu chọn lọc chính. Sự kết hợp giữa ảnh hưởng con mẹ tích cực và ảnh hưởng 

di truyền cộng gộp cao ở các dòng bố mẹ cho thấy tiềm năng cải thiện biểu hiện 

kiểu hình ở thế hệ lai, tuy nhiên mức độ đóng góp của thành phần di truyền không 

cộng gộp vẫn chưa rõ ràng. Do đó, việc phân tích ưu thế lai trong các phép lai này 

là cần thiết để làm rõ cơ chế di truyền chi phối hiệu quả lai tạo để có thể kế hoạch 

hiệu quả trong xây dựng quần đàn ban đầu G0 cho chương trình chọn giống 

3.2.4.3. Ảnh hưởng ưu thế lai 

Ưu thế lai (D) (Bảng 3.10) có tương quan trực tiếp với ảnh hưởng di truyền 

cộng gộp (Bảng 3.8), thể hiện qua sự thiếu đồng nhất giữa hai thành phần di truyền 

này. Trong đó các phép lai có ảnh hưởng di truyền cộng gộp dương không đồng 

thời biểu hiện ưu thế lai dương, đặc biệt đối với tính trạng khối lượng thân. Điều 

này cho thấy di truyền cộng gộp và không cộng gộp đóng vai trò khác nhau và có 

thể không đồng thời đóng góp tích cực trong quần thể nghiên cứu, cần được ước 

tính tách biệt, ước tính rõ ràng trong quá trình triển khai chương trình chọn giống. 

Ưu thế lai biểu hiện âm rõ rệt đối với khối lượng thân ở toàn bộ các dòng 

thuần và dòng lai và dương ở một số ít dòng đối với tỷ lệ sống khi ước tính riêng 

rẽ và gộp chung cho cả hai môi trường nuôi Long Sơn và Long Hòa (Bảng 3.10). 

Giá trị ưu thế lai đối với khối lượng thân dao động từ –0,337 đến –11,477% ở tất 

cả các dòng khảo sát. Đối với tỷ lệ sống, giá trị ưu thế lai chủ yếu mang giá trị âm 

(–19,907 đến –1,414%) ở 3/4 dòng thuần và 4/6 dòng lai; chỉ ghi nhận giá trị dương 

ở 1/4 dòng thuần và 2/6 dòng lai, với biên độ từ 1,092 đến 21,128%. Các kết quả 

này phản ánh mức ưu thế lai thấp, không ổn định và thiếu nhất quán giữa các phép 

lai, cho thấy hiệu quả lai tạo ngắn hạn đối với sinh trưởng và khả năng sống sót của 

thế hệ con lai F1 là hạn chế trong điều kiện nghiên cứu. 
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Bảng 3.10. Ảnh hưởng ưu thế lai đối với khối lượng thân và tỷ lệ sống của hàu sữa từ 16 phép lai ở hai môi trường nuôi 

 

 
 

Khối lượng thân  Tỷ lệ sống 

Long Sơn Long Hòa 2 môi trường  Long Sơn Long Hòa 2 môi trường 

Est. % Est. % Est. %  Est. % Est. % Est. % 

Trung bình 50,74 - 11,39 - 41,56 -  0,651 - 0,20 - 0,42 - 

Dòng thuần 
      

 0 
     

Q -1,860 -3,666 -0,162* -1,425 -1,231* -2,963  0,044* 6,806 0,028* 14,06 0,018* 4,123 

K -4,420 -8,709 -0,707 -6,208 -3,299 -7,937  -0,015 -2,318 0,012 5,938 -0,022 -5,157 

V -6,320 -12,454 -0,920 -8,078 -4,770 -11,477  -0,079 -12,138 -0,008 -4,228 -0,066 -15,602 

T -2,002* -3,945 -0,038* -0,337 -1,149* -2,764  0,007* 1,092 0,020* 10,264 -0,015* -3,494 

Dòng lai 
      

 
      

QK -5,323 -10,489 -0,957 -8,406 -4,029 -9,693  0,072 11,038 0,042 21,128 0,036 8,363 

QV -2,821 -5,560 -0,182* -1,598 -1,921 -4,623  0,017 2,602 0,012* 6,153 -0,009* -2,120 

QT -1,408* -2,776 0,132* 1,155 -0,751* -1,807  0,03* 4,684 0,034* 17,091 0,008* 1,767 

KV -3,743 -7,376 -0,601 -5,273 -2,783 -6,697  -0,096 -14,711 -0,011 -5,722 -0,072 -16,886 

KT -2,946 -5,805 -0,247* -2,166 -2,001 -4,815  0,024 3,614 0,012* 6,280 -0,006* -1,414 

VT -5,661 -11,156 -0,886 -7,783 -4,187 -10,076  -0,111 -17,065 -0,012 -5,880 -0,084 -19,907 

Q: Quảng Ninh; K: Khánh Hòa, V: Bà Rịa – Vũng Tàu; T: Đài Loan; Est. (Estimate): giá trị ước tính; *: không có ý nghĩa thống kê (P > 0,05) và ngược lại (P 

< 0,05). 
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So sánh với các nghiên cứu trước đây cho thấy giá trị ưu thế lai trong nghiên 

cứu này thấp hơn rõ rệt so với nhiều loài thủy sản khác. Trên bào ngư Haliotis discus 

hannai, Deng et al. (2010) ghi nhận ưu thế lai khối lượng thân dao động rộng từ –1,7 

đến 44,8%, trong đó phần lớn các phép lai biểu hiện ưu thế lai dương. Trong nghiên 

cứu trên hàu sữa tại miền Bắc Việt Nam, In et al. (2017) cũng báo cáo ưu thế lai khối 

lượng thân chủ yếu mang giá trị dương (3,03–8,60%), trong khi các giá trị âm chỉ 

xuất hiện ở một số ít phép lai và với biên độ nhỏ. Ở cá rô phi vằn (Oreochromis 

niloticus), Bentsen et al. (1998) cho thấy đa số các dòng lai có ưu thế lai dương với 

giá trị trung bình khoảng 0–10%. Tuy nhiên, một số nghiên cứu cũng ghi nhận sự 

biến động lớn và tồn tại ưu thế lai âm, như trên cá rô phi (Thoa et al., 2016) hoặc cá 

rô hu (Labeo rohita) (Gjerde et al., 2002). Đối với tôm càng xanh (Macrobrachium 

rosenbergii), các nghiên cứu của Thanh et al. (2010) và Pillai et al. (2021) cho thấy 

ưu thế lai chỉ ở mức thấp đến trung bình (3–9%) và thấp hơn so với ảnh hưởng di 

truyền cộng gộp. 

So với các nghiên cứu đã công bố, ưu thế lai quan sát được trong nghiên cứu 

này không chỉ thấp về mặt giá trị tuyệt đối mà còn thiếu tính ổn định giữa các phép 

lai, đặc biệt đối với tính trạng khối lượng thân. Cụ thể, ưu thế lai âm được ghi nhận 

đồng loạt ở cả sáu cặp phép lai xuôi – ngược đối với khối lượng thân, cho thấy hiện 

tượng dị hợp tử vượt trội không đóng vai trò đáng kể trong việc cải thiện sinh trưởng 

của hàu sữa trong điều kiện nghiên cứu. Đáng chú ý, nhiều phép lai trong số này vẫn 

thể hiện ảnh hưởng di truyền cộng gộp dương, phản ánh rằng tiềm năng sinh trưởng 

chủ yếu được quyết định bởi giá trị di truyền cộng gộp của các dòng bố mẹ, thay vì 

bởi các hiệu ứng di truyền không cộng gộp phát sinh ở thế hệ lai. 

Kết quả này cho thấy sinh trưởng của hàu sữa chịu chi phối chủ yếu bởi các alen 

có tác động cộng gộp, vốn có thể được tích lũy và duy trì ổn định qua các thế hệ thông 

qua chọn lọc, trong khi ảnh hưởng tính trội ưu thế lai không ổn định và không lặp lại 

giữa các phép lai. Do đó, việc sử dụng ưu thế lai làm tiêu chí chính để lựa chọn các 

phép lai ưu tiên trong sản xuất hoặc làm cơ sở cho chiến lược chọn giống dài hạn là 
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không phù hợp. Thay vào đó, các chương trình chọn giống hàu sữa nên tập trung vào 

việc khai thác và tích lũy giá trị di truyền cộng gộp thông qua chọn lọc gia đình hoặc 

chọn lọc kết hợp, nhằm đạt được cải thiện sinh trưởng bền vững và có khả năng dự 

báo cao trong các thế hệ tiếp theo. 

Một nguyên nhân quan trọng có thể xuất phát từ đặc điểm di truyền nội tại của 

vật liệu bố mẹ, trong đó các dòng có mức độ phân hóa di truyền thấp và nguồn gốc 

địa lý tương đối gần, làm hạn chế khả năng biểu hiện dị hợp tử vượt trội. Bên cạnh 

đó, điều kiện sinh thái nhiệt đới gió mùa của Nam Bộ nhiều khả năng đóng vai trò 

quyết định trong việc làm suy giảm và không ổn định biểu hiện ưu thế lai. Hàu sữa 

tại khu vực này phải đối mặt với nhiệt độ nước cao quanh năm, biên độ dao động 

nhiệt và độ mặn lớn theo mùa, nguồn thực vật phù du biến động mạnh, cùng với áp 

lực sinh học cao từ địch hại và mầm bệnh. Các yếu tố này có thể làm gia tăng các yếu 

tố bất lợi của môi trường, qua đó làm suy giảm biểu hiện của các ảnh hưởng di truyền 

không cộng gộp. Các biểu hiện ưu thế lai này phù hợp với các nhận định của Falconer 

& Mackay (1996) và Gjedrem (2005), theo đó ưu thế lai thường biểu hiện rõ hơn 

trong các hệ thống có mức phân hóa di truyền cao và môi trường ổn định, trong khi 

ở các điều kiện môi trường biến động mạnh, ảnh hưởng di truyền cộng gộp có xu 

hướng chi phối biểu hiện kiểu hình. Do đó, việc ghi nhận ưu thế lai thấp và không ổn 

định trong nghiên cứu này không chỉ phản ánh đặc điểm di truyền của quần thể bố 

mẹ, mà còn cho thấy sự khác biệt mang tính hệ thống giữa điều kiện sinh thái nhiệt 

đới Nam Bộ và các vùng ôn đới, cận nhiệt đới, nơi ưu thế lai thường được báo cáo rõ 

ràng hơn. 

Từ 16 phép lai được đánh giá, trái ngược với kết quả ảnh hưởng di truyền cộng 

gộp ổn định ở một nhóm dòng thuần và dòng lai, không tồn tại một nhóm phép lai có 

ưu thế lai ổn định cho cả sinh trưởng và tỷ lệ sống cho mục đích sản xuất thương mại. 

Điều này khẳng định rằng chiến lược phát triển hàu sữa tại điều kiện nhiệt đới Nam 

Bộ không nên theo hướng sản xuất dựa trên con lai F1, mà cần tập trung vào chọn 
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lọc trong quần đàn nền dựa trên di truyền cộng gộp, nhằm đảm bảo hiệu quả di truyền 

bền vững qua nhiều thế hệ. 

Tổng hợp các kết quả trên cho thấy, trong điều kiện tại vùng nhiệt đới gió mùa 

Nam Bộ, ưu thế lai không phải là cơ chế di truyền chủ đạo đối với sinh trưởng và tỷ 

lệ sống của hàu sữa. Ngược lại, chiến lược chọn giống dựa trên khai thác ảnh hưởng 

di truyền cộng gộp thông qua chọn lọc gia đình và cá thể được xem là hướng tiếp cận 

phù hợp và bền vững hơn, so với việc kỳ vọng vào ưu thế lai, một cơ chế có biểu hiện 

không ổn định và dễ bị suy giảm bởi biến động môi trường. Do đó, từ các phân tích 

mối liên hệ giữa ảnh hưởng di truyền cộng gộp, ưu thế lai và ảnh hưởng con mẹ giúp 

nghiên cứu không chỉ mang ý nghĩa giải thích số liệu, mà còn là cơ sở khoa học trực 

tiếp để thiết kế phương án chọn lọc quần đàn ban đầu G0 và định hình chiến lược 

chọn lọc dài hạn ưu tiên chọn lọc dòng và gia đình dựa trên ảnh hưởng di truyền cộng 

gộp thay vì khai thác ưu thế lai ngắn hạn trong điều kiện nhiệt đới gió mùa Nam Bộ. 

3.2.5. Chọn lọc quần đàn ban đầu hàu sữa G0 

Từ các kết quả nghiên cứu và thảo luận, quần đàn ban đầu G0 được xây dựng 

dựa trên tổng hợp ảnh hưởng di truyền cộng gộp của các dòng thuần và dòng lai, kết 

hợp với thông tin đa dạng và cấu trúc di truyền của vật liệu ban đầu. Phương án chọn 

lọc hướng tới ba mục tiêu chính: (i) cải thiện khối lượng thân và duy trì tỷ lệ sống ổn 

định, (ii) duy trì đa dạng di truyền dài hạn và (iii) giảm thiểu nguy cơ cận huyết và 

thắt cổ chai di truyền, phù hợp với các khuyến nghị trong các chương trình chọn giống 

nhuyễn thể (Bentsen et al., 1998; Evans & Langdon, 2006; Dégremont et al., 2007; 

Thoa et al., 2016). 

Trong bốn dòng thuần, dòng Bà Rịa – Vũng Tàu được xác định là dòng trụ cột 

nhờ ảnh hưởng di truyền cộng gộp dương cao nhất cho cả hai tính trạng chính, với 

giá trị 13,3% đối với khối lượng thân và 7,9% đối với tỷ lệ sống, nhất quán trong tất 

cả các phép lai và ở cả hai môi trường nuôi. Đồng thời, dòng này sở hữu nguồn alen 

phong phú nhất (Pa = 17), cho thấy tiềm năng lớn trong cải thiện sinh trưởng. Mặc dù 

có dấu hiệu thiếu hụt dị hợp tử và hệ số cận huyết tương đối cao (Fis = 0,30), ưu thế 

vượt trội về ảnh hưởng di truyền cộng gộp khiến dòng Bà Rịa – Vũng Tàu được ưu 
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tiên tỷ lệ đóng góp cao nhất (35%) trong quần đàn G0 nhằm đáp ứng mục tiêu trọng 

tâm là tăng trưởng nhanh trong điều kiện nhiệt đới gió mùa Nam Bộ. 

Dòng Khánh Hòa thể hiện ảnh hưởng di truyền cộng gộp dương và ổn định 

cho cả khối lượng thân (2,6%) và tỷ lệ sống (5,5%), đồng thời có hệ số cận huyết thấp 

nhất trong bốn dòng (Fis = 0,04) và mức dị hợp tử quan sát và kỳ vọng cân bằng. Cấu 

trúc di truyền ổn định và sự khác biệt di truyền rõ rệt với các dòng khác giúp dòng 

này đóng vai trò nền tảng di truyền vững chắc cho chương trình chọn giống. Do đó, 

dòng Khánh Hòa được duy trì tỷ lệ đóng góp 30% trong quần đàn G0. 

Dòng Đài Loan có ảnh hưởng di truyền cộng gộp âm đối với cả khối lượng 

thân (–8,4%) và tỷ lệ sống (–9,1%), nhưng lại có mức phân hóa di truyền cao hơn so 

với các dòng khác (Fst = 0,068–0,093) và hệ số cận huyết thấp. Với nguồn gốc nhập 

nội từ vùng cận nhiệt đới, dòng này mang đặc điểm di truyền khác biệt, có giá trị 

trong việc bổ sung biến dị di truyền và duy trì tính phong phú alen trong dài hạn. Vì 

vậy, dòng Đài Loan được đề xuất duy trì tỷ lệ đóng góp trung bình (20%) trong G0. 

Dòng Quảng Ninh có ảnh hưởng di truyền cộng gộp âm cho sinh trưởng (–

7,2%) và tỷ lệ sống (–4,4%), nhưng lại thể hiện ảnh hưởng con mẹ dương cao nhất 

đối với khối lượng thân (~3,5%) và mức đa dạng di truyền tương đối tốt. Dòng này 

có dấu hiệu pha trộn di truyền với các dòng còn lại, đóng vai trò như một cầu nối di 

truyền, góp phần hạn chế phân mảnh quần đàn. Do đó, dòng Quảng Ninh được duy 

trì tỷ lệ đóng góp thấp nhất (15%), vừa bổ sung alen đa dạng vừa tận dụng ảnh hưởng 

con mẹ có lợi. 

Bên cạnh các dòng thuần, một số dòng lai khác dòng được ưu tiên bổ sung vào 

quần đàn G0 dựa trên ảnh hưởng di truyền cộng gộp dương và biểu hiện vượt trội về 

khối lượng thân và/hoặc tỷ lệ sống. Đặc biệt, các phép lai giữa Khánh Hòa × Bà Rịa 

– Vũng Tàu (KV/VK) và Quảng Ninh × Bà Rịa – Vũng Tàu (QV/VQ) cho thấy ảnh 

hưởng di truyền cộng gộp dương cao và ổn định trong cả hai môi trường nuôi, được 

lựa chọn với số lượng cá thể lớn. Một số phép lai khác, dù chỉ cải thiện một tính trạng 

(sinh trưởng hoặc tỷ lệ sống), vẫn được giữ lại nhằm cân bằng hiệu suất sản xuất và 
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duy trì biến dị di truyền, trong khi các phép lai có ảnh hưởng di truyền cộng gộp âm 

rõ rệt cho cả hai tính trạng chính không được đưa vào G0. 

Tổng hợp lại, quần đàn ban đầu G0 được thành lập từ 1.000 cá thể có khối 

lượng thân cao nhất, bao gồm bốn dòng thuần và các dòng lai được chọn lọc, với tỷ 

lệ đóng góp lần lượt là 35% Bà Rịa – Vũng Tàu, 30% Khánh Hòa, 20% Đài Loan và 

15% Quảng Ninh từ tất cả các phép phối nội dòng và phép lai khác dòng được chọn 

lựa. Cấu trúc này cho phép khai thác tối đa ảnh hưởng di truyền cộng gộp của các 

dòng ưu tú, đồng thời bảo tồn và cân bằng đa dạng di truyền, tạo nền tảng vững chắc 

và bền vững cho phối ghép các gia đình chọn giống thế hệ G1.  

3.3.  Khả năng di truyền và biểu hiện sinh trưởng hàu sữa chọn giống thế hệ G1 

3.3.1. Khả năng thành thục và sinh sản hàu sữa bố mẹ thế hệ G0 

Tổng cộng 124 cá thể hàu bố mẹ G0 (44 con đực và 80 con cái) được ghép 

phối thành công, tạo ra 80 gia đình full-sib và half-sib G1 và nuôi đến kích cỡ đủ điều 

kiện đánh dấu. Khối lượng thân và kích thước vỏ của hàu bố mẹ G0 đạt tiêu chuẩn 

làm bố mẹ cho chọn giống G1, cho thấy các cá thể này đáp ứng đầy đủ tiêu chuẩn 

hình thái sử dụng làm hàu bố mẹ trong sản xuất giống. 

 

Hình 3.12. Tỷ lệ thành thục của hàu sữa bố mẹ G0 
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Tỷ lệ thành thục sinh dục của hàu bố mẹ G0 sau giai đoạn nuôi vỗ đạt từ 57,41–

62,50% ở hàu cái và 59,38–68,85% ở hàu đực (Hình 3.12). Các giá trị này tương 

đồng với kết quả trước đó ghi nhận trên hàu bố mẹ vật liệu ban đầu (VLBĐ) sử dụng 

cho sản xuất thế hệ G0, với tỷ lệ thành thục đạt khoảng 60–70% (Mục 3.2.1.1, Trang 

65 ở trên). Kết quả này cũng phù hợp với các nghiên cứu trước đây trên hàu sữa nuôi 

vỗ trong điều kiện nhân tạo tại Bồ Đào Nha (55-72%) (Massapina et al., 1999; Anjos 

et al., 2017). Điều này cho thấy quy trình nuôi vỗ áp dụng trong nghiên cứu này đảm 

bảo được điều kiện dinh dưỡng và môi trường phù hợp để kích thích sự phát triển 

tuyến sinh dục và đạt được tỷ lệ thành thục ổn định, tương đương với các nghiên cứu 

quốc tế. 

Về khả năng sinh sản hàu bố mẹ G0 (Hình 3.13), hàu cái có sức sinh sản đạt 

10,18 ± 2,06 triệu trứng/con, tương đương với sức sinh sản đã được ghi nhận trước 

đó trên hàu bố mẹ các dòng vật liệu ban đầu (Mục 3.2.1.2, Trang 67 của Nội dung 1 

ở trên) và phù hợp với các nghiên cứu về đặc điểm sinh sản của hàu sữa nuôi vỗ trong 

điều kiện nhân tạo ở các nước châu Âu. Massapina et al. (1999) báo cáo sức sinh sản 

của hàu cái dao động từ 8–12 triệu trứng/con, trong khi Anjos et al. (2017) ghi nhận 

giá trị trung bình 9,5–11,8 triệu trứng/con. Ngoài ra, kết quả này cao hơn đáng kể so 

với nghiên cứu của Huvet et al. (2002) trên hàu C. gigas nuôi tại Pháp, nơi sức sinh 

sản trung bình chỉ đạt khoảng 7,2 ± 1,5 triệu trứng/con, có thể do sự khác biệt về loài, 

điều kiện môi trường nuôi vỗ và chế độ dinh dưỡng. 

Tỷ lệ thụ tinh (87,87 ± 2,19%) và tỷ lệ nở (80,77 ± 1,53%) cao và ổn định ở 

hàu bố mẹ G0 phản ánh chất lượng giao tử tốt và hiệu quả của quy trình nuôi vỗ và 

quản lý sinh sản trong chương trình chọn giống. Việc các chỉ tiêu này tương đồng với 

hàu bố mẹ vật liệu ban đầu cho thấy quá trình chọn lọc và hình thành quần đàn G0 

không làm suy giảm khả năng sinh sản, một yếu tố then chốt đối với tính bền vững 

của chương trình chọn giống dài hạn. So sánh với các nghiên cứu trước đây, tỷ lệ thụ 

tinh và tỷ lệ nở ghi nhận trong nghiên cứu này nằm ở ngưỡng cao của phổ giá trị đã 

được báo cáo cho hàu sữa và các loài hàu liên quan. Massapina et al. (1999) và Anjos 

et al. (2017) ghi nhận tỷ lệ thụ tinh đạt 85–90% và tỷ lệ nở 75–84% ở hàu sữa tại Bồ 

Đào Nha. Các giá trị này cũng cao hơn so với tỷ lệ nở 70–75% ghi nhận ở hàu TBD 
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tại Pháp (Huvet et al., 2002). Sự tương đồng và vượt trội này cho thấy khả năng sinh 

sản của hàu G0 được duy trì tốt ngay cả khi tập trung chọn lọc theo hướng cải thiện 

sinh trưởng và tỷ lệ sống, qua đó hạn chế nguy cơ đánh đổi bất lợi giữa các tính trạng 

sinh trưởng và sinh sản. 

 

Hình 3.13. Khả năng sinh sản của hàu sữa bố mẹ G0 

Các kết quả này cho thấy không có dấu hiệu suy giảm sức sinh sản do cận 

huyết ở giai đoạn G0, nhiều khả năng nhờ chiến lược xây dựng quần đàn ban đầu dựa 

trên đa dòng, đa nguồn gốc và tỷ lệ đóng góp cân bằng, phù hợp với các khuyến nghị 

trong chọn giống nhuyễn thể. Tỷ lệ nở cao còn phản ánh khả năng phát triển phôi tốt 

và sự phù hợp của quy trình kỹ thuật với điều kiện nuôi vỗ và ấp nở của hàu sữa trong 

môi trường nhiệt đới gió mùa Nam Bộ. 

3.3.2. Sinh trưởng và tỷ lệ sống các gia đình hàu sữa thế hệ G1 ở hai môi trường 

nuôi 

3.3.2.1. Đánh giá chất lượng nước và hàm lượng thực vật phù du 

Kết quả các chỉ tiêu chất lượng nước và thành phần thực vật phù du tại hai địa 

điểm nuôi cho thấy sự phù hợp cho hàu sữa sinh trưởng và phát triển (Bảng 3.11). 

Nhiệt độ nước tại cả hai địa điểm Long Sơn và Long Hòa đều ổn định và tương đương 

nhau (29,27–29,47°C), trong khoảng thích hợp cho sinh trưởng của hàu. Tại Long 

Sơn, độ mặn cao và ổn định hơn (31,6‰; CV = 3,93% so với 25,67‰); pH trung 
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bình cao hơn và ít biến động hơn (7,98 so với 7,67) và hàm lượng oxy hòa tan (DO) 

cũng cao hơn (6,31 ppm so với 5,46 ppm) so với ở Long Hòa. Hàm lượng NH₄/NH₃ 

và NO₂⁻ đều không phát hiện ở cả hai địa điểm. 

Bảng 3.11. Chất lượng nước tại hai môi trường nuôi đánh giá sinh trưởng hàu sữa G1 

Chỉ tiêu 
Long Sơn Long Hòa 

TB ± SD CV TB ± SD CV 

Nhiệt độ (0C) 29,47 ± 0,67b 2,26 29,27 ± 0,59b 2,03 

Độ mặn (‰) 31,60 ± 1,24a 3,93 25,67 ± 1,18b 4,58 

pH 7,98 ± 0,08b 0,97 7,67 ± 0,18b 2,33 

DO (ppm) 6,31 ± 0,11a 1,74 5,46 ± 0,33b 5,99 

NH4/NH3 -- - -- - 

NO2
- -- - -- - 

TSS (mg/L) 31,26 ± 20,02b 64,06 40,35 ± 34,76a 86,14 

Chlorophyll a (µg/L) 16,93 ± 9,62b 56,85 11,22 ± 9,64b 85,94 

Thành phần tảo (loài) 10,64 ± 3,14b 29,51 10,36 ± 3,29b 31,79 

Mật độ tảo (tb/L) 1.377,27 ± 2,549,55a 185,12 1.886,36 ± 4.955,73a 262,71 

TB: Trung bình; SD: độ lệch chuẩn; CV: hệ số biến thiên (%); tb/L: tế bào/Lít; -: không phát hiện, các giá trị 

trong cùng 1 hàng chứa chữ cái khác nhau là khác biệt có ý nghĩa thống kê (P < 0,05). 

Thành phần thực vật phù du được xác định khác biệt giữa hai vùng. Tại Long 

Sơn, giá trị trung bình tổng chất rắn lơ lửng (TSS = 31,26 mg/L, CV = 64,06%) và 

mật độ tảo (1.377,27 tb/L, CV = 185,12%) thấp hơn, nhưng ổn định hơn ở Long Hòa 

(TSS = 40,35 mg/L, CV = 86,14%; mật độ tảo = 1.886,36 tb/L, CV = 262,71%). Hàm 

lượng Chlorophyll a ở Long Sơn (16,93 µg/L, CV = 56,85%) lại cao hơn và cũng ổn 

định hơn so với Long Hòa (11,22 µg/L, CV = 85,94%). Số loài tảo trung bình tương 

đương nhau ở cả hai địa điểm (10,64 và 10,36 loài). Mật độ tảo tại Long Hòa cao hơn 

nhưng hàm lượng Chlorophyll a lại thấp hơn, nhiều khả năng do kích thước tế bào 

tảo tại Long Sơn lớn hơn so với Long Hòa, dẫn đến hàm lượng diệp lục tố trên đơn 

vị sinh khối cao hơn. 
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3.3.2.2. Sinh trưởng và tỷ lệ sống các gia đình hàu sữa thế hệ G1 

Sinh trưởng và tỷ lệ sống của các gia đình hàu sữa thế hệ G1 sau 183 ngày nuôi 

cho thấy sự khác biệt rõ rệt giữa hai môi trường nuôi Long Sơn và Long Hòa (Hình 

3.14). Tại Long Sơn, tổng số hàu thu hoạch đạt 4.124 cá thể với tỷ lệ sống trung bình 

51,55%, trong khi tại Long Hòa chỉ thu được 1.708 cá thể với tỷ lệ sống rất thấp, chỉ 

đạt 21,35%. Sự chênh lệch này phản ánh rõ rệt sự khác biệt về điều kiện môi trường 

và khả năng thích nghi của hàu sữa với từng địa điểm nuôi. Hệ số biến thiên (CV) 

của tỷ lệ sống tại Long Hòa đạt 66,12%, cao hơn đáng kể so với Long Sơn, cho thấy 

sự biến động lớn giữa các gia đình và nhấn mạnh tính bất ổn định của môi trường tại 

Long Hòa. 

 

Hình 3.14. Sinh trưởng và tỷ lệ sống của 80 gia đình hàu sữa G1 khi thu hoạch ở hai 

môi trường nuôi. Các giá trị được trình bày là trung bình ± sai số chuẩn; CV (%): hệ 

số biến thiên; W/SH/SL/SW/Sur: khối lượng thân/chiều cao/dài/rộng vỏ/tỷ lệ sống 

lúc thu hoạch. 

Khối lượng thân trung bình của hàu tại Long Hòa đạt 12,0 g/con, thấp hơn gần 

4,4 lần so với Long Sơn (52,21 g/con). Các chỉ tiêu kích thước vỏ bao gồm chiều cao 

vỏ, chiều dài vỏ và chiều rộng vỏ tại Long Hòa (45,9 mm, 30,2 mm, 19,0 mm) đều 

thấp hơn đáng kể so với Long Sơn (67,8 mm, 44,9 mm, 27,8 mm). Hệ số biến thiên 

cho khối lượng thân tại cả hai môi trường duy trì ở mức phổ biến (35,66–35,99%), 

trong khi các tính trạng kích thước vỏ có CV dao động từ 14,46 - 21,82%, phản ánh 
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sự ổn định tương đối của các tính trạng hình thái so với khối lượng thân. Kết quả sinh 

trưởng tại Long Sơn tương đồng, trong khi Long Hòa thấp hơn nhiều so với nghiên 

cứu trên hàu sữa của Vu et al. (2021b) nuôi tại Vân Đồn và Cát Bà đạt khối lượng 

thân 48,14 - 69,41 g/con sau 270 ngày, tùy thuộc vào thế hệ chọn lọc và điều kiện 

môi trường. 

Tương tự như khả năng sinh trưởng và tỷ lệ sống của 16 phép lai ở Mục 3.2.2.2, 

Trang 69 ở trên, sự khác biệt về sinh trưởng và tỷ lệ sống giữa hai địa điểm nuôi có 

mối liên hệ chặt chẽ với các yếu tố môi trường đặc thù. Mặc dù Long Hòa ghi nhận 

mật độ tảo trung bình cao hơn, nhưng mức độ biến động rất lớn (CV = 262,71%) dẫn 

đến những giai đoạn quá dư thừa và thiếu hụt tảo nghiêm trọng trong thời gian nuôi. 

Điều này ảnh hưởng trực tiếp đến khả năng lọc thức ăn hằng ngày, sinh trưởng và tỷ 

lệ sống của hàu. Đặc biệt đối với loài hàu sữa vốn có nhu cầu dinh dưỡng cao để đạt 

tốc độ sinh trưởng nhanh và không phải là loài bản địa nên khả năng chịu đựng kém 

dưới các điều kiện bất lợi của môi trường Long Hòa. Ngược lại, Long Sơn có mật độ 

tảo trung bình thấp hơn nhưng hàm lượng Chlorophyll a cao hơn và ít biến động, 

phản ánh nguồn thức ăn tự nhiên dồi dào và ổn định hơn. Đây điều kiện thuận lợi cho 

hàu duy trì tốc độ lọc và hấp thu dinh dưỡng ổn định hàng ngày, dẫn đến sinh trưởng 

vượt trội và tỷ lệ sống cao hơn. Ngoài tác động từ nguồn thức ăn lên sinh trưởng và 

tỷ lệ sống của hàu sữa G1, các kết quả về tăng trưởng, tỷ lệ sống và hình thái vỏ giữa 

hai địa điểm nuôi cũng thể hiện xu hướng tương tự như ở quần đàn hàu giai đoạn 

đánh giá 16 phép lai (Mục 3.2.2.2, Trang 70). Sự nhất quán này khẳng định rằng các 

điều kiện sinh thái tại Long Hòa, đặc biệt là tốc độ dòng chảy mạnh đặc trưng vùng 

cửa sông rừng ngập mặn, đã gây ảnh hưởng rất lớn đến khả năng chống chịu và sự 

phát triển của hàu sữa.  

Các kết quả này cho thấy Long Sơn là môi trường thích hợp để đánh giá tiềm 

năng sinh trưởng trong chương trình chọn giống nhờ điều kiện nuôi ổn định và nguồn 

thức ăn dồi dào. Ngược lại, Long Hòa có thể đóng vai trò là môi trường thử thách 

(stressful environment) nhằm sàng lọc những dòng có khả năng duy trì tỷ lệ sống cao 

trong điều kiện bất lợi. Cách tiếp cận này tương tự với chiến lược đánh giá đa môi 
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trường được áp dụng trong các chương trình chọn giống thủy sản nhằm phát hiện các 

kiểu gen có khả năng thích nghi rộng hoặc thích nghi đặc thù (Gjedrem, 2005; 

Dunham, 2023). Việc sử dụng Long Sơn và Long Hòa như hai môi trường đánh giá 

đối lập sẽ cung cấp cơ sở khoa học để xác định các dòng hàu có tiềm năng di truyền 

vượt trội, phục vụ xây dựng quần đàn chọn giống hàu sữa bền vững, đáp ứng yêu cầu 

về năng suất và khả năng chống chịu với các điều kiện môi trường biến động. 

3.3.3. Các thông số di truyền ước tính các tính trạng của hàu sữa thế hệ chọn 

giống G1 

3.3.3.1. Các phương sai thành phần và hệ số di truyền ước tính 

Kết quả phân tích phương sai thành phần đối với tính trạng khối lượng thân và 

tỷ lệ sống của hàu sữa thế hệ G1 cho thấy sự khác biệt rõ rệt giữa hai môi trường nuôi 

Long Sơn và Long Hòa (Bảng 3.12). Tại môi trường Long Sơn, hệ số di truyền (h2) 

cao cho khối lượng thân đạt 0,46 ± 0,12, phản ánh khả năng di truyền tốt của tính 

trạng này. Tương tự, hệ số di truyền cho tỷ lệ sống đạt mức trung bình (0,276 ± 0,092), 

có ý nghĩa thống kê (P < 0,05). Điều này cho thấy, nếu tiến hành chọn lọc theo khối 

lượng thân thì có thể đạt được hiệu quả chọn lọc cao, trong khi chọn lọc theo tỷ lệ 

sống cũng hứa hẹn mang lại hiệu quả cải thiện di truyền ở mức trung bình cho quần 

thể chọn giống G1 tại môi trường này.  

So sánh với các nghiên cứu trước, hệ số di truyền của khối lượng thân tại Long 

Sơn đạt mức tiệm cận và có xu hướng cao hơn so với các báo cáo trên hàu sữa trong 

chương trình chọn lọc tại miền Bắc Việt Nam (Vu et al., 2020a) cũng như trên hàu 

C. gigas tại Brazil và Trung Quốc (Gomes et al., 2018; Chi et al., 2023), nơi hệ số di 

truyền được ghi nhận dao động trong khoảng 0,24–0,71. Điều này cho thấy trong điều 

kiện sinh thái ven biển nhiệt đới Nam Bộ, đặc biệt tại Long Sơn, khu vực có độ mặn 

ổn định, nguồn thức ăn tự nhiên dồi dào và biên độ dao động môi trường thấp, tiềm 

năng biểu hiện và khai thác biến dị di truyền cộng gộp của tính trạng sinh trưởng vẫn 

được duy trì ở mức cao, tương đương hoặc tiệm cận các vùng nuôi ôn đới và cận 

nhiệt đới đã được nghiên cứu trước đây. 
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Bảng 3.12. Phương sai thành phần và hệ số di truyền các tính trạng khối lượng thân 

và tỷ lệ sống của hàu sữa thế hệ G1 

Môi trường/ 

tính trạng 

𝝈𝑨
𝟐  𝝈𝑪

𝟐 𝝈𝑬
𝟐  𝝈𝑷

𝟐  h2 c2 

Môi trường Long Sơn 

W 143,98 3,58 166,14 313,69 0,46±0,12 0,011±0,040 

Sur 0,072 0,007 0,183 0,261 0,276±0,092 0,026±0,035 

Môi trường Long Hòa 

W 7,63 2,92 28,87 39,42 0,19±0,07 0,074±0,030 

Sur 0,073 0,003 0,184 0,259 0,280±0,081 0,011±0,030 

W: Khối lượng thân; Sur: tỷ lệ sống; 𝜎𝐴
2: phương sai di truyền cộng gộp; 𝜎𝐶

2: phương sai ảnh hưởng môi 

trường nuôi riêng rẽ; 𝜎𝐸
2: phương sai sai số ngẫu nhiên và 𝜎𝑃

2: phương sai kiểu hình; h2: hệ số di truyền; c2: 

ảnh hưởng môi trường nuôi riêng rẽ; giá trị trình bày cho h2 và c2 là trung bình ± sai số chuẩn 

Tỷ trọng phương sai thành phần di truyền cộng gộp ở cả hai tính trạng chiếm 

ưu thế, lần lượt đạt 143,98 cho khối lượng và 0,072 cho tỷ lệ sống, trong khi ảnh 

hưởng môi trường riêng rẽ ở mức rất thấp (0,011) đối với cả hai tính trạng và khác 0 

không có ý nghĩa thống kê (P > 0,05), phản ánh ảnh hưởng của môi trường ương 

riêng rẽ là không đáng kể tạo ra sự khác biệt giữa các gia đình tại Long Sơn. Kết quả 

này đặc biệt có ý nghĩa trong bối cảnh nuôi hàu tại vùng nhiệt đới, nơi các yếu tố môi 

trường thường được cho là chi phối mạnh biểu hiện kiểu hình; tuy nhiên, tại Long 

Sơn, điều kiện sinh thái tương đối ổn định đã giúp biểu hiện rõ ràng hơn phương sai 

di truyền của tính trạng sinh trưởng. Các kết quả này khẳng định rằng chương trình 

chọn giống ở Long Sơn có tiềm năng mang lại cải thiện di truyền cao đối với khối 

lượng thân và trung bình đối với tỷ lệ sống. 

Ngược lại, tại môi trường Long Hòa, hệ số di truyền ở mức thấp cho khối 

lượng thân (0,19 ± 0,07), thấp hơn so với ở Long Sơn và ở mức trung bình cho tỷ lệ 

sống (0,280 ± 0,081) bằng với ở Long Sơn. Phương sai di truyền cộng gộp của khối 

lượng chỉ đạt 7,63, thấp hơn gần 20 lần và ảnh hưởng môi trường riêng rẽ của khối 

lượng thân (0,074 ± 0,030) lại cao hơn so đáng kể với Long Sơn, nghĩa là khả năng 

di truyền của tính trạng khối lượng thân thấp đáng kể và ảnh hưởng môi trường đóng 

góp nhiều hơn vào tổng phương sai kiểu hình ở Long Hòa. Điều này chỉ ra rằng môi 
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trường Long Hòa làm gia tăng sự khác biệt do điều kiện nuôi, làm giảm hiệu quả 

chọn lọc.  

Trong điều kiện sinh thái nhiệt đới gió mùa đặc trưng của Nam Bộ, khu vực 

Long Hòa chịu tác động đồng thời của biến động mạnh về độ mặn, dòng chảy cửa 

sông, chất lượng nước và áp lực địch hại, những yếu tố này làm gia tăng phương sai 

môi trường và làm suy giảm tỷ trọng phương sai di truyền cộng gộp trong tổng 

phương sai kiểu hình. Điều này giải thích vì sao hệ số di truyền của khối lượng thân 

tại Long Hòa thấp hơn đáng kể so với ở Long Sơn và các nghiên cứu trên hàu sữa và 

hàu TBD (0,25–0,71) trong điều kiện ôn đới hoặc cận nhiệt đới ổn định hơn (Vu et 

al., 2020a; Chi et al., 2023). 

Đáng chú ý, tỷ lệ sống ở Long Hòa cũng rất thấp (21,35%) và hệ số biến thiên 

rất cao (CV = 66,12%), chứng tỏ biến động môi trường ảnh hưởng mạnh mẽ đến khả 

năng sống sót và sinh trưởng hiệu quả ở môi trường bất lợi hơn. Trong bối cảnh nhiệt 

đới, tỷ lệ sống thường là tính trạng chịu tác động môi trường mạnh hơn so với sinh 

trưởng, đặc biệt tại các vùng cửa sông chịu dao động lớn, khác biệt rõ rệt so với các 

vùng nuôi ôn đới nơi nhiệt độ, độ mặn và nguồn thức ăn tương đối ổn định. Điều này 

nhấn mạnh rằng các giá trị h² trung bình của tỷ lệ sống ước tính được trong nghiên 

cứu này không chỉ phản ánh nền tảng di truyền của quần thể mà còn phản ánh mức 

độ ảnh hưởng mạnh của môi trường nuôi nhiệt đới tại Nam Bộ. 

Tóm lại, kết quả phân tích cho thấy hệ số di truyền cao đối với khối lượng thân 

tại Long Sơn (0,46), thấp tại Long Hòa (0,19) và trung bình đối với tỷ lệ sống ở cả 

hai môi trường (0,28). Điều này cho thấy nếu chọn lọc tính trạng khối lượng thân 

được thực hiện tại Long Sơn, chương trình chọn giống có khả năng đạt hiệu quả di 

truyền cao hơn do phần lớn sự khác biệt kiểu hình xuất phát từ các yếu tố di truyền 

cộng gộp. Ngược lại, tại Long Hòa, hệ số di truyền cho khối lượng thân thấp, phản 

ánh tỷ trọng phương sai di truyền cộng gộp nhỏ và ảnh hưởng môi trường lớn. Giá trị 

khối lượng thân trung bình rất thấp tại thời điểm thu hoạch (chỉ khoảng 12 g) cho 

thấy môi trường nuôi tại Long Hòa chưa phù hợp để đánh giá chính xác tiềm năng di 

truyền của các gia đình hàu G1, đặc biệt trong điều kiện nhiệt đới có biến động môi 
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trường mạnh. Hơn nữa, giá trị khối lượng thân trung bình thấp tại thời điểm thu hoạch 

(chỉ khoảng 12 g), cho thấy môi trường nuôi tại Long Hòa chưa phù hợp để đánh giá 

chính xác tiềm năng di truyền của các gia đình hàu G1. Sự khác biệt rõ rệt về biểu 

hiện sinh trưởng và cấu trúc phương sai di truyền giữa hai môi trường cho thấy tương 

tác kiểu gen × môi trường (G×E) là yếu tố then chốt trong chương trình chọn giống 

hàu sữa tại Nam Bộ, khác biệt so với các nghiên cứu tại vùng ôn đới và cận nhiệt đới 

trước đây và có thể ảnh hưởng đến việc xếp hạng giá trị giống giữa các gia đình. Vấn 

đề này được phân tích và thảo luận chi tiết hơn tại mục 3.3.3.3, trang 105, làm cơ sở 

cho các thiết kế chương trình chọn giống phù hợp với điều kiện nhiệt đới gió mùa. 

3.3.3.2. Tương quan di truyền 

Kết quả phân tích tương quan di truyền (rg) và tương quan kiểu hình (rp) ở hai 

môi trường (Hình 3.15) cho thấy các tính trạng sinh trưởng bao gồm khối lượng thân 

(W), chiều cao vỏ (SH), chiều dài vỏ (SL) và chiều rộng vỏ (SW) tại môi trường Long 

Sơn đều có tương quan di truyền ở mức cao hơn so với tương quan kiểu hình. Điều 

này phù hợp với lý thuyết di truyền số lượng khi ảnh hưởng môi trường làm giảm giá 

trị tương quan kiểu hình so với tương quan di truyền thực tế (Falconer & Mackay, 

1996). Tương quan di truyền thuận và cao giữa các tính trạng sinh trưởng, dao động 

trong khoảng từ 0,70 đến 0,91, ngoại trừ giữa chiều dài và chiều rộng vỏ ở mức trung 

bình (0,50, P < 0,05). Kết quả này cho thấy khi áp dụng chọn lọc đối với tính trạng 

khối lượng thân đồng thời cải thiện các tính trạng hình thái vỏ từ trung bình tới cao, 

đặc biệt là chiều cao và chiều dài vỏ. 

Tương quan di truyền giữa các tính trạng sinh trưởng (0,80) tại Long Sơn là 

cao hơn nhiều nghiên cứu trước đây trên hàu sữa và tương đương trên hàu TBD. Vu 

et al. (2020a) báo cáo tương quan trong khoảng từ 0,23 đến 0,71 giữa các tính trạng 

sinh trưởng qua ba thế hệ chọn lọc thử nghiệm hàu sữa tại miền Bắc Việt Nam với 

quy mô 95–133 gia đình/thế hệ. Tương tự, Han et al. (2022) báo cáo tương quan di 

truyền là 0,67 giữa khối lượng thân và chiều cao vỏ ở 30 gia đình được ghép phối thứ 

bậc 1 đực × 3 cái thu từ tự nhiên sau 12 tháng nuôi tại vịnh Futou (Phúc Kiến, Trung 

Quốc). Chi et al. (2021) báo cáo tương quan di truyền rất cao (0,96) giữa chiều cao 
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và chiều dài vỏ trên 49 gia đình hàu C. gigas ở thế hệ G1 và trung bình tới cao (0,52–

0,84) ở thế hệ G2 giữa các tính trạng sinh trưởng (Chi et al., 2023). 

Ngược lại, các phân tích về tương quan di truyền giữa tỷ lệ sống với các tính 

trạng sinh trưởng ghi nhận xu hướng tương quan nghịch nhẹ, dao động từ -0,11±0,13 

đến -0,09 ± 0,13. Điều này cho thấy rằng việc lựa chọn theo hướng cải thiện tính 

trạng sinh trưởng có khả năng không gây ảnh hưởng tiêu cực đáng kể đến tỷ lệ sống 

hoặc tác động giảm nếu có, cũng ở mức không có ý nghĩa thống kê. Vì vậy, việc kết 

hợp chỉ tiêu chọn lọc bổ sung dựa trên giới hạn EBV trung bình quần đàn dương đối 

với tỷ lệ sống là phương án phù hợp nhằm tránh rủi ro suy giảm tỷ lệ sống trong các 

thế hệ kế tiếp. Hiện chưa có nghiên cứu cụ thể nào công bố tương quan di truyền giữa 

các tính trạng sinh trưởng và tỷ lệ sống trên hàu sữa, đặc biệt ở môi trường nhiệt đới 

để đối chiếu trực tiếp, tuy nhiên, mức tương quan tương tự là được quan sát trên hàu 

C. gigas ở điều kiện nuôi cận nhiệt đới. Chi et al. (2021) ghi nhận tương quan di 

truyền thuận và thấp (0,23–0,27) giữa chiều cao, chiều dài vỏ và tỷ lệ sống ở thế hệ 

G1. Đáng chú ý, tương quan di truyền nghịch nhẹ, với giá trị từ -0,31 đến -0,12 ở thế 

hệ G2 cùng quần đàn chọn giống này (Chi et al., 2023). 

   

Hình 3.15. Tương quan di truyền (rg) bên dưới đường chéo và tương quan kiểu hình 

(rp) bên trên đường chéo của quần đàn hàu sữa G1 giữa các tính trạng ở môi trường 

Long Sơn (A) và Long Hòa (B) (P < 0,05). W/SH/SL/SW là khối lượng thân/chiều 

cao/dài/rộng vỏ; Sur: tỷ lệ sống 
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Tại môi trường Long Hòa, tương quan di truyền vẫn luôn cao hơn tương quan 

kiểu hình đối với từng cặp các tính trạng sinh trưởng và tỷ lệ sống, nhưng mức độ 

tương quan chặt chẽ hơn rất nhiều và khác biệt đáng kể so với ở môi trường Long 

Sơn. Đáng chú ý, tương quan di truyền giữa các tính trạng sinh trưởng tại Long Hòa 

ở mức rất cao, dao động từ 0,97 đến 0,99, với sai số chuẩn rất nhỏ (SE = 0,001–

0,002), phản ánh mối liên hệ di truyền rất chặt chẽ giữa các chỉ tiêu kích thước vỏ và 

khối lượng thân khi nuôi trong điều kiện Long Hòa. Tương quan kiểu hình giữa các 

chỉ tiêu sinh trưởng cũng duy trì ở mức cao từ 0,91 đến 0,92, khẳng định rằng sự đồng 

biến giữa các tính trạng này không chỉ xuất phát từ di truyền mà còn chịu ảnh hưởng 

đáng kể của môi trường. Đặc biệt, tương quan di truyền giữa các tính trạng sinh 

trưởng với tỷ lệ sống tại Long Hòa có xu hướng cao gần như tuyệt đối (rg và rₚ đều 

từ 0,97 đến 0,99, tiệm cận 1,0). Điều này cho thấy ở môi trường Long Hòa, những cá 

thể có biểu hiện sinh trưởng tốt hơn đồng thời có tỷ lệ sống cao hơn, phản ánh tác 

động cùng chiều chặt chẽ giữa sinh trưởng và tỷ lệ sống khi môi trường bất lợi.  

Tuy nhiên, khi so sánh giữa Long Sơn và Long Hòa có thể thấy sự trái ngược 

rõ rệt về xu hướng tương quan giữa tỷ lệ sống và các tính trạng sinh trưởng. Ở Long 

Sơn, tương quan giữa tỷ lệ sống với sinh trưởng là nghịch thấp và không có ý nghĩa 

thống kê, trong khi tại Long Hòa lại ghi nhận tương quan thuận cao gần như tuyệt 

đối. Sự đối lập này có thể được lý giải bởi ảnh hưởng mạnh của tương tác kiểu gen × 

môi trường (G×E) đối với tỷ lệ sống giữa hai vùng nuôi. Điều này được củng cố thêm 

bởi giá trị tương quan di truyền giữa tỷ lệ sống ở hai môi trường rất thấp (rg = 0,10; 

Hình 3.16), phản ánh sự khác biệt mạnh về biểu hiện di truyền của tỷ lệ sống tùy theo 

điều kiện môi trường. Sự sai khác về biểu hiện kiểu hình cũng được ghi nhận rõ nét, 

với khối lượng thân trung bình và tỷ lệ sống tại Long Hòa (chỉ 12,0 g/con và 21,35%) 

thấp hơn nhiều so với Long Sơn (52,21 g/con và 51,55%) sau 183 ngày nuôi. Đồng 

thời, hệ số biến thiên (CV) đối với khối lượng thân tại Long Hòa rất cao (66,12%) so 

với Long Sơn (33,1%) (Hình 3.14), cho thấy mức độ phân tán kiểu hình lớn hơn trong 

điều kiện môi trường chưa phù hợp tại Long Hòa. 
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Các kết quả cho thấy cấu trúc tương quan di truyền giữa các tính trạng sinh 

trưởng của hàu sữa được duy trì ổn định ngay cả trong điều kiện nhiệt đới gió mùa 

Nam Bộ, tương đương với các công bố ở vùng ôn đới và cận nhiệt đới, trong khi các 

tính trạng liên quan đến tỷ lệ sống nhạy cảm hơn với biến động môi trường. Mặc dù 

quần đàn G1 tại Long Hòa có biểu hiện sinh trưởng và tỷ lệ sống thấp hơn so với 

Long Sơn, tương quan di truyền rất cao giữa hai tính trạng này ở Long Hòa (rg = 

0,97–0,99) cho thấy vẫn tồn tại nguồn biến dị di truyền có thể khai thác cho khả năng 

thích nghi. Tại Long Sơn, biểu hiện sinh trưởng và tỷ lệ sống cao, tương quan di 

truyền ổn định và nhất quán giữa các tính trạng sinh trưởng với nhau và với tỷ lệ sống 

cho thấy đây là môi trường phù hợp để triển khai chọn lọc trung tâm cho sinh trưởng 

nhanh. Ngược lại, tương quan di truyền rất thấp của tỷ lệ sống giữa hai môi trường 

(rg = 0,10) (Hình 3.16, mục bên dưới) phản ánh tương tác kiểu gen × môi trường 

mạnh, từ đó khẳng định rằng cải thiện di truyền tại Long Hòa cần dựa trên chọn lọc 

tại chỗ, thay vì chọn lọc gián tiếp từ môi trường Long Sơn. 

3.3.3.3. Tương tác kiểu gen - môi trường 

Tương quan di truyền (rg) của cùng tính trạng giữa hai môi trường nuôi Long 

Sơn và Long Hòa (Hình 3.16) cho thấy sự tồn tại của tương tác kiểu gen × môi trường 

(G×E) với mức độ khác nhau giữa các nhóm tính trạng. Đối với các tính trạng sinh 

trưởng chính như khối lượng thân (W) và chiều dài vỏ (SL), giá trị rg lần lượt đạt 0,70 

± 0,10 và 0,80 ± 0,08, đều vượt ngưỡng 0,65 theo tiêu chí của Robertson (1959) và 

Bentsen et al. (2012). Các giá trị này phản ánh tương quan di truyền cao giữa hai môi 

trường, cho thấy G×E yếu và thứ tự xếp hạng di truyền của các gia đình tương đối ổn 

định. Do đó, chọn lọc theo khối lượng thân và chiều dài vỏ tại môi trường Long Sơn 

có thể mang lại hiệu quả di truyền tương ứng cho các tính trạng này khi con giống 

được nuôi tại Long Hòa. Với các tính trạng sinh trưởng này, chưa có cơ sở khoa học 

để thiết lập thêm một quần đàn chọn giống riêng cho Long Hòa, đặc biệt trong bối 

cảnh diện tích và sản lượng nuôi hàu sữa tại khu vực này hiện thấp hơn đáng kể so 

với Long Sơn (QĐ 3529/QĐ-BNN-TCTS, 2016). Tuy nhiên, trong quá trình chọn 

lọc, có thể áp dụng chiến lược chọn lọc kết hợp các gia đình có EBV cao và ổn định 
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ở cả hai môi trường nhằm tối ưu hóa hiệu quả chọn lọc chung, như đã được đề xuất 

trong mô hình chọn giống đa môi trường của Mulder & Bijma (2006). 

Ngược lại, đối với các tính trạng kích thước vỏ phụ như chiều cao vỏ (SH) và 

chiều rộng vỏ (SW), giá trị rg lần lượt chỉ đạt 0,25 ± 0,17 và 0,49 ± 0,15, thấp hơn 

nhiều so với ngưỡng 0,65, phản ánh sự tồn tại của G×E ở mức trung bình đến cao. 

Điều này cho thấy biểu hiện di truyền của các tính trạng này có thể thay đổi đáng kể 

giữa hai môi trường, làm giảm hiệu quả chọn lọc nếu không đánh giá trực tiếp tại môi 

trường mục tiêu. Tuy nhiên, do SH và SW có tương quan di truyền rất cao với khối 

lượng thân trong cùng môi trường, việc không ưu tiên chúng như các tiêu chí chọn 

lọc độc lập sẽ giúp đơn giản hóa mô hình chọn giống mà không làm suy giảm hiệu 

quả cải thiện sinh trưởng tổng thể. 

 

Hình 3.16. Tương quan di truyền (rg) cùng tính trạng của hàu sữa G1 giữa hai môi 

trường nuôi Long Sơn và Long Hòa 

Kết quả của nghiên cứu này phù hợp với các báo cáo trước đây trên hàu sữa 

tại miền Bắc Việt Nam, trong đó cũng ghi nhận sự khác biệt về tương quan di truyền 

giữa các môi trường nuôi (Vu et al., 2020a), nhưng đồng thời bổ sung bằng chứng 

thực nghiệm đầu tiên về G×E dựa trên tương quan di truyền ở hàu sữa trong điều kiện 

nhiệt đới Nam Bộ. Ngoài ra, các giá trị rg cao đối với khối lượng thân và chiều dài vỏ 
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tương đồng với kết quả trên hàu TBD tại Mỹ, Brazil và Trung Quốc (de Melo et al., 

2016; Gomes et al., 2018; Chi et al., 2023), cho thấy rằng ngay cả trong điều kiện 

nhiệt đới, nếu môi trường nuôi tương đối ổn định (Long Sơn), các tính trạng sinh 

trưởng chính vẫn thể hiện tính ổn định di truyền tương đương với các vùng khí hậu 

ôn đới và cận nhiệt đới. 

Trái lại, đối với tính trạng tỷ lệ sống, tương quan di truyền giữa Long Sơn và 

Long Hòa ở mức rất thấp (rg = 0,10 ± 0,13; P > 0,05), phản ánh sự tồn tại của tương 

tác G×E rất mạnh. Giá trị rg thấp này cho thấy khả năng đảo thứ hạng di truyền đáng 

kể giữa các gia đình ở hai môi trường, tức là các gia đình có tỷ lệ sống cao tại Long 

Sơn không chắc chắn duy trì được ưu thế này tại Long Hòa và ngược lại. Mức rg quan 

sát được trong nghiên cứu này thấp hơn đáng kể so với các báo cáo trên hàu C. gigas, 

trong đó rg đối với tỷ lệ sống giữa các môi trường dao động từ 0,45 đến 0,87 (Chi et 

al., 2023). Sự khác biệt này có thể được lý giải bởi đặc điểm sinh thái nhiệt đới gió 

mùa của Nam Bộ, nơi tỷ lệ sống chịu ảnh hưởng mạnh từ các yếu tố môi trường biến 

động cao như độ mặn cửa sông, dòng chảy, hàm lượng chất hữu cơ, địch hại, khác 

biệt rõ rệt so với các vùng nuôi ôn đới có điều kiện môi trường ổn định hơn. Do đó, 

giá trị giống ước tính (EBV) cho tỷ lệ sống tại Long Sơn không thể được sử dụng để 

dự đoán một cách đáng tin cậy hiệu quả di truyền tại Long Hòa. Kết quả này cũng 

phù hợp với thực tế sinh trưởng và tỷ lệ sống thấp bất thường ghi nhận tại Long Hòa, 

như đã trình bày ở mục 3.2.2.2, trang 70, phản ánh rõ vai trò chi phối của điều kiện 

môi trường nhiệt đới bất lợi đối với tính trạng tỷ lệ sống. 

Bên cạnh ý nghĩa về cấu trúc quần đàn chọn giống, giá trị rg rất thấp đối với 

tỷ lệ sống còn cho phép đánh giá sơ bộ hiệu quả đáp ứng tương quan khi thực hiện 

chọn lọc đơn môi trường. Theo lý thuyết đáp ứng tương quan (Falconer & Mackay, 

1996), mức cải thiện kỳ vọng của một tính trạng tại môi trường thứ hai khi chọn lọc 

tại môi trường thứ nhất phụ thuộc trực tiếp vào giá trị rg giữa hai môi trường. Với rg 

xấp xỉ 0,10 đối với tỷ lệ sống, đáp ứng tương quan dự kiến tại Long Hòa khi chỉ chọn 

lọc tại Long Sơn sẽ rất thấp, thậm chí không đáng kể, ngay cả khi cường độ chọn lọc 

và hệ số di truyền tại Long Sơn ở mức trung bình. Điều này đặc biệt quan trọng trong 

bối cảnh nuôi hàu tại Nam Bộ, nơi tỷ lệ sống thường là tính trạng nhạy cảm nhất với 
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biến động môi trường nhiệt đới, cho thấy việc chỉ dựa vào chọn lọc tỷ lệ sống tại 

Long Sơn không thể mang lại cải thiện di truyền hiệu quả cho tỷ lệ sống tại Long 

Hòa. Ngược lại, đối với các tính trạng sinh trưởng như khối lượng thân và chiều dài 

vỏ, với rg đạt 0,70–0,80, đáp ứng tương quan tại Long Hòa khi chọn lọc tại Long Sơn 

được dự đoán ở mức tương đối cao, củng cố tính khả thi của chiến lược chọn lọc tập 

trung tại Long Sơn đối với các tính trạng này. 

Từ các kết quả trên, thiết kế chương trình chọn giống cho tính trạng tỷ lệ sống 

có thể tiếp cận theo hai hướng. Trong trường hợp Long Hòa được xác định là vùng 

nuôi mục tiêu lâu dài với quy mô sản xuất lớn, có thể cân nhắc thiết lập hai quần đàn 

chọn giống riêng biệt tương ứng với hai vùng sinh thái, theo định hướng chọn giống 

thích nghi nhằm tối ưu hóa tỷ lệ sống tại từng môi trường. Tuy nhiên, trong giai đoạn 

hiện tại, khi Long Sơn vẫn là vùng nuôi chủ lực với quy mô và sản lượng vượt trội 

(155 ha và 1.240 tấn so với 10 ha và 30 tấn tại Long Hòa; QĐ 3529/QĐ-BNN-TCTS, 

2016), một chiến lược phù hợp hơn với điều kiện thực tiễn Nam Bộ là duy trì một 

quần đàn chọn giống hạt nhân tại Long Sơn, kết hợp đánh giá đa môi trường và lựa 

chọn một nhóm gia đình hoặc cá thể có biểu hiện ổn định, được xác định thông qua 

EBV tỷ lệ sống không âm và mức suy giảm thấp khi đánh giá ở môi trường Long 

Hòa. Trong giai đoạn đầu, chiến lược này cho phép tối ưu hóa hiệu quả di truyền đối 

với sinh trưởng, đồng thời hạn chế rủi ro suy giảm tỷ lệ sống trong vùng nuôi chính. 

Về dài hạn, nếu hoạt động nuôi hàu sữa tại Long Hòa được mở rộng hoặc được 

xác định là vùng sản xuất chiến lược, kết quả G×E mạnh đối với tính trạng tỷ lệ sống 

trong nghiên cứu này cho thấy cần cân nhắc phát triển một hướng chọn giống thích 

nghi riêng cho môi trường này. Trong điều kiện nhiệt đới gió mùa, nơi nguồn dinh 

dưỡng và điều kiện thủy văn biến động mạnh, các tính trạng liên quan đến khả năng 

khai thác và sử dụng nguồn thức ăn tự nhiên như nồng độ Chlorophyll a, vật chất hữu 

cơ lơ lửng (POM) và vật chất vô cơ lơ lửng (PIM), đóng vai trò quan trọng trong việc 

nâng cao tỷ lệ sống như đã được ghi nhận trong các nghiên cứu trước, nên được xem 

là các chỉ tiêu chọn lọc bổ trợ quan trọng (Gangnery et al., 2003; Dégremont et al., 

2005; Evans & Langdon, 2006). Theo đó, hướng tiếp cận xây dựng một quần đàn 

chung kết hợp đánh giá đa môi trường và lựa chọn các dòng có biểu hiện ổn định, sau 
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đó mới tiến tới thiết lập quần đàn chuyên biệt cho Long Hòa khi có đủ bằng chứng 

khoa học và quy mô sản xuất phù hợp, được xem là chiến lược cân bằng giữa hiệu 

quả di truyền, chi phí và rủi ro, đồng thời phản ánh đúng đặc thù sinh thái nhiệt đới 

Nam Bộ, một đóng góp quan trọng của nghiên cứu này so với các nghiên cứu thực 

hiện ở vùng ôn đới. 

3.3.3.4. Giá trị giống 

Kết quả đánh giá sinh trưởng và các thông số di truyền của quần đàn G1 cho 

thấy môi trường Long Sơn ghi nhận tốc độ tăng trưởng và tỷ lệ sống cao hơn rõ rệt 

so với Long Hòa. Điều này khẳng định Long Sơn là môi trường nuôi phù hợp nhất 

để phản ánh đầy đủ tiềm năng sinh trưởng và biểu hiện di truyền của quần đàn chọn 

giống hàu sữa G1 trong điều kiện nhiệt đới Nam Bộ. Trên cơ sở đó, việc ước tính giá 

trị giống (EBV) và xây dựng phương án chọn lọc trong nghiên cứu này được thực 

hiện dựa trên dữ liệu của quần đàn hạt nhân nuôi tại Long Sơn nhằm đảm bảo độ tin 

cậy và tính đại diện di truyền. 

Giá trị EBV trung bình các gia đình cho khối lượng thân ở Long Sơn (Hình 

3.17) có mức biến thiên lớn, từ –14,45 đến 17,65, trong khi ở cấp độ cá thể, EBV 

biến thiên mạnh hơn, từ –25,35 đến 30,68. EBV trung bình của toàn bộ quần đàn G1 

tại thời điểm thu hoạch ở Long Sơn, trước khi tiến hành chọn lọc, đạt 0,61 g (4.124 

cá thể thuộc 80 gia đình), cho thấy quần đàn vẫn duy trì tiềm năng cải thiện di truyền 

từ quần đàn ban đầu G0. Mức độ phân hóa EBV cao ở cả hai cấp độ cho thấy sự tồn 

tại của biến dị di truyền đáng kể, tạo điều kiện thuận lợi cho việc đạt được đáp ứng 

chọn lọc rõ rệt trong các thế hệ tiếp theo. Kết quả này đặc biệt có ý nghĩa trong bối 

cảnh G0 được hình thành từ các dòng vật liệu có nguồn gốc địa lý và sinh thái khác 

biệt, tạo nền tảng biến dị di truyền ban đầu tốt phục vụ chọn giống dài hạn.  

Sự phân hóa EBV rõ rệt giữa các gia đình phản ánh hiệu quả của thiết kế phép 

lai hỗn hợp giữa các dòng bố mẹ có nền tảng di truyền khác biệt, qua đó tạo ra mức 

độ biểu hiện di truyền và khả năng thích nghi khác nhau trong điều kiện nuôi nhiệt 

đới. Các gia đình có EBV cao và ổn định nhiều khả năng mang các tổ hợp gen cộng 
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gộp thuận lợi, cho phép biểu hiện sinh trưởng tốt và thích nghi hiệu quả hơn với môi 

trường nuôi. Ngược lại, các gia đình có EBV thấp hoặc âm cho thấy một số tổ hợp di 

truyền chưa phù hợp, có thể do sự kết hợp gen kém tương thích hoặc nhạy cảm hơn 

với biến động môi trường. Việc đồng thời ghi nhận các cá thể có EBV âm trong quần 

đàn cho thấy không phải mọi phép lai đều mang lại sự cải thiện di truyền, từ đó nhấn 

mạnh vai trò then chốt của sàng lọc dòng bố mẹ, xác định ngưỡng chọn lọc phù hợp 

và kiểm soát đóng góp di truyền nhằm từng bước loại bỏ các tổ hợp gen bất lợi và 

nâng cao chất lượng quần đàn chọn giống. 

Ở khía cạnh chiến lược chọn giống, mức độ biến động EBV lớn giữa các gia 

đình cho thấy chọn lọc gia đình là cần thiết và khả thi nhằm khai thác hiệu quả ảnh 

hưởng di truyền cộng gộp, đồng thời hỗ trợ kiểm soát cận huyết và duy trì đa dạng di 

truyền trong giai đoạn đầu của chương trình. Hơn nữa, biên độ EBV lớn ở cấp độ cá 

thể trong cùng gia đình phản ánh sự phân ly di truyền nội bộ rõ rệt, cho thấy chọn lọc 

cá thể cũng có tiềm năng đạt được cải thiện di truyền đáng kể. Tuy nhiên, việc áp 

dụng chọn lọc cá thể đơn thuần có thể làm gia tăng nguy cơ cận huyết và mất cân đối 

đóng góp di truyền giữa các gia đình, đặc biệt ở loài hàu có sức sinh sản cao. 

Từ các kết quả EBV thu được, có thể khẳng định chiến lược chọn lọc kết hợp 

giữa gia đình và cá thể là phù hợp và có cơ sở khoa học vững chắc đối với quần đàn 

hàu sữa G1 trong nghiên cứu này. Việc ưu tiên duy trì một số lượng đủ lớn các gia 

đình có EBV trung bình cao giúp bảo đảm nền tảng di truyền và duy trì đa dạng di 

truyền của quần đàn, trong khi chọn lọc các cá thể có EBV cao nhất trong từng gia 

đình cho phép tối đa hóa mức cải thiện di truyền. Việc áp dụng mô hình BLUP kết 

hợp kiểm soát cận huyết đã nâng cao độ chính xác của ước tính EBV và hạn chế nguy 

cơ mất cân đối đóng góp di truyền giữa các gia đình. Cách tiếp cận này không chỉ 

hướng tới cải thiện hiệu quả sinh trưởng mà còn góp phần duy trì tính ổn định di 

truyền của quần đàn chọn giống hàu sữa trong điều kiện sản xuất thực tế ở các thế hệ 

tiếp theo trong dài hạn.
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Hình 3.17. Giá trị chọn giống (EBV) trung bình tính trạng khối lượng thân của 80 gia đình hàu sữa G1 ở Long Sơn
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3.3.3.5. Hiệu quả chọn lọc ước tính  

Hiệu quả chọn lọc (R) ước tính cho khối lượng thân và tỷ lệ sống của hàu sữa 

thế hệ G1 nuôi tại môi trường Long Sơn được thể hiện trong Bảng 3.13. Tỷ lệ chọn 

lọc (p, %) ở thế hệ G1 giả định ở mức 24,24% (tức 1.000 cá thể được chọn từ tổng số 

4.124 cá thể tại môi trường Long Sơn), tương ứng với giá trị cường độ chọn lọc i = 

1,271 theo hệ số chuẩn hóa của Gjedrem (2005, Phụ lục A, trang 335). Với hệ số di 

truyền ước tính cao (0,46) đối với khối lượng thân ở thế hệ G1 và độ lệch chuẩn kiểu 

hình lớn (σₚ = 17,71 g), hiệu quả chọn lọc (R) đạt 10,36 g, tương ứng 19,83%. Đây 

là một mức độ cải thiện rất đáng khích lệ, phản ánh tiềm năng tạo ra đàn hàu sữa có 

tốc độ sinh trưởng nhanh hơn ở thế hệ tiếp theo nếu áp dụng phương pháp chọn lọc 

nhất quán và duy trì được chất lượng quần đàn bố mẹ.  

Bảng 3.13. Hiệu quả chọn lọc ước tính (R) cho khối lượng thân của hàu sữa thế hệ 

G1 ở Long Sơn 

Tính trạng h2 p (%) i σp R (g) 𝑾̅̅̅G1 R (%) 

W (g) 0,46 24,24 1,271 17,71 10,36 52,21 19,83 

W: khối lượng thân; h2: hệ số di truyền; p(%): tỷ lệ chọn lọc; i: cường độ chọn lọc; σp: phương sai kiểu hình; 

R: hiệu quả chọn lọc; 𝑊̅G1: khối lượng thân trung bình quần đàn G1 

Hiệu quả chọn lọc ước tính đối với tính trạng khối lượng thân ở quần đàn G1 

đạt 19,83% minh chứng cho tiềm năng di truyền cao rõ rệt và vượt trội so với các 

nghiên cứu trước trên hàu sữa và các loài hàu khác. Cụ thể, Vu et al. (2020a) báo cáo 

hiệu quả chọn lọc chỉ đạt từ 3,5–8,8% mỗi thế hệ trong chương trình chọn giống hàu 

sữa kéo dài ba thế hệ tại miền Bắc Việt Nam, mặc dù thực hiện trên quy mô lớn hơn 

(95–133 gia đình/thế hệ). Tương tự, các nghiên cứu trên hàu C. gigas tại Mỹ, Pháp 

và Trung Quốc cũng ghi nhận hiệu quả chọn lọc dao động từ 8,1–15%/thế hệ 

(Hedgecock et al., 2007; Dégremont et al., 2007, 2015; Wang et al., 2012; Zhang et 

al., 2019). Kết quả vượt trội này có thể được lý giải bởi một số yếu tố quan trọng 

trong thiết kế và thực hiện chương trình chọn giống. Đầu tiên, nghiên cứu hiện tại sử 

dụng nguồn vật liệu ban đầu đa dạng và khác biệt rõ rệt về địa lý và sinh thái, bao 

gồm ba dòng hàu từ các vùng sinh thái điển hình của Việt Nam (Quảng Ninh, Khánh 
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Hòa và Bà Rịa – Vũng Tàu) cùng với một dòng tự nhiên từ Đài Loan. Thứ hai, việc 

lai tạo giữa các dòng vật liệu này tạo ra 16 phép lai hỗn hợp với mức độ phân hóa di 

truyền lớn, từ đó làm gia tăng biến dị di truyền, một yếu tố quan trọng trong nâng cao 

hiệu quả chọn lọc. Trong khi đó, Vu et al. (2020a) chỉ sử dụng ba dòng hàu có nguồn 

gốc nuôi trồng từ các vùng sinh thái ven biển miền Bắc có điều kiện khí hậu và môi 

trường tương đồng (Nam Định, RIA1 và một dòng không xác định rõ nguồn gốc từ 

miền Nam Trung Quốc), với tổng cộng chỉ 9 phép lai (In et al., 2017). Sự tương đồng 

về nguồn gốc và điều kiện sinh thái có thể dẫn đến nền di truyền thu hẹp, từ đó làm 

giảm khả năng phát hiện các cá thể vượt trội về mặt di truyền. 

Hệ số di truyền cho khối lượng thân trong nghiên cứu này đạt 0,46 ± 0,12, được 

phân loại là cao theo thang của Bourdon (2014) và cao hơn mức trung bình đạt được 

(0,24 ± 0,04) ở nghiên cứu của Vu et al. (2020a). Hệ số di truyền cao hơn đồng nghĩa 

với việc phần lớn khác biệt kiểu hình được giải thích bởi yếu tố di truyền và do đó 

khả năng cải thiện thông qua chọn lọc lớn hơn. Độ lệch chuẩn kiểu hình lớn (σₚ = 

17,71 g) trong nghiên cứu này cho thấy quần đàn G1 có mức biến dị di truyền cao, 

tạo điều kiện thuận lợi để phát hiện các cá thể có giá trị giống ước tính (EBV) vượt 

trội. Trong khi đó, Vu et al. (2020a) không công bố thông tin về độ biến dị kiểu hình 

hoặc EBV, làm hạn chế khả năng đánh giá tiềm năng chọn lọc thực tế. 

Ngoài ra, sự khác biệt rõ ràng về phương pháp nuôi và kiểm soát phả hệ cũng 

góp phần nâng cao độ chính xác trong ước tính di truyền. Nghiên cứu hiện tại áp dụng 

phương pháp nuôi đơn cá thể kết hợp đánh dấu và truy xuất phả hệ chính xác, cho 

phép áp dụng mô hình BLUP (Best Linear Unbiased Prediction) để ước tính EBV ở 

cả cấp độ gia đình và cá thể với độ tin cậy cao. Ngược lại, Vu et al. (2020a) sử dụng 

phương pháp nuôi bám giá thể, khó kiểm soát số lượng con giống trong mỗi gia đình, 

từ đó làm giảm độ chính xác trong đánh giá so sánh giữa các gia đình. Hơn nữa, chiến 

lược chọn lọc được áp dụng trong nghiên cứu này là phương pháp chọn lọc kết hợp 

(giữa và trong gia đình), kết hợp giới hạn EBV trung bình tỷ lệ sống làm tiêu chí chọn 

lọc, nhằm duy trì tỷ lệ sống không suy giảm trong khi vẫn đạt được cải thiện rõ rệt về 
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tốc độ sinh trưởng. Cách tiếp cận này giúp cân bằng giữa các mục tiêu chọn lọc cho 

nghiên cứu này. 

Có thể nói, hiệu quả chọn lọc ước tính cao trong nghiên cứu này là kết quả tổng 

hợp của nhiều yếu tố từ thu thập nguồn vật liệu đầu vào đa dạng di truyền hợp lý, hệ 

số di truyền cao, biến dị kiểu hình lớn, phương pháp đánh giá các phép lai và gia đình 

chính xác qua các thế hệ đến chiến lược chọn lọc tối ưu. Kết quả này cho thấy tiềm 

năng cải thiện di truyền mạnh mẽ hơn nếu chương trình được duy trì và phát triển 

đúng hướng. Đây là bằng chứng khẳng định vai trò then chốt của việc thiết kế chương 

trình chọn giống khoa học ngay từ giai đoạn xây dựng quần đàn ban đầu. Đồng thời, 

kết quả này cũng mở ra triển vọng hình thành các thế hệ hàu sinh trưởng nhanh, tỷ lệ 

sống ổn định, góp phần nâng cao năng suất, chất lượng và hiệu quả kinh tế cho nghề 

nuôi hàu thương phẩm, đặc biệt phù hợp với điều kiện khí hậu nhiệt đới tại miền Nam 

Việt Nam. Nghiên cứu này tạo nền tảng khoa học và thực tiễn vững chắc để triển khai 

các chương trình chọn giống thương mại bền vững trong tương lai. 

3.3.4. Chọn lọc quần đàn hàu sữa sinh trưởng nhanh G1 

Trong nghiên cứu này, toàn bộ quá trình ước tính giá trị giống (EBV) và xây 

dựng phương án chọn lọc được thực hiện dựa trên dữ liệu của quần đàn nuôi tại Long 

Sơn. Việc đánh giá giá trị giống ước tính (EBV) và hiệu quả chọn lọc dự đoán được 

thực hiện dựa trên tính trạng khối lượng thân (W), do mục tiêu cốt lõi của chương 

trình chọn giống là cải thiện tốc độ sinh trưởng của hàu sữa phục vụ nâng cao năng 

suất và hiệu quả sản xuất. Tỷ lệ sống (Sur) được xem là tính trạng hỗ trợ, đóng vai 

trò như một điều kiện ràng buộc nhằm đảm bảo rằng quá trình chọn lọc sinh trưởng 

nhanh không dẫn đến suy giảm khả năng sống sót của quần đàn trong điều kiện nuôi 

thực tế. Tuy nhiên, trong khuôn khổ nghiên cứu này, chỉ số chọn lọc theo dạng kết 

hợp nhiều tính trạng chưa được xây dựng và áp dụng. Lý do chính là mục tiêu chọn 

giống được xác định rõ ràng ngay từ đầu là chọn giống sinh trưởng nhanh, trong khi 

tỷ lệ sống không được định hướng cải thiện trực tiếp thông qua chọn lọc mà được sử 

dụng như một chỉ tiêu giới hạn.  
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Cách tiếp cận này, đầu tiên xuất phát từ kết quả phân tích tương quan di truyền 

giữa khối lượng thân và tỷ lệ sống cho thấy mối liên hệ ở mức thấp đến trung bình và 

không ổn định giữa các môi trường nuôi, đặc biệt chịu ảnh hưởng mạnh của tương 

tác kiểu gen × môi trường đối với tính trạng tỷ lệ sống. Do đó, việc tích hợp hai tính 

trạng này vào một chỉ số chọn lọc tuyến tính với trọng số cố định có nguy cơ làm 

giảm hiệu quả chọn lọc sinh trưởng hoặc dẫn đến thiên lệch ngoài mong muốn ở tính 

trạng tỷ lệ sống. Thứ hai, trong điều kiện sản xuất hàu sữa tại miền Nam Việt Nam, 

sinh trưởng nhanh là yếu tố quyết định trực tiếp đến rút ngắn chu kỳ nuôi, giảm chi 

phí và tăng khả năng quay vòng sản xuất, trong khi tỷ lệ sống chịu ảnh hưởng mạnh 

bởi các yếu tố môi trường và quản lý nuôi. Vì vậy, việc ưu tiên khối lượng thân làm 

chỉ tiêu chọn lọc chính phản ánh đúng mục tiêu thực tiễn của chương trình giống hiện 

tại. Thứ ba, trong giai đoạn đầu của chương trình chọn giống, khi quần đàn đang được 

xây dựng và chuẩn hóa, cách tiếp cận chọn lọc đơn tính trạng có ràng buộc được xem 

là phù hợp hơn so với việc xây dựng chỉ số chọn lọc phức tạp, vốn đòi hỏi ước tính 

chính xác giá trị kinh tế tương đối và mức ổn định của các tham số di truyền qua 

nhiều môi trường. 

Theo đó, chiến lược chọn lọc được áp dụng trong nghiên cứu này là chọn lọc 

ưu tiên theo EBV khối lượng thân, đồng thời ràng buộc điều kiện rằng EBV trung 

bình của tỷ lệ sống trong quần đàn được chọn phải không âm. Cách tiếp cận này cho 

phép tối đa hóa hiệu quả cải thiện di truyền đối với sinh trưởng, trong khi vẫn kiểm 

soát được nguy cơ suy giảm khả năng sống sót của quần đàn chọn giống. Thực tế, 

phương pháp chọn lọc sinh trưởng có ràng buộc đã được khuyến nghị trong các 

chương trình chọn giống thủy sản khi các tính trạng phụ có hệ số di truyền thấp hoặc 

chịu ảnh hưởng mạnh của môi trường (Gjedrem, 2005; Falconer & Mackay, 1996). 

Tuy không xây dựng chỉ số chọn lọc tích hợp trong nghiên cứu này, nhưng các 

kết quả EBV và hiệu quả chọn lọc dự đoán vẫn cung cấp cơ sở khoa học đầy đủ để 

triển khai chương trình chọn giống sinh trưởng nhanh trong thực tiễn. Trong các giai 

đoạn tiếp theo của chương trình, khi dữ liệu về tỷ lệ sống được tích lũy đầy đủ hơn 
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qua nhiều thế hệ và môi trường nuôi, việc xây dựng chỉ số chọn lọc đa tính trạng hoặc 

áp dụng các phương pháp chọn giống nâng cao (ví dụ chỉ số chọn lọc có trọng số môi 

trường hoặc GBLUP đa tính trạng) có thể được xem xét nhằm tối ưu hóa đồng thời 

sinh trưởng và khả năng sống sót. 

Trước chọn lọc, EBV trung bình cho khối lượng thân của quần đàn G1 (4.124 

cá thể thuộc 80 gia đình) đạt 0,61 g, với biên độ dao động rộng ở cả cấp độ gia đình 

(–14,45 đến 17,65) và cá thể (–25,35 đến 30,68), phản ánh biến dị di truyền đáng kể 

trong quần thể. Trên cơ sở đó, chương trình đã lựa chọn 1.000 cá thể bố mẹ có EBV 

khối lượng thân trung bình dương cao nhất từ 62 gia đình và EBV tỷ lệ sống trung 

bình quần đàn dương nhằm đảm bảo duy trì khả năng sống sót ổn định ở thế hệ kế 

tiếp. Sau chọn lọc, EBV trung bình khối lượng thân của quần đàn tăng rõ rệt từ 0,61 

g lên 10,36 g, với giá trị EBV của các cá thể được chọn dao động từ 2,55 đến 30,68, 

tương ứng hiệu quả chọn lọc ước tính đạt 19,83%. Kết quả này khẳng định hiệu quả 

của phương pháp chọn lọc kết hợp giữa và trong gia đình, đồng thời chứng minh tiềm 

năng cải thiện di truyền rõ rệt của quần đàn G1. 

Đàn bố mẹ G1 chọn lọc được duy trì và sử dụng làm cơ sở di truyền cho thế hệ 

G2, đóng vai trò nền tảng cho chương trình chọn giống hàu sữa sinh trưởng nhanh, 

ổn định và bền vững trong điều kiện nuôi vùng nhiệt đới Nam Bộ. Đây là bước tiến 

quan trọng hướng đến mục tiêu chọn giống dài hạn là hình thành quần thể giống có 

tốc độ sinh trưởng cao, khả năng thích nghi tốt và duy trì đa dạng di truyền, phục vụ 

phát triển bền vững nghề nuôi hàu tại Việt Nam. 

3.3.5. Chiến lược chọn giống hàu sữa sinh trưởng nhanh trong dài hạn 

Chiến lược chọn giống hàu sữa đề xuất trong luận án này được xây dựng trực 

tiếp từ các kết quả thực nghiệm thu được, bao gồm: (i) đánh giá đa dạng di truyền của 

vật liệu ban đầu bằng chỉ thị microsatellite; (ii) phân tích các thành phần di truyền 

(ảnh hưởng di truyền cộng gộp, ảnh hưởng con mẹ và ưu thế lai) từ 16 phép lai hỗn 

hợp; và (iii) ước tính các thông số di truyền chủ chốt ở thế hệ G1 như hệ số di truyền 

(h2), tương quan di truyền (rg), tương tác kiểu gen × môi trường (G×E), giá trị giống 
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ước tính (EBV) và hiệu quả chọn lọc ước tính (R). Trên cơ sở đó, luận án đề xuất một 

định hướng chọn giống sinh trưởng nhanh, đồng thời duy trì tỷ lệ sống và đa dạng di 

truyền ổn định trong điều kiện nhiệt đới gió mùa Nam Bộ. 

Kết quả ước tính hệ số di truyền cho khối lượng thân ở mức cao (h² = 0,46 ± 

0,12) cho thấy tính trạng này có khả năng cải thiện di truyền tốt và là cơ sở trực tiếp 

để triển khai chọn giống sinh trưởng nhanh. Trong khi đó, hệ số di truyền của tỷ lệ 

sống ở mức trung bình (h² = 0,28 ± 0,08) và chịu ảnh hưởng mạnh của môi trường và 

G×E. Do vậy, trong khuôn khổ dữ liệu hiện có, luận án không đề xuất chọn lọc trực 

tiếp nhằm cải thiện tỷ lệ sống, mà xem đây là tính trạng ràng buộc, nhằm đảm bảo 

quá trình chọn lọc sinh trưởng không làm suy giảm khả năng sống sót của quần đàn. 

Các kết quả tương quan di truyền cho thấy mối liên hệ chặt chẽ giữa khối lượng 

thân và các tính trạng kích thước vỏ, nghĩa là việc chọn lọc dựa trên khối lượng thân 

có thể đồng thời cải thiện các tính trạng hình thái liên quan đến giá trị thương phẩm. 

Ngược lại, tương quan di truyền giữa sinh trưởng và tỷ lệ sống không cao và không 

ổn định giữa các môi trường, đặc biệt trong điều kiện G×E mạnh đối với tỷ lệ sống. 

Điều này củng cố cách tiếp cận chọn giống đơn tính trạng (sinh trưởng) có ràng buộc, 

thay vì xây dựng chỉ số chọn lọc đa tính trạng trong giai đoạn hiện tại. 

Trong dài hạn, chương trình chọn giống cần tiếp tục tập trung vào tính trạng 

sinh trưởng nhanh, đồng thời duy trì tỷ lệ sống ổn định và đa dạng di truyền thông 

qua chọn lọc kết hợp dựa trên gia đình, quản lý phả hệ và kiểm soát đóng góp di 

truyền của từng gia đình. Việc đánh giá định kỳ các thông số di truyền chủ chốt như 

hệ số di truyền, tương quan di truyền và tương tác kiểu gen – môi trường sẽ giúp tối 

ưu hóa hiệu quả chọn giống. Cách tiếp cận này tạo nền tảng cho phát triển quần đàn 

hàu sữa sinh trưởng nhanh, ổn định và bền vững trong điều kiện nhiệt đới gió mùa ở 

các thế hệ tiếp theo. Bên cạnh đó, sự cần thiết bổ sung ước tính thông số di truyền 

các tính trạng chất lượng như tỷ lệ thịt, khả năng kháng bệnh và thích nghi với điều 

kiện bất thuận, nhằm nâng cao hiệu quả sản xuất, giá trị thương phẩm đáp ứng nhu 

cầu thị trường và thích nghi tốt với điều kiện môi trường biến động trong tương lai. 
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Sự phân hóa EBV rõ rệt giữa các gia đình và cá thể trong G1, cho phép áp dụng 

hiệu quả chiến lược chọn lọc kết hợp gia đình – cá thể. Tuy nhiên, các kết quả thực 

nghiệm mới dừng ở mức cho phép đề xuất nguyên tắc kiểm soát cận huyết, thông qua 

giới hạn đóng góp của từng gia đình và duy trì số lượng gia đình đủ lớn trong quần 

đàn chọn lọc. Các phương pháp nâng cao như chọn lọc đóng góp tối ưu (Optimal 

Contribution Selection – OC) được đề cập như một định hướng tiềm năng, nhưng 

chưa thể triển khai đầy đủ trong phạm vi dữ liệu và thời gian của luận án, do chưa có 

ước tính thực nghiệm về kích thước quần thể hiệu quả (Ne) qua nhiều thế hệ. Ngoài 

ra, cần mở rộng số lượng gia đình half-sib nhiều hơn (ít nhất 80–100 gia đình/thế hệ) 

so với nghiên cứu hiện tại (36 gia đình/thế hệ G1), đảm bảo phân bố đồng đều theo 

dòng bố và mẹ, nhằm tăng độ chính xác trong ước tính các thông số di truyền. Đây 

là yếu tố quan trọng được nhấn mạnh trong nhiều nghiên cứu chọn giống nhuyễn thể, 

giúp nâng cao khả năng phát hiện cá thể hoặc gia đình có EBV vượt trội. 

Chương trình chọn giống cần được tổ chức thành hệ thống cơ sở chọn tạo giống 

bao gồm: (1) Trung tâm chọn giống hạt nhân là nơi lưu giữ quần đàn chọn giống hạt 

nhân, sản xuất gia đình và đánh giá, ước tính thông số di truyền qua các thế hệ; (2) 

Trại giống vệ tinh, tiếp nhận bố mẹ và con giống hậu bị từ các gia đình chọn lọc có 

EBV tốt nhất được phát tán từ trung tâm chọn giống để sản xuất giống thử nghiệm 

trong điều kiện thực tiễn và thương mại hóa sản phẩm. Khi cần, có thể bổ sung đàn 

hậu bị để đảm bảo chu kỳ sản xuất liên tục. 

Đối với ứng dụng công nghệ sinh học phân tử, dữ liệu microsatellite trong luận 

án đã chứng minh tính hữu ích trong đánh giá đa dạng di truyền và làm cơ sở bước 

đầu cho quản lý phả hệ. Tuy nhiên, hiện tại chưa có bộ dữ liệu chỉ thị phân tử mật độ 

cao (SNP) đủ lớn để triển khai các phương pháp như MAS, GWAS hay GBLUP. Do 

đó, các nội dung liên quan đến chọn giống hệ gen được trình bày trong luận án theo 

hướng định hướng nghiên cứu tương lai, mà không phải là các giải pháp có thể áp 

dụng ngay từ kết quả hiện tại. Việc triển khai các phương pháp này trong tương lai 
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cần gắn với việc xây dựng bộ gen tham chiếu, thu thập dữ liệu SNP quy mô lớn và 

đánh giá độ chính xác so sánh với BLUP truyền thống. 

Bên cạnh đó, các bằng chứng trong tổng quan tài liệu cho thấy việc áp dụng 

chọn lọc dựa trên đóng góp tối ưu (Optimal Contribution Selection – OC) mang lại 

hiệu quả vượt trội trong duy trì đa dạng di truyền dài hạn so với chọn lọc thuần dựa 

trên EBV. Nhiều nghiên cứu trên cá hồi, tôm và nhuyễn thể đã ghi nhận rằng OC có 

thể giảm mức độ cận huyết tích lũy mỗi thế hệ từ 20–40% so với phương pháp chọn 

gia đình/cá thể thông thường, đồng thời vẫn duy trì tốc độ tiến bộ di truyền tương 

đương hoặc cao hơn trong các chương trình chọn giống dài hạn. Tương tự, công nghệ 

sinh học phân tử (ví dụ: marker-based pedigree assignment) cho phép xác định quan 

hệ huyết thống chính xác hơn so với phương pháp gắn thẻ truyền thống, từ đó tối ưu 

phối giống, giảm hệ số cận huyết và hỗ trợ bố trí thí nghiệm chọn lọc quy mô lớn. 

Những kết quả này củng cố cơ sở khoa học cho định hướng mà luận án đề xuất rằng 

quản lý phả hệ bằng chỉ thị phân tử trong giai đoạn sắp tới, kết hợp dần với OC khi 

dữ liệu gen và quy mô đàn bố mẹ đủ lớn. 

Tương tác kiểu gen × môi trường (G×E) là yếu tố cần được theo dõi và đánh giá 

định kỳ, đặc biệt trong bối cảnh mở rộng vùng nuôi và thương mại hóa con giống 

chọn lọc phục vụ nuôi thương phẩm. Các kết quả thu được trong nghiên cứu này cho 

thấy sự khác biệt rõ rệt về tốc độ sinh trưởng và tỷ lệ sống giữa hai vùng nuôi Long 

Sơn và Long Hòa, gợi ý sự tồn tại của tương tác G×E ở các mức độ khác nhau. Trên 

cơ sở đó, trong giai đoạn tiếp theo, việc mở rộng đánh giá G×E tại một số vùng nuôi 

đại diện ở khu vực Nam Bộ như Kiên Giang và Cà Mau, cũng như tại các vùng nuôi 

phổ biến khác trên cả nước như Khánh Hòa, Phú Yên và khu vực cận nhiệt đới Quảng 

Ninh, là cần thiết nhằm kiểm tra tính ổn định và khả năng thích nghi của dòng giống 

sinh trưởng nhanh trong các điều kiện sinh thái khác nhau. Với dữ liệu hiện có, luận 

án chưa đề xuất việc thiết lập các quần đàn chọn giống riêng biệt theo từng vùng sinh 

thái. Thay vào đó, chỉ khuyến nghị tiếp tục đánh giá tương tác G×E ở một số môi 
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trường nuôi đại diện khi có điều kiện, nhằm làm rõ mức độ ổn định di truyền của 

dòng được chọn lọc và xác định phạm vi ứng dụng phù hợp trong sản xuất thực tế. 

Tổng hợp các kết quả và phân tích trên cho thấy, chiến lược chọn giống được 

đề xuất trong luận án tập trung vào những nội dung đã được dữ liệu thực nghiệm 

chứng minh, bao gồm: chọn lọc sinh trưởng nhanh dựa trên EBV khối lượng thân, 

kiểm soát tỷ lệ sống như một tính trạng ràng buộc, duy trì đa dạng di truyền thông 

qua chọn lọc kết hợp gia đình – cá thể và đánh giá G×E ở mức cơ bản. Các nội dung 

mang tính công nghệ cao hơn như MAS, GWAS, GBLUP hoặc xây dựng ngân hàng 

gen được xem là hướng phát triển dài hạn, cần thêm dữ liệu và nghiên cứu bổ sung 

trước khi có thể áp dụng trong thực tiễn sản xuất giống. 
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CHƯƠNG 4 

KẾT LUẬN VÀ KIẾN NGHỊ 

 

4.1. Kết luận 

Luận án đã hoàn thành đầy đủ các mục tiêu nghiên cứu đặt ra và cung cấp cơ 

sở khoa học vững chắc cho việc xây dựng chương trình chọn giống hàu sữa sinh 

trưởng nhanh trong điều kiện nhiệt đới gió mùa Nam Bộ. Kết quả nghiên cứu đã làm 

rõ mức độ đa dạng và cấu trúc di truyền của các dòng hàu sữa có nguồn gốc địa lý 

khác nhau, qua đó khẳng định vai trò then chốt của việc lựa chọn và quản lý nguồn 

vật liệu bố mẹ ngay từ giai đoạn xây dựng quần đàn ban đầu nhằm duy trì đa dạng di 

truyền và hạn chế nguy cơ cận huyết trong điều kiện nuôi nhiệt đới. 

Các phân tích di truyền số lượng cho thấy ảnh hưởng di truyền cộng gộp giữ 

vai trò chi phối đối với tính trạng sinh trưởng của hàu sữa, trong khi các ảnh hưởng 

di truyền không cộng gộp chỉ đóng vai trò thứ cấp và phụ thuộc vào từng dòng cũng 

như phép lai cụ thể. Kết quả này khẳng định hướng tiếp cận chọn giống dài hạn dựa 

trên tích lũy giá trị di truyền cộng gộp là phù hợp và có tính bền vững. 

Các thông số di truyền chủ yếu và giá trị giống ước tính của thế hệ G1 được 

ước tính đầy đủ, qua đó chứng minh tiềm năng cải thiện di truyền rõ rệt đối với tính 

trạng khối lượng thân, với hiệu quả chọn lọc ước tính đạt mức cao (19,83%) trong 

điều kiện nuôi nhiệt đới Nam Bộ. Đồng thời, kết quả nghiên cứu cũng làm rõ vai trò 

của môi trường nuôi đối với biểu hiện di truyền của các tính trạng nghiên cứu, trong 

đó Long Sơn được xác định là môi trường hạt nhân phù hợp cho chọn lọc sinh trưởng, 

còn Long Hòa thích hợp để đánh giá khả năng thích nghi, góp phần định hướng xây 

dựng hệ thống đánh giá và chọn lọc giống hàu phù hợp với điều kiện nuôi đa dạng 

của khu vực Nam Bộ. 

Việc tích hợp các phương pháp di truyền phân tử và di truyền số lượng trong 

luận án đã bổ sung những dữ liệu thực nghiệm còn thiếu về đặc điểm di truyền của 

hàu sữa trong điều kiện nhiệt đới gió mùa. Các kết quả đạt được không chỉ có ý nghĩa 
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trực tiếp đối với việc xây dựng chương trình chọn giống hàu sữa sinh trưởng nhanh 

tại Nam Bộ, mà còn cung cấp cơ sở tham khảo quan trọng cho các chương trình chọn 

giống nhuyễn thể khác trong những điều kiện sinh thái tương tự. 

4.2. Kiến nghị 

Chương trình chọn giống hàu sữa nên tiếp tục duy trì và khai thác có kiểm soát 

các quần đàn G0 - G1 đã được đánh giá. Các dòng Khánh Hòa và Đài Loan, có mức 

đa dạng di truyền cao, phù hợp làm vật liệu chọn giống, trong khi dòng Bà Rịa - Vũng 

Tàu cần được sử dụng thận trọng và kiểm soát cận huyết bằng chỉ thị phân tử. Do số 

lượng chỉ thị hiện còn hạn chế, cần bổ sung bộ chỉ thị dữ liệu đa dạng nucleotide hơn 

trong các nghiên cứu tiếp theo.  

Chọn giống nên tiếp tục tập trung vào tính trạng khối lượng thân là mục tiêu 

chính, khai thác ảnh hưởng di truyền cộng gộp thông qua chọn lọc dựa trên giá trị 

giống ước tính (EBV) ở thế hệ G2. Các tính trạng chất lượng như tỷ lệ thịt nên được 

xem xét bổ sung khi có dữ liệu thực nghiệm đầy đủ. Tỷ lệ sống chịu ảnh hưởng đáng 

kể của tương tác kiểu gen – môi trường, cần mở rộng khảo nghiệm đa môi trường 

nhằm tiến đến thực hiện chọn giống đáp ứng đa môi trường ở các giai đoạn tiếp theo.  

Các quần đàn G1 đã chọn lọc có thể được khai thác thí điểm trong sản xuất 

giống, song song với việc duy trì đàn đối chứng để đánh giá hiệu quả cải thiện di 

truyền thực tế và làm cơ sở tham khảo cho các chương trình chọn giống nhuyễn thể 

khác trong điều kiện nhiệt đới. 
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PHỤ LỤC 
 

Phụ lục 1. Hệ số di truyền các tính trạng trên các loài hàu 

Loài và tính trạng Quốc gia h2 Tác giả 

Sinh trưởng    

C. virginica Canada 0,25-0,50 Newkirk et al., 1978 

O. chilensis Chile 0,34-0,61 Toro et al., 1990, 1996 

C. gigas 
Mỹ, Trung 

Quốc (TQ) 
0,22-0,86 

Langdon et al., 2003; Wang 

et al., 2012; Chi et al., 

2021, 2023 

C. angulata Việt Nam 0,24 Vu et al., 2020a 

O. edulis Anh 0,22-0,45 Penaloza et al., 2022 

Kháng bệnh    

C. gigas - V. harveyi TQ 0,11-0,28 Li et al., 2011 

C. gigas - OsHV-1 New Zealand 0,25-0,37 Gutierrez et al., 2020 

C. gigas - V. alginolyticus và 

V. coralliiyticus 
TQ, Hoa Kỳ 0,11-0,26 

Zhai et al., 2021; Dietrich 

et al., 2022 

Tỷ lệ sống  

C. giga và C. virginica 
Mỹ, TQ 0,13-0,4 

Chi et al., 2021, 2022; 

McCarty et al., 2022 

Tỷ lệ thịt (%) (C. angulata) Việt Nam 0,10-0,16 Vu et al., 2021b 

Màu sắc vỏ (C. gigas) TQ 0,10-0,45 
Chengxun et al., 2019; 

Wan et al., 2020, 2020 

Chất lượng thịt (C. gigas) TQ, Pháp 0,08-0,89 
Liu et al., 2019; Wan et al., 

2020; Jourdan et al., 2023 

Sinh sản (C. angulata) TQ 0,18-0,78 Han et al., 2022 
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Phụ lục 2. Các phương pháp chọn lọc quy mô trên hàu 

Tên loài Quốc gia 
Phương pháp 

chọn lọc 

Quy mô 

chọn lọc 
Năm  Tài liệu tham khảo 

C. virginica Canada Gia đình Thí nghiệm 2021 Allen et al., 2021 

O. edulis Anh Cá thể Thí nghiệm 2022 Penaloza et al., 2022 

S. cucullata Thái Lan Cá thể Thương mại 1990 
Jarayabhand et al., 

1995 

S. glomerata Úc 
Gia đình;     

cá thể 
Thương mại 1990 

Nell et al., 1999; 

Dove et al., 2013 

C. gigas Hoa Kỳ Gia đình Thương mại 1996 
Langdon et al., 2003; 

de Melo et al., 2016 

C. gigas Úc 
Gia đình;     

cá thể 
Thương mại 1997 Ward et al., 2005 

C. gigas 
New 

Zealand 
Gia đình Thương mại 1999 

Camara & Symonds, 

2014 

C. gigas Pháp Cá thể Thí nghiệm 2009 
Dégremont et al., 

2015 

C. gigas 
Trung 

Quốc (TQ) 
Cá thể Thí nghiệm 2007 

Wang et al., 2012; 

Zhong et al., 2016 

C. angulata Việt Nam Gia đình Thương mại 2014 Vu et al., 2020a 

C.nippona TQ Cá thể Thí nghiệm 2014 Hu et al., 2023 

C. sikamea TQ Cá thể Thí nghiệm 2012 Ma et al., 2023 
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Phụ lục 3. Các nghiên cứu chọn lọc dựa trên chỉ thị liên kết ở các loài hàu 

Loài Số lượng  Tính trạng Tài liệu tham khảo 

C. gigas 820 Sinh trưởng Gutierrez et al., 2018 

C. gigas 762 Kháng bệnh OsHV-1 Gutierrez et al., 2020 

C. gigas 2397 Sinh trưởng, tỷ lệ thịt, màu sắc Jourdan et al., 2023 

C. angulata 647 Hình thái, khả năng ăn được, 

kháng bệnh 

Vu et al., 2021a 

C. virginica 399 Chống chịu độ mặn thấp McCarty et al., 2022 

 

Phụ lục 4. Chỉ thị SNP được phát triển trên hàu 

Loài Công nghệ Mật độ SNP Tài liệu tham khảo 

C. gigas và 

O. edulis 

Illumina 

Goldengate 
384 Lapègue et al., 2014 

C. gigas Affymetrix Axiom  190.000 Qi et al., 2017 

C. gigas và 

O. edulis 
Affymetrix Axiom  27.000 và 11.000 

Gutierrez et al., 

2017 

C. gigas Affymetrix Axiom  23.000 
Gutierrez et al., 

2018 

C. ariakensis  30.000 Zhang et al., 2023 

C. virginica Affymetrix Axiom  200.000 Xuereb et al., 2023 

C. virginica Affymetrix Axiom  566.000 và 66.000 Guo et al., 2023 
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Phụ lục 5. Hiệu quả chọn lọc (R) các tính trạng trên hàu 

 

  

Loài và tính trạng Số thế hệ R (%) Tác giả 

Khối lượng thân (g) 

O. edulis 1-2 17,0-20,0 Barber et al., 1998 

O. chilensis 1 10,5 Toro et al., 1996 

S. commercialis 1 4,1 Nell et al., 1999 

S. glomerata 2 9,0 Nell et al., 2000 

C. gigas 5-6 2,26-24,6 
Langdon et al., 2003; de Melo et 

al., 2016; Zhang et al., 2019 

C. angulata 3 17,4 Vu et al., 2020a 

Chiều dài vỏ (mm) 

C. gigas 1-2 8,8-15,2 
Li et al., 2011; Wang et al., 2012; 

Zhang et al., 2019 

C. nippona 3 9,2-11,1 Hu et al., 2022 

C. sikamea 3 5,5-9,5 Ma et al., 2023 

Sản lượng    

C. gigas 5 19 de Melo et al., 2016 

Tỷ lệ và sản lượng thịt (%)  

C. angulata 3 3,67 Vu et al., 2021b 

Tỷ lệ sống (%)    

C. gigas 3-5 15,7-41,97 
de Melo et al., 2016; Chi et al., 

2022 

Kháng bệnh     

S. glomerata - M. 

sydney và QX 
2 11,0-71,55 

Nell & Hand, 2003; Nell et al., 

2003, 2006; Dove et al., 2013a,b 

C. virginica - MSX & 

Dermo 
4 29,6-61 Calvo et al., 2003 

C.gigas –  OsHV-1 + 

 V. aestuarianus 
 1-4 11-68 Dégremont et al., 2015, 2020 
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Phụ lục 6. Vị trí thu thập bốn dòng hàu sữa vật liệu ban đầu 

(4 địa điểm thu thập vật liệu ban đầu là các vị trí có màu đỏ) 
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Phụ lục 7. Hình thái bên ngoài của 04 quần đàn hàu sữa vật liệu ban đầu (A – Bà Rịa 

– Vũng Tàu, B – Khánh Hòa, C – Quảng Ninh, D – Đài Loan 
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Phụ lục 8. Hồ sơ nhập khẩu hàu Crassostrea angulata từ Đài Loan 
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Phụ lục 9. Kết quả xét nghiệm sạch bệnh OsHV-1 thu thập 4 quần đàn hàu sữa 
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Phụ lục 10. Thông tin 9 cặp mồi khảo sát chọn lựa chỉ thị microsatellite 

Tên mồi Trình tự (5’→ 3’) Tác giả 

L8F AGAGGTTCAATGACGCTGGTG Huvet et al., 2000 

L8R GATAAACAGTTTTCTGGTGTTAC Huvet et al., 2000 

L10F GGTCAATTCAAAGTCAATTTCCC Huvet et al., 2000 

L10R CATGTTTTCCCTTGACTGATCC Huvet et al., 2000 

L16F CGGACGAATAAGATATTTGGTC Huvet et al., 2000 

L16R TGGATCTGCGCATCATCTCG Huvet et al., 2000 

ucdCg-128F CGGAGAGTCGTGTTCGTTTT Li et al., 2003 

ucdCg-128R TGAGAAACGGAGTTGCTTTTG Li et al., 2003 

ucdCg-139F CCCAAACACCTTTACATTCCA Li et al., 2003 

ucdCg-139R GGCAATTGTCGTTTTCATTCA Li et al., 2003 

ucdCg-174F CTTCCTGCTGCAGAACCTGT Li et al., 2003 

ucdCg-174R AATGACGGGATGATGATGATG Li et al., 2003 

ucdCg-133F GTTGGCGCGAAATATAGGAA Li et al., 2003 

ucdCg-133R TGAACTTGTGATGTGCAGGA Li et al., 2003 

cgsili44F TGGCATTTCATGGTTAATTT Sauvage, 2009 

cgsili44R TGTTGTATGAAATGTCGGAA Sauvage, 2009 

cgsili57F CAGTCCCTCTACGCTACATC Sauvage, 2009 

cgsili57R ACACTACCGCTTTCCTGATA Sauvage, 2009 
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Phụ lục 11. Các mẫu DNA tổng số đại diện cho bốn quần thể hàu trong nghiên cứu 

Ghi chú: Hàng 1: Sáu cột đầu tiên được dán nhãn hiển thị tổng số DNA quần thể Vũng Tàu (1-28), bảy cột tiếp theo hiển 

thị tổng số DNA từ quần thể Khánh Hòa (N11-N27)); Hàng 2, bảy cột đầu tiên hiển thị tổng số DNA quần thể Quảng Ninh 

(V2-V29)) và sáu cột còn lại hiển thị tổng số DNA quần thể Đài Loan (D6-D25). Cột cuối cùng ở hai hàng hiển thị thang 

1kb trong đó M là viết tắt của Marker. 

Phụ lục 12. Điện di gel agarose 1,8% kiểm tra khả năng hoạt động của các chỉ thị 

 
Hàng 1: cột 1-6: chỉ thị L8; cột 7 – 12: chỉ thị L10; cột 14 – 19: chỉ thị L16; cột 20 – 25: chỉ thị ucdCg-128; Hàng 2: cột 

1 – 6: chỉ thị ucdCg-139; cột 7 – 12: chỉ thị ucdCg-174; cột 14 – 19: chỉ thị ucdCg-133 
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Phụ lục 13. Nuôi cấy tảo và ương nuôi ấu trùng hàu sữa 

 

Phụ lục 14. Nuôi thuần dưỡng và nuôi vỗ hàu sữa bố mẹ trong điều kiện nhân tạo 
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Phụ lục 15. Kiểm tra chất lượng trứng và tinh hàu sữa bố mẹ cho sinh sản 
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Phụ lục 16. Phối ghép và ương nuôi ấu trùng gia đình hàu sữa các thế hệ 
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Phụ lục 17. Chế độ cho ăn các giai đoạn phát triển của ấu trùng hàu (Helm et al., 2004) 

Giai đoạn 
Tuổi 

(ngày) 

Kích 

thước 

(µm) 

Mật độ 

(AT/mL) 
Loại thức ăn 

Chế độ cho ăn 

Mật độ 

(tb/mL) 

Khẩu 

phần 

(lần/

ngày) 

AT chữ D 1 70-90 10 100% Iso 
20.000-

40.000 
1 

AT đỉnh vỏ 

trung kỳ 
4-5 100-120 5-10 

60% Iso; 

40% Chaeto 
60.000 2 

AT đỉnh vỏ 

hậu kỳ 
8-12 150-200 5-10 

20% Tetra; 40% 

Iso; 40% Chaeto 
80.000 2 

AT điểm 

mắt 
14-21 230-350 5 

30% Iso;30% 

Tetra; 40% Chaeto 
140.000 2 

AT bám 21 > 400 5 

20% Iso; 20% 

Tetra; 30% Chaeto; 

30%  Skele 

160.000 2 

Iso: Isochrysis galbana, Chaeto: Chaetoceros sp., Tetra: Tetraselmis sp., Skele: Skeletonema sp., AT: ấu trùng 
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Phụ lục 18. Cân đo, đánh dấu cá thể 

 
 

  



161 
 

 
 
 

Phụ lục 19. Nuôi đánh giá sinh trưởng hàu sữa tại các địa điểm 
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Phụ lục 20. Cân đo hàu sữa khi thu hoạch nuôi đánh giá sinh trưởng 
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Phụ lục 21. Hình hàu sữa bố mẹ lúc thu hoạch ở Long Sơn (A) và Long Hòa (B)  

 

Phụ lục 22. Phương sai (ANOVA) các ảnh hưởng cố định bằng mô hình GLM 

Yếu tố ảnh hưởng 
Khối lượng thân (g) Tỷ lệ sống (%) 

DF F-value P-value DF F-value P-value 

E 2 7102,13 <0,001 2 4548,53 <0,001 

G 15 6,61 <0,001 15 16,99 <0,001 

G×E 30 3,1 <0,001 30 7,51 <0,001 

NurseAge - - - 1 6,01 0,014 

TotalAge 1 5,8 0,016 - - - 

R2 0,62 0,23 

GLM: General Linear Model; G: phép lai; NurseAge: thời gian ương các phép lai từ khi sinh sản tới khi thả 

nuôi đánh giá sinh trưởng; TotalAge: thời gian nuôi từ khi sinh sản tới thu hoạch đánh giá sinh trưởng; DF: 

Độ tự do; F-value: kiểm định F; P – value: mức ý nghĩa thống kê (P < 0,05). 
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