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Đặt�vấn�đề�

Ở�Việt�Nam,�ốc� hương�phân�bố� rải� rác�dọc�ven�
biển�từ�Bắc�vào�Nam,�trong�đó�các�khu�hệ�phân�bố�
chính�là�Thanh�Hóa,�Nghệ�An,�Hà�Tĩnh,�Quảng�Bình,�
Quảng�Trị,�đặc�biệt�có�nhiều�ở�2�tỉnh�Bình�Thuận�và�
Bà�Rịa�-�Vũng�Tàu.�Khu�vực�ốc�hương�phân�bố�cách�
xa�bờ�2-3�km,�có�nền�đáy�ghồ�ghề�tương�đối�dốc.�Ốc�
hương�là�loài�thủy�sản�nuôi�và�là�mặt�hàng�xuất�khẩu�
có�giá�trị�cao�(giá�xuất�khẩu�khoảng�10-12�USD/kg),�
với�nhiều�thị�trường�tiềm�năng�như�Trung�Quốc,�Đài�
Loan,�Nhật�Bản,�Hồng�Kông�[1].

Sản�xuất�giống�và�nuôi�ốc�hương�thương�phẩm�đã�
được�Nguyễn�Thị�Xuân�Thu�và�cs�thử�nghiệm�thành�
công�vào�năm�1998.�Đến�nay,�nghề�nuôi�ốc�hương�
đã� phát� triển� rộng� ra� nhiều� vùng� trong� tỉnh�Khánh�
Hòa�và�các�tỉnh�Phú�Yên,�Thừa�Thiên�-�Huế,�Quảng�
Nam,�Ninh�Thuận,�Bình�Thuận.�Hiện�nay,�cả�nước�có�
khoảng�600� trại� sản�xuất�giống�ốc�hương,�hơn�700�
ha�nuôi�ốc�hương�thương�phẩm�cho�sản�lượng�hàng�
năm� trên�7.000� tấn,�doanh� thu�ước�tính� trên�700� tỷ�
đồng�[2].

Mặc�dù�ốc�hương�đã�được�nuôi�phổ�biến�và�trở�
thành�mặt�hàng�xuất�khẩu�có�tiềm�năng�của�Việt�Nam�
hơn�15�năm�qua�nhưng�phân�loại�ốc�hương�Việt�Nam�
dựa�vào�hình�thái�chưa�đủ�thuyết�phục.�Đoạn�gen�nằm�
trên�ADN�ty�thể,�COI�được�xem�như�là�mã�vạch�ADN�
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Ốc�hương�là�loài�nhuyễn�thể�có�giá�trị�kinh�tế�cao.�Hiện�nay,�ốc�hương�được�nuôi�phổ�biến�trong�ao�và�
lồng�tại�các�tỉnh�như:�Phú�Yên,�Khánh�Hòa,�Bình�Thuận,�Kiên�Giang.�Sản�lượng�ốc�hương�cả�nước�hàng�
năm�đạt�trên�7.000�tấn.�Nghề�nuôi�ốc�hương�phát�triển�được�hơn�15�năm�nhưng�phân�loại�ốc�hương�còn�
chưa�rõ�ràng.�Nghiên�cứu�trình�bày�kết�quả�phân�loại�ốc�hương�được�thu�từ�7�tỉnh�ở�Việt�Nam�bằng�mã�
vạch�ADN�vùng�gen�COI�(Cytochrome�c�oxidase�subunit�I).�Trình�tự�ADN�của�ốc�hương�Việt�Nam�được�
so�sánh�với�trình�tự�ADN�dữ�liệu�các�loài�ốc�hương�trên�ngân�hàng�gen.�Kết�quả�nghiên�cứu�cho�thấy,�số�
lượng�Haplotype�phát�hiện�được�là�6,�hệ�số�đa�dạng�haplotype�là�0,442±0,124,�hệ�số�đa�dạng�nucleotide�là�
0,0008,�ốc�hương�Việt�Nam�giống�với�mẫu�ốc�hương�Babylonia�areolata�ở�ngân�hàng�gen.�Kết�quả�phân�
tích�di�truyền�phả�hệ�cũng�xác�định�ốc�hương�Việt�Nam�là�loài�Babylonia�areolata.�

Từ�khóa:�ADN�mã�vạch,�Babylonia�areolata,�COI,�ốc�hương.
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Spotted�babylon�is�a�high�value�molluscous�species.�
Nowadays� spotted� babylons� are� cultivating�
popularly�in�ponds�and�cages�in�Phu�Yen,�Khanh�
Hoa,�Binh�Thuan,�and�Kien�Giang�provinces.�The�
annual� production� of� � spotted� babylons� is� about�
7000� tons.�Although� spotted� babylons� have�been�
cultured�over�15�years,�the�taxonomy�of�this�species�
is�still�unclear.�This� study�presents� the�taxonomy�
results� of� babylon� snails� collected� from� seven�
provinces�in�Vietnam�using�DNA�barcoding�of�COI�
gene� region.�The�DNA� sequencing� of�Vietnamese�
spotted� babylons� was� compared� with� those� of�
Genbank� data.� The� results� of� the� study� showed�
that� 6� haplotypes� was� found.� The� haplotype�
diversity�was�0.442±0.124;�the�nucleotide�diversity�
was�0.0008;�and�Vietnamese�spotted�babylonia�was�
similar�to�the�Babylonia�areolata�samples�from�the�
Genbank.�Phylogenetic�analysis�also�identi�ed�that�
Vietnamese�spotted�babylon�is�Babylonia�areolata.

Keywords:�Babylonia�areolata,�COI,�DNA�barcoding,�
Spotted�babylon.
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trong�phân�loại�động�vật�rất�hữu�hiệu�[3].�Mã�vạch�COI�

đã� được� sử� dụng� nhiều� trong� định� danh� nhuyễn� thể�

(đánh�giá�các�loài�nhuyễn�thể�biển�ở�Canada�[4],�ốc�ở�
châu�Phi�[5]).

Nghiên�cứu�này�trình�bày�kết�quả�xác�định�hệ�thống�
phân� loại�ốc�hương�Việt�Nam,�góp�phần�định�hướng�

bảo�tồn,�quản�lý�giống�thủy�sản�và�đánh�giá�chất�lượng�

sản�phẩm�đặc�sản�ốc�hương�Việt�Nam.

Vật�liệu�và�phương�pháp�nghiên�cứu

Vật�liệu�nghiên�cứu

Ốc�hương�được� thu�ở� tự�nhiên�và�nuôi�ở�các� trại�
giống.

Phương�pháp�thu�và�bảo�quản�mẫu

Phương�pháp�thu�mẫu:�mẫu�ốc�hương�được�thu�từ�

các� tỉnh�Quảng�Ninh,�Thanh�Hóa,�Quảng�Trị,�Khánh�
Hòa,� Bình� Thuận� và�Bà� Rịa� -�Vũng�Tàu� bằng� hình�

thức� thu�mua� của� ngư� dân� khai� thác.� Ngoài� ra,� các�

mẫu�ốc�hương�nuôi�tại�các�trại�giống�ở�Ninh�Thuận�và�

Khánh�Hòa�cũng�được�thu�để�đối�chiếu�và�làm�rõ�loài�
ốc�hương�được�nuôi�phổ�biến�hiện�nay.�Nhận�diện�ốc�

hương�bằng�phương�pháp�mô�tả�các�đặc�điểm�hình�thái�

của�Nguyễn�Chính�[6].�Số�lượng�mẫu�thu�và�phân�tích�
được�trình�bày�ở�bảng�1��

Bảng�1:�địa�điểm�thu�mẫu�và�số�mẫu�ốc�hương�được�giải�trình�tự�ADN

Phương�pháp�bảo�quản�mẫu:�mẫu�là�một�phần�chân�
bò�của�ốc�hương� (5-10�g/mẫu).�Mẫu�được�bảo�quản�

trong�ống�eppendoft�(2�ml)�có�chứa�cồn�nồng�độ�90%.�

Phương�pháp�tách�chiết�và�giải�trình�tự�ADN

ADN�tổng�số�được�tách�chiết�từ�cơ�thịt�của�ốc�hương�

bằng� bộ� kit� Dneasy� Blood� &� Tissue� Kit� -� QIAgen�
theo�hướng�dẫn�của�nhà�sản�xuất.�Đoạn�gen�COI�của�

ADN�ty�thể�được�khuyếch�đại�bằng�sử�dụng�cặp�mồi�

COI:LCO1490�và�HCO2198�[7].�Mỗi�phản�ứng�PCR�

được�thực�hiện�với�thể�tích�25�µl�(nước�tinh�khiết��4,2�
µl,�Coral�co�5,�Top�taq�Maxter�mix�12,5�µl,�primers�2�
µl,�ADN�cá�bỗng�1,3�µl).�Chu�kỳ�nhiệt�của�phản�ứng�
PCR�nhân�bản�vùng�gen�COI:�95�C�trong�4�phút,�tiếp�
theo�35�chu�kỳ�(94�C�trong�30�giây,�nhiệt�độ�gắn�mồi�
54�C�và�72�C�trong�1�phút),�kéo�dài�đoạn�72�C�trong�
5�phút.�Sản�phẩm�PCR�được�làm�sạch�bằng�QIAGEN�
QIAquick�PCR�kit.�Phương�pháp�làm�sạch�sản�phẩm�
PCR�theo�hướng�dẫn�của�nhà�sản�xuất.�Sản�phẩm�PCR�
được�kiểm�tra�trên�gel�agarose/TAE�1,5%.�Tiếp�theo,�
trình� tự�ADN�được�giải� trên�máy�ABI�3130XL,�mỗi�
mẫu�được�giải�trình�tự�bằng�2�mồi�xuôi�và�ngược.�Quá�
trình� thực� hiện� tách� chiết�ADN,� PCR,� làm� sạch� sản�
phẩm�PCR�được�thực�hiện�tại�Phòng�Công�nghệ�sinh�
học�thủy�sản,�Trường�Cao�đẳng�thủy�sản�(Bắc�Ninh).�
Phản�ứng�giải�trình�tự�và�đọc�trình�tự�ADN�được�thực�
hiện�tại�Trường�Đại�học�Monash�(Malaysia).

Phân�tích�số�liệu�

Các� trình� tự�ADN� ty� thể� của�ốc� hương� vùng�gen�
COI�được�dóng�và�so�sánh�với�nhau�bằng�phần�mềm�
đọc�trình�tự�BioEdit�[8].�Tổng�số�haplotype,�số�lượng�
vị� trí� đa� hình� polymorphic� sites,� đa� dạng� haplotype�
và� đa� dạng� nucleotide� được� tính� bằng� phần� mềm�
DNAsp5� [9].�Cây�phả� hệ�xây�dựng�dựa� trên�3� thuật�
toán�Neighbor�joining�(NJ),�Minimum�Evolution�(ME)�
và�Maximum�likelihood�(ML),�các�phương�pháp�được�
phân� tích�bằng�các�phần�mềm�MEGA�6�[10].�Giá�trị�
bootstrap�được�tính�toán�để�xác�định�tính�chính�xác�của�
thuật�toán�ME,�ML�và�NJ�với�độ�lặp�lại�là�1.000�lần.

Các� trình� tự�ADN� của� ốc� hương� được� đối� chiếu�
với� trình� tự�ADN� của� 6� loài� ốc� hương� đã� công� bố�
trên� ngân�hàng�gen,�gồm:�B.� areolata� (JN053011.1),�
B.� lutosa� (KF897830.1),�B.� formosae�(HQ424447.1),�
B.� japonica� (AF373888),� B.� O���� (HQ424448.1),� B.�
spirata� (JN088258.1)� thông� qua� công� cụ� BLAST�
(http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi)� để� xác� định�
mức�độ�giống�nhau�về�loài.

Kết�quả�nghiên�cứu�và�thảo�luận

Trình�tự�ADN�vùng�gen�COI�của�ốc�hương�Việt�
Nam

Một�phần�của�gen�COI�đã�được�phân�tích,�tỷ�lệ�các�
loại�nucleotide�như�sau:�adenine� (A)�chiếm�23,55%,�
cytocyne� (C)� chiếm� 18,13%,� guanine� (G)� chiếm�
19,96%� và� thymine� (T)� chiếm� 38,37%.�Trong� chiều�
dài�của�đoạn�gen�gồm�662�bp�(basepair)�có�5�vị�trí�thay�
đổi�trình�tự�nucleotide�đã�tìm�thấy.�Xu�hướng�thay�đổi�

STT Địa�điểm�thu�mẫu Ký�hiệu�mẫu
Số�mẫu�được�giải�

trình�tự�ADN�(mẫu)
Ghi�chú

1 Bản�Sen,�Vân�Đồn,�Quảng�Ninh BST 3 Tự�nhiên

2 Quảng�Lợi,�Quảng�Xương,�Thanh�Hóa ��� 3 Tự�nhiên

3 Do�Hải,�Gio�Linh,�Quảng�Trị ��� 3 Tự�nhiên

4 Ninh�Thọ,�Ninh�Hòa,�Khánh�Hòa .�� 3 Tự�nhiên

5 Vĩnh�Hòa,�Nha�Trang,�Khánh�Hòa KHN 3 Nuôi

6 Nhơn�Hải,�Ninh�Hải,�Ninh�Thuận NTN 3 Nuôi

7 Phan�Rí�Cửa,�Tuy�Phong,�Bình�Thuận BTT 3 Tự�nhiên

8 Long�Sơn,�Bà�Rịa�-�Vũng�Tàu VTT 3 Tự�nhiên

Tổng�cộng 24
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trình�tự�nucleotide�trong�cùng�nhóm�(purine,�A�và�G,�
hay�pyrimidine,�T�và�C)�cao�hơn�so�với�thay�đổi�giữa�
các�nhóm�(bảng�2).

Bảng�2:�tỷ�lệ�thay�đổi�trình�tự�nucleotide�của�đoạn�gen�COI�
của�ốc�hương�Việt�Nam

A � � G

� - 0,0049 0,0023 31,8904

� 0,0030 - 9,7737 0,0025

� 0,0030 20,6876 - 0,0025

G 37,6229 0,0049 0,0023 -
���������

Tỷ�lệ�trên�được�ước�lượng�dựa�vào�phương�pháp�Maximum�
Composite�Likelihood,�thực�hiện�bằng�chương�trình�MEGA5.2.�
Số�in�đậm�thể�hiện�tỷ�lệ�thay�đổi�trong�cùng�nhóm�và�in�nghiêng�

là�tỷ�lệ�thay�đổi�giữa�các�nhóm�bazơ

Kết�quả�phân�tích�số�liệu�các�trình�tự�ADN�của�ốc�
hương�cho� thấy,� trên�tổng�số�662�base�thì�có�6�vị�trí�
đa�hình�và�6�haplotype�được�phát�hiện.�Hệ�số�đa�dạng�
haplotype�là�0,442±0,124�và�hệ�số�đa�dạng�nucleotide�
là�0,0008.

So�sánh�trình�tự�ADN�ốc�hương�Việt�Nam�với�dữ�
liệu�trên�ngân�hàng�gen

Kết�quả�so�sánh� trình�tự�ADN�của�ốc�hương�Việt�
Nam�với�các�trình�tự�ADN�của�các�loài�ốc�hương�đã�
được�công�bố�ở�ngân�hàng�gen�cho�thấy,�ốc�hương�Việt�
Nam� có�mức� độ� tương� đồng� (ident)� cao� với� loài�B.�
��H�O�W��từ�99�đến�100%,�loài�B.�lani�95-96%�nhưng�
thấp�với�các�loài�B.�formosae,�B.�japonica,�B.�spirata��
Mức�độ�tương�đồng�82-91%�(bảng�3).�

Bảng�3:�so�sánh�mức�độ�tương�đồng�trình�tự�ADN�của�ốc�hương�Việt�Nam�
với�trình�tự�ADN�của�các�loài�ốc�hương�đã�công�bố�trên�Genbank

�Theo�Stackebrandt�và�Ebers�[11],�khi�sử�dụng�công�

cụ�BLAST�ở�ngân�hàng�gen�để�so�sánh�trình�tự�ADN�

của�một�loài�cần�nghiên�cứu�với�số�liệu�trên�ngân�hàng�

gen�có�chỉ�số�giống�nhau�lớn�hơn�hoặc�bằng�97%�thì�

được� cho� là� cùng�một� loài� và� ngược� lại� nếu� chỉ� số�
giống�nhau�nhỏ�hơn�97%� là�khác� loài.�Do�đó�có�thể�

khẳng�định�ốc�hương�Việt�Nam�là�loài�B.�areolata.�Kết�

quả�của�nghiên�cứu�này�cũng�giống�với�kết�quả�nghiên�

cứu�phân�loại�ốc�hương�Việt�Nam�của�Nguyễn�Chính�

[6],�tác�giả�đã�sử�dụng�các�đặc�điểm�hình�thái�của�ốc�

hương�để�phân�loại�như:�hình�xoay�của�tháp�ốc,�hình�

dạng�các�phiến�màu�ở�vỏ�ốc.

Khoảng�cách�và�mối�quan�hệ�di�truyền�giữa�các�

loài�ốc�hương

Cây�phả�hệ�của�các�loài�ốc�hương�được�xây�dựng�

dựa�trên�trình�tự�ADN�của�ốc�hương�Việt�Nam�và�dữ�

liệu�ở�ngân�hàng�gen�bằng� 3� thuật� toán� (NJ,�ME�và�

ML)�cho�kết�quả�giống�nhau�(hình�1).��

�THT2
�KHT3
�BST3
�BST1
�BST2
�THT1
�QTT1
�QTT2
�QTT3
�BTN1
�BTN2
�BTN3
�BTT2
�BTT3
�KHN1
�KHN2
�KHN3
�KHT1
�KHT2
�
�THT3
�BTT1
�VTT2
�VTT3
�VTT1

�
��

�
�

0.02

B.�areolata

B.�formosae
B.�spirata

B.�jamponica
B.�lani

64

99

99

98

Hình�1:�cây�phả�hệ�từ�phương�pháp�Maximum�Likelihood�với�độ�lặp�lại�1.000�lần�
dựa�trên�gen�COI�của�ốc�hương�Việt�Nam

Từ�cây�phả�hệ�cho�thấy,�ốc�hương�Việt�Nam�nằm�

trong�1�nhóm�lớn�bao�gồm�mẫu�ốc�hương�B.�areolata��

Ốc�hương�Việt�Nam�có�quan�hệ�gần�với�loài�B.�lani�và�

xa�với�các�loài�B.�formosae,�B.�japonica�và�B.�spirata�

Các�mẫu�ốc�hương�tự�nhiên�và�nuôi�ở�Việt�Nam�gần�

như�không�có�sự�khác�biệt�với�mẫu�ốc�hương�ở�ngân�

hàng�gen�B.�areolata��Fst�=�0-0,001).�Ốc�hương�Việt�

Nam� gần�với� loài�B.� lani� �Fst�=�0,037)� và�khác�với�

3�loài�B.� formosae,�B.� japonica�và�B.� spirata� �Fst�=�

0,114-0,217)�(bảng�4).�

B.�areolata B.�formosae B.�japonica B.�lani B.�spirata

BST 99 89 90 96 84

��� 100 87 90 95 83

��� 100 88 91 95 82

.�� 100 87 89 95 83

KHN 99 87 90 96 83

NTN 99 88 90 96 83

BTT 100 87 91 95 84

VTT 100 87 91 95 83



��������������

Khoa�học�Nông�nghiệp

Bảng�4:�khoảng�cách�di�truyền�giữa�các�loài�ốc�hương

Kết�quả�bảng�4�cho�thấy,�mã�vạch�COI�rất�hữu�hiệu�
trong�đánh�giá�đa�dạng�di�truyền�giữa�các�loài.�Trong�
nghiên�cứu�này,�các�loài�ốc�hương�có�khoảng�cách�di�
truyền�0,037-0,217.�Chen�và�cs�[12]��cũng�đã�công�bố�
khoảng�cách�di� truyền�giữa�các� loài�ngao�phân�bố�ở�
vùng�triều�của�Trung�Quốc�có�khoảng�cách�di�truyền�
0,043-0,148�khi�giải�trình�tự�vùng�gen�COI.

Kết�luận

Kết�quả�nghiên�cứu�cho�thấy�mã�vạch�COI�rất�hữu�
hiệu�trong�việc�nhận�biết�ốc�hương�Việt�Nam.�Ốc�hương�
Việt�Nam�có�tên�khoa�học�là�Babylonia�arealata�

Các�nghiên�cứu�tiếp�theo�cần�sử�dụng�thêm�mã�vạch�
từ�các�gen�trong�nhân�để�bổ�trợ�thêm�phân�loại�của�ốc�
hương.

�����������������������������
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� B.�areolata B.�lani B.�jamponia B.�formosae

B.�areolata

B.�lani 0,037

B.��jamponia 0,114 0,103

B.�formosae 0,140 0,128 0,017

B.�spriata 0,217 0,183 0,187 0,179


