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TÓM TẮT 

 Các nghiên cứu sinh học phân tử có vai trò quan trọng trong ngành thủy sản, góp phần nâng cao chất 
lượng giống một cách hiệu quả. Gần đây, cùng với sự phát triển của công nghệ giải trình tự thế hệ mới, nghiên 
cứu hệ gen được phát triển mạnh mẽ, trong đó việc tổ chức và quản lý dữ liệu giữ một vị trí thiết yếu. Sau khi 
giải trình tự toàn bộ hệ gen loài cá tra Việt Nam (Pangasianodon hypophthalmus), chúng tôi đã tiến hành phân 
tích và chú giải bộ gen cá tra. Để có thể khai thác dữ liệu này một cách hiệu quả, chúng tôi đã xây dựng một 
cơ sở dữ liệu cho toàn bộ các dữ liệu thu được. Cơ sở dữ liệu được xây dựng trên nền tảng các phần mềm mã 
nguồn mở theo mô hình kiến trúc ba lớp (giao diện, dịch vụ và cơ sở dữ liệu) với giao diện sử dụng thuận tiện 
qua trình duyệt Web. Người sử dụng có thể tra cứu các dữ liệu trình tự và dữ liệu chú giải cũng như hiển thị 
trực quan các trình tự thông qua trình duyệt hệ gen JBrowse. Cơ sở dữ liệu này là nguồn thông tin quan trọng, 
tiền đề cho những nghiên cứu sâu hơn về chức năng và nâng cao chất lượng di truyền của cá tra. 

Từ khóa: cơ sở dữ liệu, hệ gen cá tra, JBrowse, Pangasianodon hypophthalmus, tin sinh học 

ĐẶT VẤN ĐỀ 

 Cá tra (Pangasianodon hypophthalmus) thuộc 
họ cá tra (Pangasiidae), bộ cá da trơn hay cá nheo 
(Siluriformes). Cá tra nuôi là một trong những loài 
cá đặc hữu của vùng lưu vực sông Mê Kông (Việt 
Nam, Thái Lan, Lào, Campuchia), có giá trị kinh tế 
lớn và được nuôi phổ biến ở vùng này và một số 
nước khác thuộc khu vực miền nam châu Á. Việt 
Nam là nước có sản lượng cá tra nuôi P. 
hypophthalmus lớn nhất thế giới và xuất khẩu sang 
140 nước trên thế giới, trong đó có Mỹ, EU, Trung 
Quốc, các nước ASEAN, Mexico và Brazil. Theo 
thống kê từ Tổng cục Thủy sản, năm 2017 diện tích 
thả nuôi cá tra hơn 5.230 ha; sản lượng đạt hơn 1,2 
triệu tấn. Kim ngạch xuất khẩu cá tra năm 2017 đạt 
1,78 tỷ USD, đóng góp hơn 21% tổng giá trị xuất 
khẩu của ngành thủy sản. 

 Để sản xuất cá tra mang lại hiệu quả cao và xuất 
khẩu theo hướng bền vững, ngoài việc tổ chức lại 
sản xuất, ngành thủy sản cần phải kiểm soát dịch 
bệnh, nâng cao chất lượng sản phẩm cá tra để đáp 
ứng được yêu cầu của thị trường và bảo vệ thương 
hiệu cá tra Việt Nam trên thị trường quốc tế. Nền 
tảng cho chiến lược phát triển này là công tác giống 

nhằm nâng cao chất lượng di truyền của loài cá có 
giá trị kinh tế cao này. Một trong những vấn đề quan 
trọng đối với công tác giống là thông tin về đặc điểm 
cấu trúc phân tử của bộ gen (genome) của cá tra. 
Nghiên cứu genome sẽ cung cấp những thông tin 
chính xác nhất cho việc xác định các tính trạng quan 
trọng, như: tính kháng bệnh, tính chống chịu đối với 
điều kiện môi trường, các tính trạng liên quan đến 
năng suất, chất lượng sản phẩm của cá tra. Hơn nữa, 
nghiên cứu genome cá tra sẽ cung cấp thông tin 
nhằm nghiên cứu di truyền quần thể, quản lý quần 
đàn, phát triển DNA barcoding truy xuất nguồn gốc.  

 Để có chiến lược phát triển lâu dài nghề nuôi 
một số loài cá kinh tế, nhiều nước trên thế giới đã 
đầu tư mạnh cho nghiên cứu cơ bản, giải mã và phân 
tích hệ genome và transcriptome. Ví dụ như: phân 
tích transcriptome ở cá hồi (Tymchuk et al., 2009), 
cá bơn (Vera et al., 2013), cá song (Huang et al., 
2011), cá nheo Mỹ (Liu et al., 2016; Wang et al., 
2010), cá rô phi (Huang et al., 2012)... Từ những 
nghiên cứu cơ bản này mở ra khả năng cho  hàng 
loạt nghiên cứu ứng dụng, trong đó quan trọng nhất 
là tìm kiếm các chỉ thị phân tử liên quan đến tính 
trạng quan tâm như tính trạng tăng trưởng, sức sinh 
sản và kháng bệnh. Trước nghiên cứu này, dữ liệu 
về gen cá tra (P.  hypophthalmus) được lưu giữ trong 
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Genbank/NCBI vẫn còn rất ít ỏi, thống kê mới nhất 
trên NCBI website truy cập ngày 21/5/2018 với 
Taxonomy ID: 310915 chỉ bao gồm: 267 trình tự 
nucleotide, 239 trình tự protein suy diễn (trong đó 
rất nhiều trình tự trùng lặp, ví dụ như cytochrome 
oxidase subunit I) và bộ gen ty thể (NCBI Reference 
Sequence: NC_021752.1). Do vậy, để tạo tiền đề 
cho các nghiên cứu về hệ gen cá tra, góp phần cho 
công tác nghiên cứu và ứng dụng công nghệ sinh 
học trong thủy sản, chúng tôi thực hiện đề tài nghiên 
cứu giải mã genome và transcriptome của cá tra 
trong khuôn khổ đề tài cấp nhà nước. 

 Sử dụng công nghệ giải trình tự thế hệ mới 
(Next-Generation Sequencing) với hệ thống của 
Illumina, chúng tôi đã tiến hành giải mã genome từ 
mẫu tinh trùng của cá tra, giải mã transcriptome từ 
mô cơ của cá tra. Khối lượng dữ liệu thu từ máy giải 
trình tự thế hệ mới lên tới hàng trăm Gbp. Từ dữ liệu 
này chúng tôi đã tiến hành lắp ráp và chú giải bộ gen 
cá tra.  Để giúp các nhà khoa học có thể khai thác dữ 
liệu genome cá tra một các dễ dàng và hiệu quả, 
chúng tôi tiến hành xây dựng cơ sở dữ liệu genome 
cá tra bao gồm toàn bộ các dữ liệu mà chúng tôi đã 
giải mã. Cơ sở dữ liệu mà chúng tôi xây dựng sẽ cho 
phép những nhà nghiên cứu quan tâm khai thác 
thông tin di truyền hữu ích để nghiên cứu các gen 
chức năng và các nghiên cứu khác. Song song với 
việc xây dựng cơ sở dữ liệu này, chúng tôi cũng 
đồng thời chia sẻ dữ liệu genome/ transcriptome của 
cá tra trên hệ thống ngân hàng gen chung của thế 
giới NCBI với mã số BioProject ID, PRJNA448819. 
Cơ sở dữ liệu riêng của cá tra giúp cho những nhà 
nghiên cứu chuyên môn sâu dễ dàng tìm kiếm thông 
tin riêng biệt của riêng loài cá này. 

NGUYÊN LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP 

Chuẩn bị dữ liệu genome 

 Trong quá trình tiến hành giải trình tự và phân 
tích tin sinh học cho cá tra, chúng tôi đã cho ra các 
dạng dữ liệu khác nhau gồm dữ liệu trình tự và dữ 
liệu chú giải. 

 Dữ liệu trình tự genome được lắp ráp từ dữ liệu 
giải trình tự thô (dạng fastq) bằng phần mềm 
Platanus (Kajitani et al., 2014). Các dữ liệu này đều 
được lưu dưới định dạng file FASTA. Trong định 
dạng file FASTA, mỗi một đoạn trình tự được đánh 
dấu bằng một dòng bắt đầu bằng ký tự ‘>’ và tên 
đoạn trình tự; các dòng sau đó là nội dung trình tự 
này (các ký tự đại diện cho các nucleotide). 

 Dữ liệu chú giải genome có định dạng GFF 
(Reese et al., 2010). GFF là một định dạng file 
chuẩn để chứa các đặc trưng genome dưới dạng file 
văn bản. GFF là viết tắt của Generic Feature Format. 
File GFF chỉ gồm các kí tự; có 9 cột cách nhau bằng 
dấu tab. GFF có nhiều bản; bản gần đây nhất là 
GFF3. GFF3 không tương thích với bản GFF2 trước 
nó. Định dạng chính thông của GFF3 được mô tả 
trên trang web Sequence Ontology 
(http://www.sequenceontology.org/). Cho trường 
hợp dữ liệu cá tra, file GFF của chúng tôi chứa các 
thông tin chú giải của các đoạn trình tự: tên trình tự, 
vị trí bắt đầu và kết thúc, cùng các thông tin chú giải 
cho đoạn trình tự. 

Các nền tảng và công cụ được sử dụng 

 Trong quá trình xây dựng cơ sở dữ liệu, chúng tôi 
đều sử dụng các phần mềm mã nguồn mở phổ biến để 
thuận tiện cho việc cài đặt cũng như thay đổi sau này. 
Toàn bộ cơ sở dữ liệu được xây dựng trên môi trường 
hệ điều hành Linux. Hệ thống có mô hình kiến trúc ba 
lớp. Tầng thứ 1 gồm giao diện tương tác giữa người 
dùng và cơ sở dữ liệu. Trong trường hợp cơ sở dữ liệu 
cá tra, giao diện Web được thiết kế trên nền tảng 
Drupal. Tầng thứ 2 gồm các phần mềm dịch vụ web 
và quản lý cơ sở dữ liệu. Các phần mềm Apache cùng 
PHP được sử dụng làm nền tảng kết nối cho tầng này. 
Tầng thứ 3 gồm hệ thống cơ sở dữ liệu bên dưới. Cho 
dữ liệu cá tra, hệ thống cơ sở dữ liệu MySQL được sử 
dụng để lưu trữ dữ liệu. 

 Khi người dùng tương tác với giao diện Web, 
các thông tin truy vấn sẽ được đưa về cơ sở dữ liệu 
MySQL và kết quả truy vấn sẽ được hiển thị lại cho 
người sử dụng trên giao diện Web. Cấu trúc ba lớp 
của hệ thống được minh họa trên hình 1. 

 Với dữ liệu định dạng file fasta, phần mềm 
JBrowse (Buels et al., 2016) được sử dụng để cung 
cấp giao diện tương tác dạng Web cho những dữ liệu 
này. JBrowse là một trình duyệt dữ liệu trình tự 
được sử dụng phổ biến cho nhiều cơ sở dữ liệu sinh 
học phân tử. JBrowse được phát triển trên nền tảng 
HTML5 và Javascript. JBrowse có tốc độ hiển thị 
nhanh, cho phép nhúng vào trong trang web dễ 
dàng, hỗ trợ nhiều trình duyệt Web khác nhau; đồng 
thời cung cấp nhiều tính năng hỗ trợ hiển thị dữ liệu 
trình tự. 

Quá trình xây dựng cơ sở dữ liệu 

 Với các dữ liệu dạng gff, xls và vcf; các dữ liệu 
này đều đã có sẵn dạng bảng. Do đó, với mỗi loại dữ 
liệu, chúng tôi xây dựng một bảng trong SQL với số 
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cột và định dạng dữ liệu cột tương ứng. Quá trình 
tạo bảng được tiến hành bằng các lệnh SQL trong 
giao diện dòng lệnh của MySQL trên Linux.  

 Để nhập dữ liệu vào cơ sở dữ liệu, trước hết các 
dữ liệu bảng (gff, xls và vcf) đều được chuyển hết về 
định dạng CSV (dữ liệu được mở bằng Microsoft 
Excel và xuất ra CSV). Sau đó, các file CSV này 
được nhập vào bảng tương ứng trong cơ sở dữ liệu 
bằng giao diện phpMyAdmin. 

Với những dữ liệu trình tự có định dạng file fasta, 
dữ liệu được đưa trực tiếp vào thư mục lưu trữ của 
JBrowse trên máy chủ và được xử lý bằng các công 
cụ dòng lệnh của JBrowse. Trình duyệt JBrowse 
được cài lên cùng hệ thống máy chủ với cơ sở dữ 
liệu vào giao diện web nhưng cũng có thể chạy trên 
một máy chủ độc lập nếu cần. 

 Quy trình xử lý dữ liệu để đưa vào cơ sở dữ liệu 
được biểu diễn trong hình 2. 

 
Hình 1. Sơ đồ cơ sở dữ liệu. 

 

 
Hình 2. Quy trình xử lý dữ liệu. 
 
KẾT QUẢ 

 Cơ sở dữ liệu được truy cập thông qua giao diện 
web ở trên chính máy chủ chứa cơ sở dữ liệu. Cơ sở dữ 

liệu của hệ gen cá tra đã được lắp ráp thành 563 scaffold 
(ký hiệu từ sc0000001 đến sc0000563), trong đó 
scaffold dài nhất là 37,5Mbp. Cơ sở dữ liệu hiển thị kết 
quả dự đoán và chú giải hệ gen, bao gồm 28.580 gen. 
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 Sau khi truy cập vào trang web, người sử dụng 
cần phải nhập vào tên truy cập và mật khẩu đã được 
cấp. Sau khi đăng nhập, sẽ có ô để nhập từ khóa tìm 
kiếm. Khi người dùng nhập một từ khóa tìm kiếm 
vào ô tương ứng, một truy vấn sẽ được gửi đến cơ sở 
dữ liệu và trang web sẽ hiện ra kết quả truy vấn dưới 
dạng bảng. Mỗi trình tự có liên quan đến từ khóa tìm 
kiếm được hiển thị trên một dòng (Hình 3). 

 Đồng thời, cột cuối cùng của kết quả sau truy 
vấn là đường dẫn đến đoạn trình tự tương ứng trong 
trình duyệt JBrowse. Đoạn trình tự sẽ được đánh dấu 
khi hiển thị bằng JBrowse. Người sử dụng có thể 
dùng các công cụ có sẵn trong JBrowse để tiến hành 
xem chi tiết trình tự cùng các chú giải kèm theo 
(Hình 4). 

 
Hình 3. Ví dụ kết quả truy vấn. Các kết quả chú giải liên quan sẽ được hiển thị dưới dạng bảng gồm: cột thứ nhấ là tên của 
scaffold;  cột thứ hai và thứ ba là vị trí bắt đầu (Start) và kết thúc (End) của đoạn mã hóa protein; cột thứ tư (Type)  chỉ rõ 
loại trình tự là CDS; cột thứ năm (Strand) là chiều mã hóa của sợi DNA ; cột thứ sáu (Attibute) là kết quả chú giải gen; và 
cột thứ bảy là đường dẫn đến trình tự hiển thị (View) bằng Jbrowse. 

  

 
Hình 4. Hiển thị trình tự trên JBrowse. 
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THẢO LUẬN 

 Trong quá trình xây dựng cơ sở dữ liệu, toàn bộ 
các phần mềm và công cụ chúng tôi sử dụng đều có 
bản quyền mã nguồn mở. Điều này tạo nhiều thuận 
lợi trong quá trình phát triển cơ sở dữ liệu cũng như 
cho phép chỉnh sửa, mở rộng cơ sở dữ liệu một cách 
dễ dàng trong tương lai. Đồng thời, các dự án cơ sở 
dữ liệu genome sau này cũng có thể áp dụng hệ 
thống phần mềm tương tự mà không phải lo chi phí 
cao về bản quyền phần mềm. 

 Cơ sở dữ liệu của chúng tôi cung cấp những tiện 
ích cơ bản cho người dùng khi tra cứu cơ sở dữ liệu, 
đồng thời sử dụng nền tảng JBrowse, một trình 
duyệt genome được sử dụng cho nhiều cơ sở dữ liệu 
trên thế giới và mang tính phổ cập cao. Người dùng 
đã quen với giao diện JBrowse từ trước có thể dễ 
dàng sử dụng Jbrowse được cài đặt trên máy chủ cơ 
sở dữ liệu để xem dữ liệu cá tra. 

 Giao diện sử dụng được thiết kế theo tiêu chí 
gọn nhẹ, trực quan và dễ sử dụng. Giao diện truy 
vấn các thành phần cơ sở dữ liệu cũng có thể dễ 
dàng được mở rộng trong tương lai nếu có nhu cầu 
tìm kiếm chuyên biệt hóa hơn. 

 Cơ sở dữ liệu cùng trang web cũng đã được xây 
dựng theo hướng sẵn sàng mở rộng cho trường hợp 
có thêm những dữ liệu sinh học phân tử khác của cá 
tra được đưa vào hoặc cho trường hợp cần bổ sung 
dữ liệu phân tử của một số loài khác. 

KẾT LUẬN 

 Chúng tôi đã xây dựng thành công cơ sở dữ liệu 
genome cá tra (Pangasius hypophthalmus) nhằm 
mục đích phục vụ nghiên cứu và ứng dụng trong 
tương lai. Cơ sở dữ liệu có thể được truy cập và tìm 
kiếm thông qua giao diện Web đồng thời tích hợp 
trình duyệt JBrowse để hiển thị dữ liệu trình tự. Cơ 
sở dữ liệu được đưa lên trang web tại địa chỉ 
http://catfish.genome.ac.vn. 

Lời cảm ơn: Công trình này là một nhiệm vụ của đề 
tài cấp nhà nước “Phân tích hệ gen biểu hiện 
(exome + transcriptome) của cá tra nhằm phát triển 
chỉ thị phân tử phục vụ chọn giống cá tra theo 
hướng tăng trưởng” do Bộ Nông nghiệp và Phát 
triển nông thôn cấp kinh phí thực hiện. 
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DATABASE CONSTRUCTION FOR VIETNAMESE CATFISH GENOME 
 
Nguyen Hoang Vu, Nguyen Thanh Phuong, Le Thi Nguyen Binh, Kim Thi Phuong Oanh 

Institute of Genome Research, Vietnam Academy of Science and Technology 

SUMMARY 

 Molecular biological research plays an important role in aquaculture, contributes to the improvement of 
broodstocks efficiently. Recently, with the development of next-generation sequencing (NGS) technology, 
genomic studies have been rapidly increased, in which data organisation and management hold a crucial 
position. After obtaining NGS sequencing data of Vietnamese catfish (Pangasianodon hypophthalmus), we 
have analysed and annotated the catfish genome, from which we have constructed a database for efficient 
usage. The database is built upon open source software following a three-layer model (interface, Web service 
and database) with a convenient interface through Web browsers. Users can look up sequence and annotation 
data as well as visualize sequences through the Jbrowse genome browser. This database is important resource 
for functional genome and genetic improvement of the catfish. 

Keywords: bioinformatics, database, genome, JBrowse, Pangasianodon hypophthalmus 

 


