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Đặt vấn đề 

Tôm sú (Penaeus monodon) là loài thủy sản mang lại giá trị 
kinh tế lớn, đóng góp đáng kể vào phát triển kinh tế - xã hội của 
đất nước. Năm 2020, sản lượng tôm sú đạt 267.700 tấn và giá 
trị xuất khẩu đạt 575,44 triệu USD [1]. Tôm sú được xác định 
là một trong hai đối tượng tôm nuôi nước lợ chủ lực của nước 
ta (cùng với tôm thẻ chân trắng), do đó nhu cầu giống tôm sú 
ngày càng tăng về số lượng và chất lượng. Tôm sú bố mẹ hiện 
nay chủ yếu đánh bắt từ tự nhiên là nguồn lây truyền mầm bệnh, 
làm cho nghề nuôi tôm sú của Việt Nam không bền vững do dịch 
bệnh dễ bùng phát. Việc chủ động phát triển đàn tôm sú bố mẹ 
gia hóa chất lượng cao để phục vụ nghề nuôi tôm bền vững là 
cần thiết tại Việt Nam. Tuy nhiên, chất lượng sinh sản của tôm 
sú bố mẹ gia hóa thấp hơn tôm sú bố mẹ tự nhiên. Các cơ sở sản 
xuất giống tôm sú (năm 2020 có1.750 cơ sở [1]) vẫn có khuynh 
hướng sử dụng tôm bố mẹ tự nhiên. Vì vậy, chúng tôi đã tiến 
hành nghiên cứu hệ phiên mã của tôm sú cái liên quan đến tính 
trạng sinh sản nhằm cải thiện đặc điểm sinh sản của tôm sú gia 
hóa. Nghiên cứu áp dụng RNA-sequencing là phương pháp nhờ 
vào ưu điểm vượt trội của kỹ thuật giải trình tự gen thế hệ mới 
để phát hiện toàn bộ bản phiên mã mRNA của một loài. Mục 
tiêu của nghiên cứu là xây dựng cơ sở dữ liệu hệ gen phiên mã 

của tôm sú tự nhiên và gia hóa, đồng thời tìm kiếm các gen tiềm 
năng liên quan đến tính trạng sinh sản ở giai đoạn buồng trứng 
tiền thành thục. Đây sẽ là nguồn thông tin gen chức năng giá trị 
có thể sử dụng cho những chương trình chọn giống nâng cao sức 
sinh sản của tôm sú sau này.    

Đối tượng và phương pháp nghiên cứu 

Mẫu tôm thí nghiệm

Nghiên cứu thu thập mẫu tôm sú cái tự nhiên (do cơ sở thu 
mua tôm sú bố mẹ cung cấp) và gia hóa (do Chương trình chọn 
giống của Viện Nghiên cứu Nuôi trồng Thủy sản 2 cung cấp). 
Buồng trứng ở giai đoạn tiền thành thục (giai đoạn 0) là cơ 
quan đích của nghiên cứu hệ gen phiên mã được lưu trữ trong 
RNAlater (Invitrogen, USA) và bảo quản ở -80oC cho đến khi 
thực hiện ly trích RNA tại Phòng thí nghiệm, Khoa Công nghệ 
Sinh học, Trường Đại học Quốc tế.

Ly trích RNA tổng số, tổng hợp thư viện cDNA và giải 
trình tự bằng Illumina

Mẫu buồng trứng được ly trích RNA tổng số bằng phương 
pháp TRIzol/Chloroform (Invitrogen) [2]. RNA tổng số được 
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Tóm tắt:

Tôm sú (Penaeus monodon) là loài tôm được nuôi phổ biến ở nước ta và trên thế giới. Hiện nay, sản xuất giống tôm sú 
vẫn phụ thuộc vào nguồn tôm bố mẹ tự nhiên bởi vì chất lượng sinh sản của tôm tự nhiên cao hơn tôm sú gia hóa. Trước 
thực tế đó, nhóm tác giả đã tiến hành nghiên cứu hệ gen phiên mã của tôm sú cái tự nhiên và gia hóa ở giai đoạn buồng 
trứng tiền thành thục bằng kỹ thuật giải trình tự gen thế hệ mới. Giải trình tự bằng thiết bị Illumina đạt số lượng đoạn 
trình tự (read) sau tinh sạch là 20.977.708 cho tôm tự nhiên và 31.185.197 cho tôm gia hóa. Kết quả lắp ráp theo phương 
pháp không có hệ gen tham chiếu đạt 35.870 contig, trong đó độ dài trung bình và N50 của contig lần lượt là 1.018 và 
1.488 bp. Chú giải gen chức năng dựa vào 7 cơ sở dữ liệu đạt tỷ lệ tương đồng từ 19,74 đến 47,77%. Hệ gen phiên mã của 
nghiên cứu này có tỷ lệ tương đồng cao nhất với loài Hyalella azteca, Cryptotermes secundus, Zootermopsis nevadensis 
và các loài tôm thuộc họ Penaeus. Nghiên cứu cũng xác định được tổng cộng 5.788 gen có biểu hiện khác biệt ở tôm tự 
nhiên khi so sánh với tôm gia hóa. Các gen có biểu hiện khác biệt được tiếp tục phân loại dựa theo khóa thuật ngữ của 
Gene Ontology (GO). Kết quả phân loại chức năng theo GO ở tôm sú tự nhiên cho thấy, các gen hemolymph clottable, 
peritrophin, ecdysteroid có biểu hiện tăng và các gen serine protease, alpha-L-fucosidase-like, actin, catenin alpha có 
biểu hiện giảm. Nghiên cứu này là cơ sở quan trọng bổ sung thông tin hệ phiên mã của tôm sú liên quan đến tính trạng 
sinh sản và có thể ứng dụng để cải thiện chất lượng sinh sản của tôm sú gia hóa.          
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định tính và định lượng bằng máy quang phổ Nanodrop™ 
(Thermofisher) và Bioanalyser 2100 (Agilent). RNA tổng số 
cũng được kiểm tra độ tinh sạch (nhiễm DNA hoặc protein) và 
sự phân huỷ bằng phương pháp điện di agarose. mRNA được 
ly tách khỏi hỗn hợp RNA tổng số bằng Dynabeads mRNA 
purification kit (Invitrogen) theo hướng dẫn của nhà sản xuất. 
Sau đó mRNA được phân cắt đoạn ngẫu nhiên và được sử dụng 
làm khuôn mẫu để tổng hợp cDNA bằng TruSeq® Stranded 
mRNA Library Prep kit của Illumina theo hướng dẫn của nhà 
sản xuất. cDNA tiếp tục được định tính và định lượng bằng 
Qubit 2.0 (Invitrogen) và Bioanalyser, cuối cùng thư viện 
cDNA được giải trình tự bằng máy Illumina NovaSeq 6000 tại 
Novogene (Singapore). 

Lắp ráp các đoạn trình tự không có hệ gen tham chiếu và 
chú giải các đoạn mRNA

Các đoạn trình tự thô sau khi giải trình tự được xử lý loại bỏ 
các adapter gắn vào khi chuẩn bị các thư viện cDNA để giải trình 
tự. Phần mềm FastQC được sử dụng để đánh giá chất lượng các 
đoạn trình tự thô. Các đoạn trình tự có tỷ lệ nucleotide không 
thể xác định >10% và chất lượng thấp (QC<20) được loại bỏ 
bằng phần mềm Trimmomatic [3]. Các đoạn trình tự ngắn đạt 
chất lượng được lắp ráp thành bộ phiên mã theo định dạng 
không có hệ gen tham chiếu bằng phần mềm Trinity [4]. Các 
contig lặp lại sau khi lắp ráp từ Trinity được loại bỏ bằng phần 
mềm CORSET và các transcript dài nhất của mỗi gen được báo 
cáo là các unigene. 

Các công cụ tin sinh học khác nhau được sử dụng để chú 
giải các transcript dựa vào 7 cơ sở dữ liệu. Đầu tiên công cụ 
BLASTX của NCBI [5] được sử dụng cho cơ sở dữ liệu NR 
(Non-redundant protein sequences) (giá trị E<1e-5). Sau đó 
chương trình DIAMOND [6] sử dụng cho các cơ sở dữ liệu NT 
(NCBI nucleotide sequences), KOG (euKaryotic orthologous 
groups) và Swiss-Prot (giá trị E<1e-5). Chương trình HMMER 
sử dụng cho cơ sở dữ liệu PFAM (Protein family) (giá trị 
E<0,01). Phần mềm Blast2GO [7] áp dụng cho cơ sở dữ liệu 
GO (giá trị E<1e-6) và KAAS - KEGG Automatic annotation 
server sử dụng cho cơ sở dữ liệu KEGG (Kyoto encyclopedia 
of genes and genome) (giá trị E<1e-5). 

So sánh sự biểu hiện gen giữa tôm tự nhiên và gia hóa

Phần mềm Bowtie [8] được sử dụng để gióng hàng các 
transcript và phần mềm RSEM [9] được sử dụng cho định 
lượng gen biểu hiện của mẫu tôm tự nhiên và gia hóa. Phân tích 
biểu hiện gen khác biệt giữa mẫu tôm tự nhiên và gia hóa bằng 
phần mềm EgdeR [10] dựa vào các giá trị: |log2FoldChange|>2 
và giá trị p điều chỉnh (p-adjusted value) <0,005 [11]. Sau khi 
xác định được các gen có biểu hiện khác biệt giữa 2 nhóm 
tôm, các gen này được tiếp tục phân loại thành các nhóm gen 
chức năng theo các khóa thuật ngữ của GO bằng phần mềm 
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Abstract:

The black tiger shrimp (Penaeus monodon) is the widely 
cultured aquaculture species in Vietnam and worldwide. 
Production of P. monodon postlarvae still relies on the 
wild broodstock due to their higher fecundity and larval 
quality in comparison with the domesticated broodstock. 
Therefore, the current study applied an RNA-sequencing 
approach by the Illumina platform to generate the 
transcriptomic resources for the wild and domesticated 
females at the previtellogenic stage of ovaries (stage 0). 
Total clean reads were 20,977,708 for the wild female 
and 31,185,197 for the domesticated female. De novo 
assembly was employed to generate 35,870 contigs 
with an average length of 1,018 bp and N50 length of 
1,488 bp. The ratios of contigs possessing significant 
similarity through annotation across seven databases 
ranged from 19.74 to 47.77%. Top hit species from 
BLASTx searches included Hyalella azteca, Cryptotermes 
secundus, Zootermopsis nevadensis, followed by Penaeus 
sp.. We identified a total of 5,788 differentially expressed 
transcripts between the ovaries of wild and domesticated 
shrimps. The differentially expressed transcripts were 
further enriched according to the classification terms of 
Gene Ontology (GO). Results of GO enrichment analysis 
in the wild female indicated that many genes such as 
hemolymph clottable, peritrophin, ecdysteroid were 
up-regulated while the following genes, including serine 
protease, alpha-L-fucosidase-like, actin, catenin alpha 
were down-regulated. The current study provides more 
transcriptomic resources for the reproductive trait in 
P. monodon. These resources are potentially applied for 
the improvement of reproduction in the domesticated 
shrimp.  

Keywords: Penaeus monodon, reproductive trait, RNA-
sequencing, transcriptome.
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GOSeq (v1.32.0) [12] và topGO (2.32.0) [13]. Bước phân tích 
này nhằm xác định các nhóm chức năng mà các gen có biểu 
hiện sai khác tham gia liên quan đến tính trạng nghiên cứu.    

Kết quả và bàn luận 

Kết quả giải trình tự và lắp ráp các đoạn trình tự

Thư viện cDNA chuẩn bị từ mô buồng trứng của tôm sú tự 
nhiên và gia hóa được giải trình tự bằng thiết bị Illumina. Kết 
quả giải trình tự đạt được dữ liệu 6,5 Gbp cho mẫu tôm tự nhiên 
và 9,5 Gbp cho mẫu tôm gia hóa. Số lượng đoạn trình tự ngắn 
thô lần lượt là 21.642.150 và 31.742.591 cho mẫu tôm tự nhiên 
và gia hóa (bảng 1). Kích thước trung bình của các đoạn trình 
tự thô là 150 bp theo tiêu chuẩn kỹ thuật của thiết bị Illumina 
HiSeq4000. Sau khi sàng lọc các đoạn trình tự không đạt chất 
lượng, tỷ lệ đoạn trình tự ngắn được sử dụng cho lắp ráp là 
96,93 và 98,24% cho từng nhóm tôm.  

Bảng 1. Tóm tắt kết quả giải trình tự bằng thiết bị Illumina.

Chỉ số phân tích Tôm tự nhiên Tôm gia hóa

Tổng số base (Gbp) 6,5 9,5

Tổng số base đạt chuẩn >Q20 (Gbp) 6,3 9,4

Số lượng đoạn trình tự ngắn 21.642.150 31.742.591

Số lượng đoạn trình tự sau tinh sạch 20.977.708 (96,93%) 31.185.197 (98,24%)

Kết quả lắp ráp đạt 35.870 contig (đã sàng lọc các contig lặp 
lại) từ các đoạn trình tự tinh sạch cộng gộp của tôm tự nhiên và 
gia hóa. Chiều dài trung bình của các contig là 1.018 bp, dao 
động từ 301 bp đến 9.245 bp (bảng 2). Ngoài ra, chiều dài contig 
N50 là 1.488 bp. Chiều dài trung bình của các contig và chiều 
dài N50 là các chỉ tiêu để đánh giá chất lượng của phần mềm lắp 
ráp [14]. Nghiên cứu của Sadamoto và cs (2012) [15] cho rằng, 
chiều dài contig N50 càng dài cho thấy chất lượng càng cao của 
kết quả lắp ráp. Chiều dài N50 của nghiên cứu hiện tại lớn hơn 
N50 của nghiên cứu hệ gen tôm sú cũng sử dụng thiết bị Illumina 
giải trình tự [16]. Tỷ lệ các unigene ≥1.000 bp đạt tương đối cao 
(33%), rất có ý nghĩa cho các bước phân tích tiếp theo. 

Bảng 2. Kết quả lắp ráp và sàng lọc các contig. 

Chỉ số phân tích Giá trị

Tổng số contig 35.870

Tổng số base (bp) 36.498.375

Chiều dài contig trung bình (bp) 1.018

Chiều dài contig ngắn nhất (bp) 301

Chiều dài contig lớn nhất (bp) 9.245

Chiều dài contig N50 (bp) 1.488

Số lượng contig ≥1.000 bp 11.856 (33%)

Kết quả chú giải và phân loại các gen chức năng

Kết quả chú giải các gen chức năng sau khi lắp ráp dựa vào 7 
cơ sở dữ liệu khác nhau được trình bày ở hình 1.

Kết quả hình 1 cho thấy, tỷ lệ chú giải đạt cao nhất là 47,77% 
khi dựa vào cơ sở dữ liệu NR của NCBI. Đây là cơ sở dữ liệu tập 
hợp trình tự protein từ nhiều nguồn dữ liệu khác nhau trên thế 
giới. Vì vậy cơ sở dữ liệu này luôn được lựa chọn để chú giải gen 
chức năng nhằm tìm kiếm mức độ tương đồng cao nhất giữa các 
trình tự đang được nghiên cứu và các gen đã được công bố lưu 
trữ trên các cơ sở dữ liệu. Tỷ lệ chú giải cao nhất khi dựa vào NR 
là điều hiển nhiên. Kế tiếp, tỷ lệ chú giải đạt 39,22% khi dựa vào 
cơ sở dữ liệu Swiss_Prot. Cơ sở dữ liệu này chuyên biệt cho các 
trình tự protein và đã được kiểm chứng bởi các thực nghiệm nên 
là cơ sở dữ liệu tin cậy cho chú giải gen chức năng. Tỷ lệ chú giải 
dựa vào Swiss_Prot trong nghiên cứu của chúng tôi cao hơn công 
bố của Huerlimann và cs (2018) [17] cũng nghiên cứu hệ gen 
phiên mã của tôm sú đạt tỷ lệ chú giải khoảng 30%. Nhóm nghiên 
cứu khẳng định, tỷ lệ chú giải thấp là kết quả thông thường khi 
nghiên cứu hệ gen phiên mã của các loài không phải là các loài 
nghiên cứu tiêu biểu (non-model species). Các cơ sở dữ liệu còn 
lại cũng được chúng tôi sử dụng để chú giải nhằm phân loại các 
nhóm protein (PFAM), nhóm gen chức năng (GO và KOG) và 
các chuỗi chuyển hóa sinh học (KEGG). Kết quả so sánh mức độ 
tương đồng của các unigene của nghiên cứu hiện tại với các loài 
đã được nghiên cứu được trình bày ở hình 2.
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Hình 2. Tỷ lệ unigene tương đồng với các loài bằng phân tích BLASTX. 

Kết quả ở hình 2 cho thấy, loài có mức độ tương đồng cao nhất là phiêu sinh động 

vật Hyalella azteca. Đây là một trong những loài giáp xác của dự án i5k với mục tiêu giải 

mã toàn bộ hệ gen của 5.000 loài thuộc ngành động vật chân khớp [18]. Hệ gen của H. 

azteca đã được giải mã hoàn toàn và công bố nên trình tự gen của loài này phong phú 

trên các cơ sở dữ liệu. Các loài kế tiếp có mức độ tương đồng cao với tôm sú là 
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Kết quả ở hình 2 cho thấy, loài có mức độ tương đồng cao 
nhất là phiêu sinh động vật Hyalella azteca. Đây là một trong 
những loài giáp xác của dự án i5k với mục tiêu giải mã toàn bộ 
hệ gen của 5.000 loài thuộc ngành động vật chân khớp [18]. Hệ 
gen của H. azteca đã được giải mã hoàn toàn và công bố nên trình 
tự gen của loài này phong phú trên các cơ sở dữ liệu. Các loài 
kế tiếp có mức độ tương đồng cao với tôm sú là Cryptotermes 
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Genes and Genome, PFAM: Protein Family, GO: Gene Ontology, KOG: euKaryotic Orthologous 
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secundus và Zootermopsis nevadensis. Hệ gen nhân và hệ gen 
phiên mã của các loài này cũng đã được công bố gần đây nên có 
sẵn trên các cơ sở dữ liệu [19-21]. Đối với tôm sú, nghiên cứu 
của chúng tôi đạt mức độ tương đồng chỉ 2,71% mặc dù hệ gen 
phiên mã của tôm sú đã được công bố [11, 17]. Điều này cho 
thấy, nghiên cứu của chúng tôi chỉ giải trình tự một loại mô nên 
không thể thu nhận tỷ lệ lớn hệ gen phiên mã của tôm sú. Điểm 
đáng lưu ý là hệ gen phiên mã của tôm sú đã công bố có tỷ lệ lặp 
lại cao (51,3%) [17] nên mức độ đa dạng nguồn gen không cao và 
có thể ảnh hưởng đến kết quả so sánh tương đồng nghiên cứu của 
chúng tôi và cơ sở dữ liệu hiện có. Ngoài ra, kết quả lắp ráp các 
đoạn trình tự dựa vào phương pháp lắp ráp không có hệ gen tham 
chiếu và phần mềm lắp ráp khác nhau cũng có thể ảnh hưởng 
đến mức độ sai khác của kết quả lắp ráp khi so sánh các nghiên 
cứu khác nhau. Tương tự, tỷ lệ tương đồng của các unigene tôm 
sú của chúng tôi cũng chỉ đạt 4,36% khi so sánh với các loài 
thuộc giống Penaeus, bao gồm P. japonicus, P. merguiensis, P. 
chinensis, P. indicus, P. semisulcatus, P. stylirostris, P. setiferus 
và Litopenaeus vannamei. Kết quả này thể hiện cơ sở dữ liệu của 
các loài tôm thuộc họ Penaeus còn hạn chế và chưa được nghiên 
cứu đáng kể mặc dù chúng là các loài thủy sản có giá trị thương 
mại cao. Mức độ tương đồng cao của hệ gen phiên mã tôm sú với 
các loài H. azteca, Z. nevadensis, L. polyphemus, L. vannamei 
cũng tương tự công bố của Nguyen và cs (2020) [11] khi nghiên 
cứu hệ gen phiên mã của tôm sú gia hóa ở các giai đoạn thành 
thục sinh sản.

So sánh sự biểu hiện gen giữa tôm tự nhiên và gia hóa

Dựa vào giá trị |log2FoldChange| và padj đã được thiết lập để 
so sánh sự biểu hiện gen khác biệt giữa tôm tự nhiên và tôm gia 
hóa, nghiên cứu của chúng tôi xác định được tổng cộng 5.788 gen 
có biểu hiện khác biệt. Trong đó tôm tự nhiên có 3.290 gen biểu 
hiện tăng và 2.498 gen biểu hiện giảm khi so sánh với gia hóa. 
Các gen có biểu hiện tăng ở tôm sú tự nhiên được phân loại thành 
3 nhóm gen chức năng chính của GO, bao gồm quá trình sinh 
học: vận chuyển bằng không bào (vacuolar transport), thành phần 
tế bào: vùng ngoại bào (extracellular region) và chức năng phân 
tử: nhân tố tương tác DNA điều hòa phiên mã (DNA-binding 
transcription factor activity) (hình 3A). Trong nhóm vùng ngoại 
bào, gen hemolymph clottable có biểu hiện tăng, tương tự như 
công bố của [11] khi nghiên cứu tôm sú gia hóa ở giai đoạn 
tiền thành thục. Protein tổng hợp từ gen hemolymph clottable 
thuộc họ glycoprotein và có cấu trúc tương tự với vitellogenin. 
Những protein này giữ vai trò quan trọng trong quá trình thành 
thục buồng trứng của tôm sú [22]. Ngoài ra, nghiên cứu cũng 
xác định được gen tổng hợp peritrophin buồng trứng thuộc nhóm 
extracellular region là protein bảo vệ các trứng sau khi sinh sản 
[23]. Đối với nhóm chức năng phân tử, gen tổng hợp ecdysteroid 
được xác định có vai trò điều hòa các quá trình phát triển, thành 
thục sinh dục và sinh sản ở các loài chân khớp [24]. Tương tự, số 
lượng gen có biểu hiện giảm ở tôm sú tự nhiên cũng được phân 
loại thành nhóm gen chức năng, bao gồm quá trình sinh học: cộng 
sinh (symbiont process), thành phần tế bào: thành phần nâng đỡ 

tế bào (cytoskeleton) và chức năng phân tử: hoạt tính phân cắt 
peptide (peptidase activity) và hoạt tính thủy phân (hydrolase 
activity) (hình 3B). Trong nhóm chức năng phân tử, nghiên cứu 
của chúng tôi tìm kiếm được gen tổng hợp serine protease có hoạt 
tính phân cắt peptide tham gia vào quá trình hoạt hóa hệ miễn 
dịch ở tôm [25]. Tác giả Ye và cs (2016) [26] công bố rằng, nhiều 
gen tham gia vào quá trình miễn dịch cũng tham gia vào quá trình 
thành thục buồng trứng. Tuy nhiên, gen này có biểu hiện giảm ở 
tôm sú tự nhiên trong nghiên cứu hiện tại. Ngoài ra, chúng tôi 
xác định được gen tổng hợp alpha-L-fucosidase-like protein có 
hoạt tính thủy phân cũng có biểu hiện giảm ở tôm sú tự nhiên. 
Fucosidase có tác dụng tiêu hóa các polysaccharide có trong thực 
vật [27]. Nghiên cứu của Sittikankaew và cs (2020) [28] báo cáo 
sử dụng thức ăn công nghiệp cho tôm sú mẹ hoạt hóa các gen 
tham gia vào các quá trình chuyển hóa khác với sử dụng thức 
ăn tươi sống nuôi vỗ tôm mẹ thành thục. Thức ăn tươi sống bao 
gồm giun nhiều tơ, mực, nhuyễn thể cung cấp nguồn dinh dưỡng 
giàu protein và chất béo không bão hòa (PUFA). Đây là nguồn 
dinh dưỡng cần thiết đã hoạt hóa các gen vitellogenin, collagen 
alpha-1V chain-like và heme-binding protein 2-like tham gia vào 
quá trình phát triển buồng trứng và thành thục sinh sản của tôm 
mẹ. Trong khi thức ăn công nghiệp chỉ hoạt hóa các gen tham 
gia vào quá trình chuyển hóa để duy trì hoạt động thông thường 
của tế bào. Điều này có thể giải thích gen tổng hợp enzyme tiêu 
hóa thức ăn có nguồn gốc từ thực vật giảm biểu hiện ở tôm sú tự 
nhiên trong quá trình thành thục sinh sản ở nghiên cứu của chúng 
tôi. Các gen thuộc nhóm cytoskeleton bao gồm actin và catenin 
alpha là các gen tham gia vào quá trình giảm stress sau khi cắt 
mắt ở tôm sú mẹ nhằm kích thích buồng trứng thành thục [28]. 
Các gen này cũng có biểu hiện giảm ở tôm sú tự nhiên khi so sánh 
với tôm sú gia hóa. 

(A)

(B)

Hình 3. Phân loại các gen có biểu hiện khác biệt ở tôm sú tự 
nhiên theo khóa thuật ngữ của GO. (A) Các gen có biểu hiện 
tăng; (B) Các gen có biểu hiện giảm. Hàm -log10(padj) được sử 
dụng để điều chỉnh thang đo của ý nghĩa xác suất thống kê.
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Kết luận

Nghiên cứu đã xây dựng được cơ sở dữ liệu hệ gen phiên mã 
của tôm sú tự nhiên và gia hóa ở giai đoạn buồng trứng tiền thành 
thục, đồng thời xác định được một số gen liên quan đến quá trình 
phát triển và thành thục của buồng trứng khi so sánh gen biểu 
hiện giữa hai nhóm tôm sú. Đây là cơ sở dữ liệu hoàn chỉnh có ý 
nghĩa to lớn trong nghiên cứu cải thiện chất lượng sinh sản của 
tôm sú gia hóa, góp phần phát triển ngành công nghiệp nuôi tôm 
sú bền vững ở Việt Nam.  
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