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TÓM T9T 
Cá chép (Cyprinus carpio) là loài cá nuôi n-Zc ngMt truyhn thIng quan trMng trong nuôi tr:ng 
thHy s=n > nhihu quIc gia. ChMn giIng truyhn thIng k?t hSp di truyhn phân ta ;óng vai trò quan 
trMng trong c=i thi(n tIc ;0 sinh tr->ng, nâng cao nFng su[t và hi(u qu= kinh t?. Công ngh( 
RNA-sequencing ;-Sc áp djng trong nghiên c$u này ;L xác ;'nh các SNP không ;:ng nghèa 
(nsSNP) tihm nFng cHa 2 nhóm cá chép lai (sinh tr->ng nhanh và sinh tr->ng chum) giva cá 
chép thukn Hungary và cá chép thukn Vi(t Nam. Sau khi gi=i trình tA, twng sI reads sau sàng lMc 
;Lt ~24,6 tri(u > nhóm sinh tr->ng nhanh (FG) và ~24,8 tri(u > nhóm sinh tr->ng chum (SG), vZi 
tà l( mapping t-dng $ng là 87,64% và 84,79%. Phân tích xác ;'nh 333.328 SNP > FG, 453.729 SNP 
> SG, trong ;ó có 138.837 SNP chung. K?t qu= kiLm ;'nh SNP cho th[y, 1.984 SNP có ý nghèa 
thIng kê liên quan ;?n khác bi(t tFng tr->ng, phân bI trên 47 nhi�m s|c thL. Phân tích ch$c 
nFng cho th[y, các nsSNP chH y?u n�m > các gen liên quan ;?n chuyLn hóa các - bon và nFng 
l-Sng. #xc bi(t, 37 nsSNP tihm nFng ;-Sc phát hi(n trong các gen nh-: Myogenic Factor 6, 
Myozenin, Myosin, có vai trò quan trMng trong phát triLn cd và tFng tr->ng. K?t qu= nghiên c$u 
là cd s> khoa hMc giúp cho các ch-dng trình chMn giIng cá chép sinh tr->ng nhanh > Vi(t Nam 
;Lt hi(u cao hdn. 

TO khóa: RNA-Sequencing, SNP không ;:ng nghèa (nsSNP), cá chép lai, tính trLng sinh tr->ng. 
 

1. $%T V(N $* 

Cá chép (Cyprinus carpio) là m0t trong 
nhvng loài cá n-Zc ngMt quan trMng nh[t trong 
nuôi tr:ng thHy s=n cHa th? giZi, ;xc bi(t tLi khu 
vAc châu Á. Theo FAO (2022), twng s=n l-Sng cá 
chép nFm 2022 ;Lt 4,7 tri(u t[n, vZi giá tr' -Zc 
tính trên 8 tà USD [1]. Vi(c c=i thi(n tIc ;0 tFng 
tr->ng cHa cá chép thông qua chMn giIng có ý 
nghèa quan trMng trong nâng cao nFng su[t và 
hi(u qu= kinh t?. Ph-dng pháp chMn giIng k?t 
hSp giva ph-dng pháp truyhn thIng (dAa trên 

thông tin vh kiLu hình và ph= h() và ph-dng 
pháp di truyhn phân ta (thông tin vh sA sai khác 
trong trình tA ADN - chÇ th' phân ta) ;ã và ;ang 
;-Sc $ng djng cho k?t qu= chính xác và rút 
ng|n quá trình chMn lMc. Gkn ;ây, vZi sA phát 
triLn cHa công ngh( gi=i trình tA th? h( mZi bao 
g:m RNA-sequening, vi(c nghiên c$u các ;a 
hình ;dn nucleotide (SNP) ;dn có liên quan ;?n 
gen/protein quy ;'nh các tính trLng kinh t? 
quan trMng trong chMn giIng ;-Sc thAc hi(n m0t 
cách hi(u qu= và nhanh chóng hdn, giúp tIi -u 
hóa quá trình chMn lMc/lai tLo nh�m c=i thi(n 
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nFng su[t $ng djng trong lènh vAc di truyhn 
chMn giIng [2]. Trong ;ó, các SNP không ;:ng 
nghèa (nsSNP - Non synonymous SNP) là nhvng 
;0t bi?n ;dn nucleotide x=y ra trong vùng mã 
hóa cHa gen, d`n ;?n sA thay ;wi axit amin trong 
chuDi protein, có kh= nFng =nh h->ng c[u trúc 
protein, t-dng tác protein và tác ;0ng ;?n ch$c 
nFng sinh hMc cHa gen. B�ng cách phân tích 
nsSNPs, các nhà nghiên c$u có thL ;ánh giá mIi 
liên h( giva bi?n ;wi di truyhn và biLu hi(n kiLu 
hình, tO ;ó dA ;oán chính xác giá tr' di truyhn 
cHa các cá thL trong qukn thL. Ngoài ra, nsSNPs 
cung c[p thông tin quan trMng trong nghiên c$u 
ch$c nFng gen và cd ch? ;ihu hòa sinh hMc, vZi 
kho=ng 20 - 30% nsSNPs ;-Sc -Zc tính có =nh 
h->ng ;?n ch$c nFng protein, vi(c tup trung 
nghiên c$u vào các SNP này mang lLi tihm nFng 
lZn trong vi(c c=i thi(n các giIng cá có nFng 
su[t cao và kh= nFng chIng ch'u tIt [3].   

Công ngh( RNA-sequencing ;ã ;-Sc áp 
djng trong nhihu nghiên c$u, tLo ra ;-Sc b0 dv 
li(u lZn, nâng cao sA hiLu bi?t vh dinh d-]ng, 
tFng tr->ng, sinh s=n, ch$c nFng mi�n d'ch và 
kh= nFng thích $ng vZi môi tr-.ng cHa m0t sI 
loài nuôi thHy s=n [4 - 6]. Trên cá chép, công 
ngh( RNA-sequencing RNA-seq ;ã ;-Sc áp 
djng vào nghiên c$u h( gen biLu hi(n 
(transcriptome) cho các tính trLng vh sinh s=n và 
mi�n d'ch [7]; công bI cd sa dv li(u (twng sI 
712.042 SNPs) cho các loài cá chép > Trung 
QuIc  [8]. Tuy nhiên, các c> s> dv li(u SNP tO 
transcriptome này ;hu ch-a chÇ ra mIi liên quan 
vZi các tính trLng quan trMng (nh- tính trLng 
sinh tr->ng) trong chMn giIng c3ng nh- nuôi 
tr:ng thHy s=n cHa loài cá chép Cyprinus carpio. 

Nghiên c$u này $ng djng công ngh( gi=i 
trình tA toàn b0 h( gen RNA (RNA-sequencing) 
k?t hSp vZi ph-dng pháp tin sinh hMc nh�m xác 
;'nh các nsSNP tihm nFng, là các ;a hình ;dn 
nucleotide x=y ra trong vùng mã hóa cHa gen và 
d`n ;?n thay ;wi axit amin trong protein, tO =nh 
h->ng trAc ti?p ;?n tính trLng sinh tr->ng cHa 
cá chép lai. K?t qu= nghiên c$u sî cung c[p cd 

s> khoa hMc cho vi(c $ng djng các chÇ th' phân 
ta trong chMn giIng cá chép có tIc ;0 tFng 
tr->ng cao, góp phkn nâng cao hi(u qu= s=n xu[t 
trong ngành nuôi tr:ng thHy s=n. 

2. V,T LI/U VÀ PH45NG PHÁP NGHIÊN C:U 

2.1. Vut li(u nghiên c$u 

Cá chép lai (Cyprinus carpio) (dòng cá chép 
thukn Hungary x dòng cá chép thukn Vi(t Nam) 
;-Sc s=n xu[t (6 gia ;ình full-sib/phép lai) và 
nuôi ;ánh giá sinh tr->ng tLi Vi(n Nghiên c$u 
Nuôi tr:ng ThHy s=n 1. Cj thL, 40 cá thL cá chép 
lai ;-Sc lAa chMn cFn c$ vào các chÇ tiêu ;ánh 
giá tIc ;0 sinh tr->ng và cân nxng cHa cá chép 
lai, sI m`u thu trong mDi nhóm ;hu có ;Li di(n 
cHa mDi gia ;ình trong phép lai xuôi và lai 
ng-Sc. Twng c0ng 40 m`u mô cd th't tO hai 
nhóm cá chép lai ;ã ;-Sc kiLm ;'nh có sA sai 
khác sinh tr->ng (P value < 0,05) bao g:m 20 
m`u tO nhvng cá thL thu0c nhóm cá chép lai 
sinh tr->ng nhanh (FG) (608,5 ± 45,44 g) và 20 
m`u tO nhvng cá thL thu0c nhóm cá chép lai 
sinh tr->ng chum (SG) (424,6 ± 33,45 g), ;-Sc 
thu thup ;L gi=i trình tA h( gen RNA và phân 
tích tin sinh hMc xác ;'nh các bi?n thL. C|t ít 
nh[t 50 mg m`u mô cd, b=o qu=n trong 
RNAlater > 4˚C cho ;?n khi tách chi?t.  

2.2. Ph-dng pháp nghiên c$u 
RNA twng sI ;-Sc tách chi?t theo h-Zng 

d`n cHa TRIsure Plus RNA Purification Kit, ;-Sc 
áp djng ;L tách chi?t RNA twng sI tO các m`u 
mô cá chép ;ã thu. #L gi=m thiLu các bi?n thL 
trong quá trình chupn b' và gi=i trình tA th- vi(n, 
;=m b=o sA khác bi(t m$c ;0 biLu hi(n gen giva 
các nhóm cá ;hu là do y?u tI sinh hMc ch$ 
không ph=i do y?u tI kê thuut. Các m`u RNA 
(cùng n:ng ;0) sî ;-Sc g0p m`u (3 - 4 m`u cho 
1 nhóm th- vi(n), trong nghiên c$u này 3 m`u 
g0p sî ;-Sc xây dAng cho 2 nhóm kiLu hình 
nhóm tFng tr->ng nhanh và nhóm tFng tr->ng 
chum, twng sI là 6 th- vi(n cDNA. Th- vi(n 
cDNA ;-Sc thi?t lup b�ng cách sa djng Illumina 
Truseq Stranded mRNA Sample Preparation Kit. 
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Các b-Zc ti?n hành ;-Sc thAc hi(n theo h-Zng 
d`n cHa nhà s=n xu[t. KiLm tra ch[t l-Sng th- 
vi(n b�ng Bioanalyzer (Using DNA High 
Sensitive Kit) và qPCR (Using KAPA Library 
Qualification Kit). M`u cDNA ;-Sc ;-a lên h( 
thIng gi=i trình tA gen th? h( mZi Illumina 
MiSeq và thAc hi(n theo h-Zng d`n cHa nhà s=n 
xu[t. Quá trình gi=i trình tA Novaseq 100PE 
;-Sc thAc hi(n b>i NOVOGENE 
(https://www.novogene.com/amea-en/), m`u 
;-Sc gi=i trình tA theo hai chihu (paired-end) vZi 
;0 phH 20 tri(u reads. Ch[t l-Sng cHa dv li(u 
gi=i trình tA ;-Sc ;ánh giá b�ng công cj FastQC 
v.0.11.2 [9]. Quá trình lMc ch[t l-Sng và loLi bz 
các ;oLn Adapter d- thOa ;-Sc thAc hi(n trên 
các cxp reads b�ng công cj Trimmomatic v.0.32  
[10] vZi các tham sI cd b=n nh- sau: #iLm ch[t 
l-Sng tIi thiLu là 30; chihu dài tIi thiLu 50 bp. Dv 
li(u gi=i trình tA h( gen RNA sau khi sàng lMc sî 
;-Sc xu[t ra > ;'nh dLng FASTQ, ;-Sc sa djng 
làm t(p tin ;ku vào ;L phát hi(n các SNP. Dv li(u 
sau khi ;-Sc dóng hàng b�ng công cj cFn chÇnh 
HISAT2 [11] vZi h( gen tham chi?u cá chép 
GCF_018340385.1 (NCBI), sî ;-Sc xác ;'nh các 
bi?n thL b�ng công cj freebayes [12]. K?t qu= là 
các ;a hình có thL có trong m`u ;-Sc l-u trv d-Zi 
dLng variant call file (VCF). Sau ;ó, các SNP này 
;-Sc chú gi=i và dA ;oán =nh h->ng lên gen và 
protein b�ng công cj snpEff [13].  

2.3. Ph-dng pháp xác ;'nh và sàng lMc SNP 
Sau khi thu ;-Sc các bi?n thL tO dv li(u 

RNA-sequencing d-Zi ;'nh dLng VCF, quá trình 
xác ;'nh và sàng lMc SNP ;-Sc thAc hi(n theo 
hình 1 ;L chMn các SNP có ;0 tin cuy cao và có 
tihm nFng sinh hMc. T[t c= các bi?n thL là ;0t 
bi?n chèn/xóa (InDels) và bi?n thL c[u trúc lZn 
(CNVs, inversion, translocation) sî ;-Sc loLi bz, 
chÇ giv lLi các ;0t bi?n ;iLm (SNP). Các SNP 
;-Sc sàng lMc ch[t l-Sng dAa trên chÇ sI QUAL, 
;Li di(n cho xác su[t Phred-scaled vh sA t:n tLi 
cHa bi?n thL tLi m0t v' trí cj thL. ChÇ các bi?n 
thL có QUAL ≥ 30 ;-Sc giv lLi, t-dng $ng vZi ;0 
chính xác ≥ 99,9% [14]. #0 sâu ;Mc (DP) thL 
hi(n twng sI l-St ;Mc bao phH v' trí bi?n thL. #L 

;=m b=o ;0 phH ;ky ;H, các SNP có DP < 30 b' 
loLi bz khzi phân tích ti?p theo [14]. #L xác ;'nh 
SNP liên quan ;?n sA khác bi(t sinh tr->ng giva 
hai nhóm cá chép, kiLm ;'nh Fisher's exact test 
(2 chihu) ;-Sc thAc hi(n, k?t hSp tính toán Odds 
Ratio (OR) và hi(u chÇnh p-value b�ng ph-dng 
pháp Bonferroni. ChÇ các SNP có p-value < 0,05, 
p_adjust < 0,00001 và OR ≥ 2 hoxc ≤ 0,5 ;-Sc 
xem là có ý nghèa thIng kê cao. #:ng th.i, tkn 
sI alen tIi thiLu (MAF) c3ng ;-Sc tính ;L loLi 
bz các bi?n thL hi?m.  

  
Hình 1. Sd ;: ph-dng pháp xác ;'nh và sàng lMc 

SNP không ;:ng nghèa tihm nFng 
T[t c= phân tích thIng kê ;-Sc thAc hi(n 

b�ng phkn mhm SNP ti?p tjc ;-Sc phân loLi dAa 
trên tác ;0ng lên ch$c nFng protein, các SNP có 
tác ;0ng MODERATE ;-Sc giv lLi, ;ây là chính 
là các SNP không ;:ng nghèa. Danh sách các 
SNP tihm nFng sî ;-Sc ;-a vào nghiên c$u chú 
gi=i ch$c nFng b�ng công cj UniProt 
Retrieve/ID mapping và nhn t=ng DAVID 
(Database for Annotation, Visualization, and 
Integrated Discovery)  [15]. Các thuut ngv Gene 
Ontology (GO) liên quan ;?n quá trình sinh hMc, 
ch$c nFng phân ta và thành phkn t? bào ;-Sc 
xác ;'nh cho các gen ch$a nsSNP tihm nFng. 

3. K=T QU? NGHIÊN C:U VÀ TH?O LU,N 
3.1. K?t qu= gi=i trình tA h( gen RNA và 

dóng hàng h( gen tham chi?u 
K?t qu= gi=i trình tA và dóng hàng vZi h( 

gen tham chi?u cHa cá chép ;-Sc trình bày trong 
b=ng 1. H( gen RNA cHa hai nhóm cá chép lai ;ã 
;-Sc gi=i trình tA thành công tO m`u mô cd th't. 
FG có trung bình 52,76 tri(u reads và 7,9 Gb dv 
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li(u, cao hdn so vZi SG (48,15 tri(u reads; 7,23 
Gb). Hi(u qu= gi=i trình tA cao > c= hai nhóm 
(98,5%), chÇ sI Q30 > 93%, tà l( GC t-dng ;-dng 
(~48,8%). SI reads ;-Sc dóng hàng ;Lt kho=ng 
24,6 tri(u reads mDi nhóm, vZi tà l( mapping cao 
hdn > nhóm sinh tr->ng nhanh (87,64% so vZi 
84,79%). K?t qu= trong nghiên c$u này t-dng 
;:ng vZi các nghiên c$u gkn ;ây trên cá chép. 
Nghiên c$u trên ba dòng cá chép, gi=i trình tA tO 
mô cd và gan nh�m xác ;'nh các gen và con 
;-.ng sinh hóa liên quan ;?n dinh d-]ng ;ã thu 

;-Sc tO 38 - 51 tri(u reads vZi ;iLm ch[t l-Sng 
Q30 ;Lt trên 95%  [16]. T-dng tA, nghiên c$u 
trên cá chép (Cyprinus carpio rubrofuscus) > hai 
nhóm cá lZn nhanh và lZn chum c3ng thu ;-Sc 
20 - 23 tri(u reads, vZi tà l( GC dao ;0ng tO 46,83 
- 50,07% và Q30 trên 95,2%  [17]. Nhìn chung,  dv 
li(u trình tA RNA-seq có ch[t l-Sng cao, tà l( 
mapping hi(u qu=, ;Lt yêu cku cho các phân tích 
ti?p theo ;L xác ;'nh các bi?n thL > hai nhóm 
sinh tr->ng tr->ng cHa cá chép lai. 

B=ng 1. ThIng kê k?t qu= gi=i trình tA và dóng hàng vZi h( gen tham chi?u cHa cá chép 
Nhóm cá chép Nhóm sinh tr->ng nhanh Nhóm sinh tr->ng chum 

SI l-Sng Reads* 
52.761.616 
± 3.864.102 

48.152.444 
± 4.633.784 

Dung l-Sng trình tA thô (Gb) 7,9 ± 0,6 7,233 ± 0,74 
Hi(u qu= (%) 98,54 ± 0,68 98,48 ± 0,23 

#0 tin cuy Q30(%) 93,6 ± 0,69 93,73 ± 0,95 
Tà l( GC (%) 48,91 ± 0,85 48,78 ± 0,39 

Twng sI reads ;-a vào dóng 
hàng (reads) 

24.598.256 
± 849.080 

24.861.129 
± 1.082.078 

TÇ l( mapping vZi h( gen tham 
chi?u (%) 

87,64 ± 4,7 84,79 ± 4,42 

 
Hình 2. SI l-Sng SNP phát hi(n trên hai nhóm 

cá chép 

* Ghi chú: SI l-Sng reads = twng sI trình tA 
cHa 2 lkn ;Mc; dung l-Sng trình tA thô (Gigabite 
—Gb ) = (SI l-Sng ;oLn trình tA) x (;0 dài 
chuDi), tính b�ng Gigabite. #Ii vZi gi=i trình tA 2 
chihu, ;0 dài chuDi b�ng 150. Hi(u qu= = (SI 
l-Sng ;oLn trình tA sLch/SI l-Sng ;oLn trình 
tA)*100%; Q30: (SI l-Sng base cHa giá tr' Phred 
> 30)/(Twng sI base). Tà l( GC: (SI l-Sng base 
G & C)/(Twng sI l-Sng base). 

3.2. K?t qu= xác ;'nh SNP 
DAa trên h( gen tham chi?u cHa cá chép 

GCF_018340385.1 vZi twng chihu dài 
1.680.118.328 bp và 50 nhi�m s|c thL. K?t qu= 
sau khi gMi bi?n thL ;ã phát phát hi(n ;-Sc 
333.328 SNP cho nhóm cá sinh tr->ng nhanh và 
453.729 SNP cho nhóm cá sinh tr->ng chum. C= 
hai nhóm chia so 138. 837 SNP (Hình 2) cho 
th[y, sA t-dng ;:ng di truyhn nh-ng c3ng ph=n 
ánh sA khác bi(t vh sI l-Sng bi?n d' riêng bi(t 
cHa tOng nhóm. K?t qu= sau khi kiLm ;'nh các 
SNP có liên quan ;?n sA khác bi(t trong sinh 
tr->ng giva hai nhóm cá chép sinh tr->ng 
nhanh và sinh tr->ng chum sa djng Fisher's 
exact test (2-tail test), k?t hSp vZi p-adjust b�ng 
ph-dng pháp Bonferroni, ;ã xác ;'nh ;-Sc 1984 
SNP có ý nghèa thIng kê (p-value <0,05 và 
(p_adjust) < 0,00001; OR ≥ 2 hoxc ≤ 0,5), trên 47 
nhi�m s|c thL cHa cá chép. K?t qu= xác ;'nh 
bi?n thL SNP dAa trên RNA-sequencing trong 



KHOA H&C CÔNG NGH+  
                                                                                 

N«ng nghiÖp vµ M¤I TR¦êNG - KỲ 1 - TH¸NG 5/2025 73 

nghiên c$u này cho twng sI SNP gMi ra th[p hdn 
so vZi ph-dng pháp gi=i trình tA h( gen ADN 
trên cá bdn (Cynoglossus semilaevis), ;ã gMi ra 
6.545.735 SNP. Tuy nhiên, sau khi kiLm sai khác 
tkn sI alen giva 2 nhóm các bdn lZn nhanh và 
lZn chum b�ng Fisher exact test lLi cho k?t qu= 
ít hdn nghiên c$u này vZi 1.206 SNP có ý nghèa 
thIng kê [18]. 
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Hình 3. BiLu ;: phân bI cHa 1.984 SNP trên các 

nhi�m s|c thL 
K?t qu= > hình 3 cho th[y, SNP phân bI 

trên các nhi�m s|c thL vZi mut ;0 và m$c ;0 ý 
nghèa thIng kê có sA khác bi(t rõ r(t. #xc bi(t, 
các nhi�m s|c thL sI 6, 10, 14, 17 và 25 có nhihu 
SNP vZi giá tr' −log10(P−value) cao, gSi ý các 

vùng này có thL ch$a nhvng gen hoxc y?u tI di 
truyhn quan trMng liên quan ;?n ;xc ;iLm sinh 
tr->ng hoxc thích nghi cHa cá chép. Ng-Sc lLi, 
m0t sI nhi�m s|c thL khác có các SNP vZi m$c 
;0 ý nghèa thIng kê th[p, cho th[y mIi liên h( 
y?u hdn hoxc không ;áng kL (nhi�m s|c thL sI 
19, 21 và 42). Các SNP có giá tr' P - value cao 
nên ;-Sc -u tiên trong các nghiên c$u ti?p theo 
;L xác ;'nh các gen tihm nFng liên quan ;?n 
tính trLng mong muIn, ;:ng th.i làm cd s> cho 
các $ng djng trong chMn giIng và c=i thi(n 
giIng cá chép. 

3.3. K?t qu= thông tin gen và chú thích ch$c 
nFng các gen có SNP  

Twng sI 1984 SNP có ý nghèa thIng kê 
trong nghiên c$u sai khác giva nhóm cá sinh 
tr->ng nhanh và nhóm cá sinh tr->ng chum 
;-Sc phát hi(n trên 881 gen. K?t qu= phân tích 
ch$c nFng gen sa djng cd s> dv li(u UniProt và 
DAVID [15] làm rõ hdn vai trò cHa các gen mang 
nhvng SNP tihm nFng này, là cd s> ;h xu[t 
nhvng SNP ;-Sc -u tiên trong nghiên c$u tính 
trLng sinh tr->ng trên cá chép ;-Sc thL hi(n 
trong hình 4. 

  
(a) (b) 

Hình 4. BiLu ;: chú gi=i ch$c nFng sinh hMc các gen ch$a SNP. (a) BiLu ;: mLng liên k?t giva các 
gen ch$a SNP. Hai con ;-.ng ;-Sc k?t nIi vZi nhau n?u chúng chia so 20% sI gen tr> lên. (b) BiLu 

;: sI l-Sng gen tham gia trong mDi con ;-.ng KEGG 
K?t qu= > hình 4 cho th[y, các SNP chH y?u 

n�m trong nhóm gen liên quan ;?n con ;-.ng 
chuyLn hóa cac - bon (10 gen), có ch$c nFng 
chuyLn hoá, twng hSp và s=n xu[t nFng l-Sng, 

duy trì cân b�ng n0i môi [19]. #ihu này cho th[y, 
vai trò trung tâm cHa quá trình chuyLn hóa nFng 
l-Sng trong ;ihu hòa sinh tr->ng. #áng chú ý, 
con ;-.ng Insulin signaling pathway (7 gen) có 
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vai trò trung tâm ;-Sc liên k?t vZi nhihu con 
;-.ng tín hi(u khác nh-: Apelin signaling 
pathway, GnRH signaling pathway và ErbB 
signaling pathway. Insulin signaling pathway, 
;-Sc xác ;'nh là m0t h( thIng tín hi(u quan 
trMng, linh hoLt và có nhihu ch$c nFng ;a dLng. 
Ngoài vai trò chính trong duy trì cân b�ng ;-.ng 
huy?t, insulin còn ;ihu hòa các quá trình quan 
trMng nh-: TFng tr->ng, tuwi thM, trao ;wi ch[t 
trung gian và sinh s=n [20]. Nghiên c$u tác ;0ng 
cHa insulin ;ã ;-Sc thAc hi(n cho m0t sI loài cá, 
;ã chÇ ra có sA khác bi(t tùy theo loài và mô, m0t 
sI gen liên quan ;?n con ;-.ng này nh-: 
MAPK/ERK, Akt/PKB và TOR [21]. Ngoài ra, 
các con ;-.ng liên quan ;?n chuyLn hóa nh- 
Citrate cycle (TCA cycle), C-type lectin receptor 
signaling và 2-Oxocarboxylic axit metabolism 
c3ng th[y xu[t hi(n tO 6 -7 gen, ph=n ánh sA 
;ihu chÇnh mLnh mî cHa các quá trình chuyLn 
hóa nFng l-Sng. Vi(c làm giàu các con ;-.ng 
Alanine, aspartate and glutamate metabolism và 
Arginine biosynthesis cho th[y, sA tham gia tích 
cAc cHa các axit amin trong cân b�ng n0i môi và 
s=n xu[t nFng l-Sng. Nghiên c$u trên cá chình 
châu Âu c3ng cho th[y, các SNP chH y?u n�m 
trên các gen liên quan ;?n các con ;-.ng tín 
hi(u bao g:m: Các con ;-.ng tín hi(u 
MAPK/ERK, tín hi(u canxi và tín hi(u GnRH, có 
liên quan ;?n tFng tr->ng và ph=n ánh sA thích 
nghi vZi các ;ihu ki(n sIng khác nhau cHa cá 
chình [22]. Nghiên c$u trên 107 SNP b�ng công 
ngh( GWAS c3ng chÇ ra các con ;-.ng liên 
quan ;?n sinh tr->ng trên cá chim vây vàng có 
liên quan ;?n tw ch$c b0 khung t? bào và quá 
trình trao ;wi ch[t [23]. K?t qu= cho th[y, các 
gen ch$a SNP không chÇ phân bI ng`u nhiên 
mà còn tup trung trong m0t sI con ;-.ng sinh 
hMc cj thL, ;xc bi(t là các con ;-.ng liên quan 
;?n chuyLn hóa và tín hi(u sinh tr->ng. DAa 
trên tài li(u tham kh=o và k?t qu= phân tích 
Gene Ontology [24]; các gen liên quan ;?n sinh 
tr->ng, trao ;wi ch[t và phát triLn cd b|p ;-Sc 
-u tiên cho phân tích SNP tihm nFng. #xc bi(t 
chú ý ;?n các gen tham gia vào con ;-.ng phát 

triLn c[u trúc cd và twng hSp protein liên quan 
;?n ;ihu hòa trao ;wi ch[t trên cá chép. 

TFng tr->ng là m0t tính trLng ;a gen, ch'u 
=nh h->ng b>i các gen n�m trong nhihu con 
;-.ng sinh lý khác nhau, ch®ng hLn nh- các con 
;-.ng ;ihu hòa trao ;wi ch[t, phát triLn cd, hình 
thành x-dng và kiLm soát sA thèm Fn, vi(c chMn 
giIng MAS dAa trên m0t vài chÇ th' phân ta ;dn 
lo sî không hi(u qu= trong vi(c c=i thi(n các ;a 
gen này [25]. Ph-dng pháp chMn giIng MAS dAa 
trên nhihu gen liên quan hoxc chMn giIng h( 
gen (Genome selection), cho phép ;ánh giá toàn 
di(n tihm nFng di truyhn b�ng cách tính ;?n tác 
;0ng k?t hSp cHa nhihu locus trên toàn h( gen, 
tO ;ó giúp c=i thi(n ;0 chính xác trong dA ;oán 
và nâng cao hi(u qu= chMn giIng ;Ii vZi các tính 
trLng liên quan ;?n tFng tr->ng trong thHy s=n 
[26]. 

3.4. Các nsSNP tihm nFng liên quan ;?n tính 
trLng sinh tr->ng 

K?t qu= phân tích SNP cFn c$ vào k?t qu= 
Gene Ontology, lAa chMn trên các gen và nhóm 
gen quan trMng có liên quan ;?n tính trLng sinh 
tr->ng, nghiên c$u ;h xu[t twng sI 37 nsSNP 
t-dng $ng vZi 14 gen có tihm nFng cho nghiên 
c$u di truyhn liên quan ;?n sA khác bi(t vh tIc 
;0 tFng tr->ng giva hai nhóm cá. Thông tin chi 
ti?t cHa các nsSNP ;-Sc mô t= > b=ng 2.  

Các nsSNP ;áng chú ý trong nghiên c$u 
này bao g:m bi?n thL nsSNP- c.465T>G  (làm 
thay ;wi axit amin p.His155Gln) trong gen 
Myogenic Factor 6 (MYF6), có vai trò quan 
trMng liên quan ;?n  tính trLng tFng tr->ng > 
nhihu loài ;0ng vut, nh- nghiên c$u trên cá hilsa 
(Tenualosa ilisha) b�ng ph-dng pháp gÇ=i mã 
transcriptome mô cd ;ã chÇ ra Myf6 có có liên 
k?t ch$c nFng vZi các gen quan trMng khác trong 
con ;-.ng phát triLn cd, qua ;ó xác ;'nh ;-Sc 3 
SNP làm thay ;wi axit amin (p.Glu32Gly; 
p.Glu48Gly và p.Val67Ala) giva các nhóm cá 
tFng tr->ng chum và tFng tr->ng nhanh có tihm 
nFng sa djng làm chÇ th' phân ta ;L phân bi(t 
giva các loài cá tFng tr->ng chum và nhanh [27]. 
Các SNP n�m trong vùng mã hóa cHa gen Myf6 
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cHa cá rô phi v�n ;-Sc báo cáo có liên quan ;?n 
các ;xc ;iLm vh chihu dài và cân nxng cá, là 
nhvng chÇ th' quan trMng trong chMn giIng cá rô 
phi sing tr->ng nhanh [28]. Myf6: nsSNP- 
c.465T>G có tkn sI alen thiLu sI khác bi(t giva 
hai nhóm cá (MAF = 0,45 trên nhóm cá sinh 
tr->ng chum và MAF = 0,19 trên nhóm cá sinh 
tr->ng nhanh); cho th[y ;0t bi?n này mxc dù 
;-Sc quan sát th[y trên c= hai nhóm cá, tuy 
nhiên xu[t hi(n phw bi?n hdn > nhóm cá sinh 
tr->ng chum.  

Các SNP c3ng ;-Sc báo cáo cho MEF trong 
nghiên c$u chMn lMc nhân tLo cá ngAa v�n dAa 
trên kích th-Zc cá thL [29]. Bi?n thL này lLi ;-Sc 
quan sát xu[t hi(n phw bi?n hdn > nhóm cá sinh 
tr->ng nhanh vZi MAF = 0,39 so vZi tkn sI alen 
tIi thiLu r[t th[p MAF = 0,02 > nhóm cá sinh 
tr->ng chum. Hai gen MYF6 và MEF2 ;hu có vai 
trò quan trMng trong quá trình sinh hMc phát 
triLn và bi(t hóa cd x-dng (Myogenesis), =nh 
h->ng trAc ti?p lên sinh tr->ng và phát triLn cHa 
cá. 

B=ng 2. Thông tin các nsSNP tihm nFng cho nghiên c$u sinh tr->ng trên cá chép lai 
Nhóm cá 

sinh tr->ng 
nhanh 

Nhóm cá 
sinh tr->ng 

chum STT V' trí SNP trên NST Tên gen 
KiLu thay 

th? 
nucleotide 

KiLu thay th? 
Axit amin 

KiLu 
gen MAF 

KiLu 
gen MAF 

1 NC_056579.1-10532428 GLS2A c.76A>G p.Ile26Val T/C 0,39 C/C 0,11 
2 NC_056581.1-16456014 MEF2CA c.1340C>A p.Thr447Asn G/T 0,39 T/T 0,02 
3 NC_056575.1-14637504 MYF6 c.465T>G p.His155Gln G/G 0,19 T/G 0,45 
4 NC_056608.1-14758333 MYOZ1B c.433A>G p.Asn145Asp T/C 0,43 C/C 0,11 
5 NC_056619.1-7112923 MYBPHA c.95T>C p.Val32Ala C/C 0 T/C 0,37 
6 NC_056602.1-21802374 MYH c.3457T>G p.Ser1153Ala A/C 0,49 C/C 0 
7 NC_056581.1-16741859 c.5386A>G p.Arg1796Gly G/G 0 A/G 0,46 
8 NC_056581.1-16710640 

MYO18B 
c.454T>A p.Ser152Thr A/A 0 T/A 0,42 

9 NC_056602.1-21738773 c.2274G>C p.Leu758Phe C/G 0,31 G/G 0 
10 NC_056602.1-21738904 c.2143A>G p.Thr715Ala T/C 0,5 C/C 0 
11 NC_056602.1-21740534 c.513G>T p.Trp171Cys C/A 0,32 A/A 0 
12 NC_056602.1-21740292 c.755C>A p.Ser252Tyr G/T 0,36 T/T 0,02 
13 NC_056602.1-21740713 c.334G>T p.Gly112Trp C/A 0,32 A/A 0 
14 NC_056602.1-21740322 c.725C>T p.Thr242Met G/A 0,38 A/A 0,02 
15 NC_056602.1-21739572 c.1475A>T p.Glu492Val T/A 0,45 A/A 0 
16 NC_056602.1-21739146 c.1901C>A p.Thr634Asn G/T 0,45 T/T 0 
17 NC_056602.1-21739263 

PERM1 
 

c.1784A>T p.Lys595Ile T/A 0,49 A/A 0 
18 NC_056588.1-933928 c.1110A>T p.Glu370Asp A/T 0,31 A/T 0,43 
19 NC_056588.1-933971 

ADSS1 
c.1153A>G p.Ile385Val A/G 0,31 A/G 0,43 

20 NC_056578.1-39568680 c.3437G>C p.Gly1146Ala C/G 0,39 G/G 0 
21 NC_056578.1-39570023 c.2094C>G p.Asp698Glu G/C 0,5 C/C 0 
22 NC_056578.1-39570446 c.1671T>A p.His557Gln A/T 0,29 A/T 0,3 
23 NC_056578.1-39569215 c.2902G>C p.Glu968Gln C/G 0,34 C/G 0,3 
24 NC_056578.1-39569161 c.2956G>A p.Glu986Lys C/T 0,38 C/T 0,3 
25 NC_056578.1-39569152 

SYNPO2A 
 

c.2965T>G p.Ser989Ala A/C 0,38 A/C 0,32 
26 NC_056603.1-41164083 c.2422G>A p.Ala808Thr C/T 0,46 C/T 0,17 
27 NC_056603.1-41162964 c.3541G>A p.Val1181Ile C/T 0,42 C/T 0,22 
28 NC_056603.1-41161880 c.4625C>G p.Ala1542Gly G/C 0,45 G/C 0,25 
29 NC_056603.1-41163621 

SYNPO2L 
 

c.2884C>A p.His962Asn G/T 0,45 G/T 0,25 
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30 NC_056620.1-20326784 c.20111A>G p.His6704Arg A/G 0,48 G/G 0 
31 NC_056620.1-20313832 c.15564A>T p.Glu5188Asp A/T 0,46 T/T 0 
32 NC_056620.1-20313909 c.15641T>A p.Phe5214Tyr T/A 0,38 A/A 0 
33 NC_056620.1-20312997 

OBSL1 

c.14729A>T p.Glu4910Val A/T 0,43 T/T 0 
34 NC_056598.1/2173700 c.861C>G p.Asp287Glu C/C 0,07 G/C 0,35 
35 NC_056598.1/2173536 c.1025C>A p.Thr342Lys T/T 0,09 G/T 0,39 
36 NC_056598.1/2173516 

MYLK3L 
 

c.1045C>A p.His349Asn T/T 0,09 G/T 0,37 
37 NC_056578.1-6639735 ACTN3 c.285A>G p.Phe876Leu A/G 0,26 A/G 0,3 

Ghi chú: GLS2A (Glutaminase 2, mitochondrial-like A), MEF2CA (Myocyte Enhancer Factor 2C 
A-like), MYF6 (Myogenic Factor 6), MYOZ1B (Myozenin 1b), MYBPHA (Myosin Binding Protein 
H A-like), MYH (Myosin Heavy Chain), MYO18B (Myosin XVIIIB), PERM1 (PPARGC1 và ESRR-
induced Regulator, Muscle 1), ADSS1 (Adenylosuccinate Synthase 1), SYNPO2A (Synaptopodin 
2A), SYNPO2L (Synaptopodin 2-like), OBSL1 (Obscurin-like 1), MYLK3L (Myosin Light Chain 
Kinase 3-like), ACTN3 (Alpha-actinin-3). 

SI l-Sng nhihu các nsSNP có ý nghèa thIng 
kê phát hi(n ;-Sc trên gen PERM1 (9 nsSNP) 
và SYMPO2 (10 nsSNP) vZi tkn sI alen thiLu sI 
lZn hdn > nhóm cá sinh tr->ng tr->ng nhanh 
(MAF cHa cá sinh tr->ng nhanh = 0,29 - 0,5 và 
MAF cHa cá sinh tr->ng chum = 0 - 0,32), cho 
th[y các chÇ th' SNP này có thL ;-Sc sa djng ;L 
;Li di(n cho nhóm cá chép sinh tr->ng nhanh. 
Vh ch$c nFng sinh hMc, hai gen PERM1 và 
SYNPO2 ;hu tham gia vào quá trình 
myogenesis; PERM1 là m0t protein ;xc hi(u cHa 
cd, ;-Sc kích hoLt b>i PGC-1α và ERRs, có vai 
trò quan trMng trong ;ihu hòa gen liên quan ;?n 
chuyLn hóa nFng l-Sng, sinh twng hSp ty thL và 
ch$c nFng co cd. SA suy gi=m PERM1 làm gi=m 
kh= nFng hô h[p cHa t? bào cd và =nh h->ng ;?n 
quá trình sinh twng hSp ty thL [30].  SYNPO2 là 
m0t protein tham gia vào vi(c duy trì c[u trúc t? 
bào và hD trS phát triLn cd b|p cHa Myogenesis, 
;xc bi(t trong các t? bào cd. Nó ;ihu chÇnh sA 
phân chia t? bào và phát triLn mô, =nh h->ng 
;?n tIc ;0 tFng tr->ng cHa cá. SYNPO2 c3ng có 
vai trò trong vi(c $ng phó vZi stress sinh lý, duy 
trì sA wn ;'nh cHa t? bào trong môi tr-.ng kh|c 
nghi(t  [31, 2].  

Twng sI 08 nsSNP c3ng ;-Sc ;h xu[t cho 
nhóm gen (MYOZ1B: Myozenin 1B; MYBPH: 
Myosin Binding Protein H; MYH: Myosin Heavy 
Chain và MYO18B: Myosin XVIII B) liên quan 
;?n ch$c nFng phát triLn mô cd, n�m trong con 

;-.ng sinh hMc t? bào muscle cytoskeleton, bao 
g:m các bi?n thL: MYOZ1B: c.433A>G 
(p.Asn145Asp); MYBPH: c.95T>C (p.Val32Ala); 
MYH: c.3457T>G (p.Ser1153Ala);  hai SNP trên 
MYO18B: c.5386A>G (p.Arg1796Gly) và 
c.454T>A (p.Ser152Thr); ba SNP trên gen 
MYLK3L: c.861C>G (p.Asp287Glu), c.1025C>A 
(p.Thr342Lys), c.1045C>A (p.His349Asn). Tkn 
sI alen thiLu sI c3ng cho th[y có sA khác bi(t 
;áng kL giva nhóm cá chép sinh tr->ng nhanh 
và nhóm cá chép sinh tr->ng chum cho các 
nsSNP này, các bi?n thL trên MYBPH, MYO18B, 
MYLK3L (MAF = 0,35 - 0,46) có phw bi?n hdn 
cho nhóm cá sinh tr->ng chum, trong khi các 
bi?n thL trên gen MYOZ1B (MAF = 0,43) và 
MYH (MAF = 0,49) là phw bi?n hdn trên nhóm 
cá sinh tr->ng nhanh. HM gen Myosin ;ã ;-Sc 
nghiên c$u ch$c nFng trong quá trình phát triLn 
và mIi liên k?t vZi các tính trLng nh-: Sinh 
tr->ng nhanh, ch[t l-Sng mô cd, thích nghi vZi 
nhi(t ;0 trên nhihu loài cá bao g:m cá chép [32]; 
cá h:i [33]; cá qu? (Siniperca chuatsi) [34]… 
Các nghiên c$u vh SNP trên các gen hM Myosin 
c3ng ;-Sc báo cáo liên quan ;?n tính trLng sinh 
tr->ng trên các loài cá, nh- chÇ th' SNP gây thay 
;wi c[u trúc protein (Tr40Ser) trên gen myosin 
heavy fast skeletal n�m trên LG6 cHa các bdn 
(Scophthalmus maximus) ;-Sc báo cáo có sai 
khác tkn sI alen giva nhóm cá sinh tr->ng 
nhanh và chum  [35].  
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M0t sI gen có xác ;'nh ;-Sc các nsSNP có 
ý nghèa trong nghiên c$u này là ADSS 
(Adenylosuccinate Synthase),  GLS2A  
(Glutaminase 2A) và OBSL (Obscurin-like) c3ng 
có vai trò quan trMng liên quan ;?n sinh tr->ng 
cHa cá; tuy nhiên ch-a có nhihu nghiên c$u báo 
cáo cho các chÇ th' phân ta cho các gen này. Gen 
Obscurin-like ;xc tr-ng > nhóm cá sinh tr->ng 
nhanh báo cáo trên cá ngAa v�n c3ng mô t= ;ây 
là các gen có kích th-Zc lZn, có liên quan ;?n 
c[u trúc và các y?u tI phát triLn mô cd. Gen 
ADSS1 có ch$c nFng liên quan ;?n ;ièu hòa 
phát triLn cd ;ã ;-Sc báo cáo > ;0ng vut có vú 
và cá ngAa v�n (Park và cs (2016); Li và cs 
(2007); trên cá chép, gen ADSS1 n�m trên QTL 
cho khIi l-Sng cd thL  tLi  linked- group 41 ;ã 
phát hi(n ;-Sc m0t SNP tihm nFng, tuy nhiên 
v`n ckn xác nhun thêm vh quan h( cHa gen này 
vZi các tính trLng tFng tr->ng [36]. GLS2a là m0t 
gen mã hóa enzyme glutaminase 2 trong cá và 
nhihu loài ;0ng vut khác, ;óng vai trò quan 
trMng trong vi(c vun chuyLn nitd, các - bon và 
chuyLn hóa. Ch$c nFng và biLu hi(n cHa gen này 
;ã ;-Sc báo cáo trên cá chép [37]; nghiên c$u 
trên cá di?c tam b0i (Carassius auratus) cho 
th[y dinh d-]ng có =nh h->ng lên hoLt ;0ng 
cHa gen GLS [38]; trong khi nghiên c$u trên cá 
qu? (Siniperca chuatsi) chÇ ra ch$c nFng phân ta 
cHa GLS trong mi�n d'ch [39]; cho th[y vai trò 
cHa GLS trong các con ;-.ng chuyLn hóa nFng 
l-Sng tO ;ó liên quan ;?n ch$c nFng phân ta cHa 
các con ;-.ng sinh hMc khác, các SNP trong gen 
này GLS ch-a ;-Sc báo cáo cho phân tích tính 
trLng sinh tr->ng cho các loài cá.  

Phân tích ch$c nFng gen cho th[y, tihm 
nFng cHa các nsSNP này trong vi(c nghiên c$u 
cd ch? di truyhn cHa tính trLng sinh tr->ng trên 
cá chép lai > Vi(t Nam, qua ;ó có thL xây dAng 
;-Sc các chÇ th' hoxc b0 chÇ th' cho tính trLng 
sinh tr->ng, $ng djng quan trMng trong chMn 
giIng, cho phép chMn lMc các cá thL có tIc ;0 
tFng tr->ng cao hdn và c=i thi(n nFng su[t nuôi 
tr:ng thHy s=n. 

4. K=T LU,N VÀ $* NGH% 
Dv li(u toàn b0 h( gen RNA tO hai nhóm cá 

chép lai sinh tr->ng nhanh và chum ;ã ;-Sc gi=i 
trình tA và dóng hàng thành công vZi h( gen 
tham chi?u, tà l( mapping ;Lt m$c cao, ;=m b=o 
ch[t l-Sng cd s> dv li(u phjc vj cho các phân 
tích các SNP. K?t qu= ;ã xác ;'nh ;-Sc twng sI 
333.328 SNP cho FG và 453.729 SNP cho SG và 
chia so 138.837 SNP chung cho c= hai nhóm 
m`u. Quá trình sàng lMc và kiLm ;'nh SNP ;ã 
xác ;'nh ;-Sc twng sI 1.984 SNP có ý nghèa 
thIng kê và liên quan ;?n sA khác bi(t trong 
sinh tr->ng giva hai nhóm cá chép sinh tr->ng 
nhanh và chum, phân bI trên 47 nhi�m s|c thL. 
Phân tích ch$c nFng gen ontology cho th[y, 
nsSNP ;-Sc phát hi(n trên nhóm các gen liên 
quan ;?n con ;-.ng chuyLn hóa các - bon, có 
ch$c nFng chuyLn hoá, twng hSp và s=n xu[t 
nFng l-Sng, duy trì cân b�ng n0i môi. Twng sI 37 
nsSNP tihm nFng quan trMng ;-Sc xác ;'nh trên 
14  gen có vai trò trong quá trình phát triLn cd 
b|p và ch$c nFng chuyLn hóa nFng l-Sng, tác 
;0ng lên quá trình sinh tr->ng, phát triLn cHa cá 
chép. #ây là nhvng bi?n d' di truyhn quan trMng 
có tihm nFng ;L nghiên c$u $ng djng trong 
chMn giIng.  

Nghiên c$u trong t-dng lai ckn ti?p tjc 
kiLm ;'nh các nsSNP trên các nhóm m`u lZn 
hdn, nghiên c$u =nh h->ng ;?n biLu hi(n kiLu 
hình sinh tr->ng, qua ;ó xây dAng chÇ th'/b0 chÇ 
th' phân ta hvu ích cho ch-dng trình chMn giIng 
cá chép lai sinh tr->ng nhanh trong t-dng lai. 
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IDENTIFICATION OF POTENTIAL NON-SYNONYMOUS SNPS ASSOCIATED WITH GROWTH 
TRAITS IN HYBRID COMMON CARP USING RNA-SEQ 

Luu Thi Ha Giang¹, Vu Van In², Kim Thi Phuong Oanh³ 

                                                                  ¹ Research Institute for Aquaculture No. 1 
² Vietnam Japan University, Vietnam National University, Hanoi 

                                                                 ³ Vietnam Academy of Science and Technology 
Abstract 

Common carp (Cyprinus carpio) is a traditionally important freshwater aquaculture species in 
many countries. Conventional selective breeding, when combined with molecular genetics, plays 
a crucial role in improving growth rate, productivity, and economic efficiency. This study applied 
RNA-sequencing technology to identify potential non-synonymous single-nucleotide 
polymorphisms (nsSNPs) in two hybrid carp groups (fast-growing and slow-growing), derived 
from crosses between pure Hungarian and Vietnamese carp lines. After sequencing, the total 
number of filtered reads was approximately 24.6 million in the fast-growing group (FG) and 24.8 
million in the slow-growing group (SG), with mapping rates of 87.64% and 84.79%, respectively. A 
total of 333,328 SNPs were identified in FG and 453,729 in SG, with 138,837 SNPs shared 
between the two groups. Statistical analysis revealed 1,984 SNPs significantly associated with 
growth differences, distributed across 47 chromosomes. Functional annotation indicated that 
most nsSNPs were located in genes related to carbon and energy metabolism. Notably, 37 
potential nsSNPs were detected in genes such as Myogenic Factor 6, Myozenin, and Myosin, 
which are known to be involved in muscle development and growth regulation. These findings 
provide valuable insights and a scientific foundation for improving the efficiency of fast-growing 
common carp breeding programs in Vietnam. 

Keywords: Hybrid common carp, growth traits, nonsynonymous SNP (nsSNP), RNA-Seq. 
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