
- Thiết kế nghiên cứu: tiến cứu, mô tả cắt 
ngang có phân tích. 

- Chọn mẫu nghiên cứu: tất cả cán bộ, chiến sĩ 
có mặt ở đơn vị tại thời điểm nghiên cứu. 

- Các chỉ tiêu nghiên cứu: 
+ Tỉ lệ nhiễm các loại giun truyền qua đất (giun 

đũa, giun tóc, giun móc/mỏ). 
+ Phân tích tỉ lệ nhiễm giun theo một số đặc 

điểm của ĐTNC. 
+ Đánh giá một số yếu tố nguy cơ nhiễm giun 

truyền qua đất trên nhóm ĐTNC. 
- Kĩ thuật xét nghiệm, phân tích tìm trứng giun 

trong phân theo phương pháp Kato-Katz. 
- Xử lý số liệu: thu thập, kiểm tra, nhập và 

phân tích số liệu bằng phần mềm SPSS 20.0. 
3. KẾT QUẢ NGHIÊN CỨU VÀ BÀN LUẬN. 
3.1. Tình hình nhiễm giun truyền qua đất: 
Bảng 1. Tình hình nhiễm giun trên ĐTNC. 

Loại giun 
truyền qua đất 

Phát hiện nhiễm (n = 259) p 
Số lượng Tỉ lệ  

Giun đũa 21 8,1% 
< 

0,05Giun tóc 2 0,8% 
Giun móc/mỏ  9 3,5% 
Nhiễm chung 30 11,6%  

11,6% ĐTNC có nhiễm giun truyền qua đất, 
trong đó 27/30 ĐTNC (93,3%) đơn nhiễm, 3/30 
ĐTNC (6,7%) nhiễm kết hợp 2 loại giun, không 
trường hợp nào nhiễm 3 loại giun. Hay gặp nhất 
là nhiễm giun đũa (8,1%), tiếp đến là nhiễm giun 
móc/mỏ (3,5%) và ít nhất là nhiễm giun tóc (0,8%), 
khác biệt có ý nghĩa thống kê với p < 0,05. 

Kết quả của chúng tôi thấp hơn so với một số 
nghiên cứu khác tại nhiều địa phương, như 
nghiên cứu của Ybliu Arul (2008) tại Đắk Lắk (tỉ lệ 
nhiễm chung 77,7%, nhiễm giun đũa 65,1%, 
nhiễm giun móc/mỏ 30,9%, nhiễm giun tóc 4,8%); 
nghiên cứu của Nguyễn Văn Văn (2015) trên 
cộng đồng các dân tộc Tày, Ê đê, Kinh, huyện 
Buôn Đôn, tỉnh Đắk Lắk (tỉ lệ nhiễm chung 29,6%, 
nhiễm giun móc 28,3%, nhiễm giun đũa 3,3% và 
nhiễm giun tóc 2,0% [4]); nghiên cứu của Võ Thị 
Thanh Hiền (2009) tại Lào Cai (tỉ lệ nhiễm chung 
59,1%, nhiễm giun đũa 47,6%, nhiễm giun tóc 
17,3%, nhiễm giun móc/mỏ 9,5% [5]); Nguyễn 
Trọng Phú, Triệu Kim Đang (2009) tại Yên Bái (tỉ 
lệ nhiễm chung 91%, nhiễm giun đũa 39,4%, 
nhiễm giun tóc 31%, nhiễm giun móc/mỏ 29,6% 
[6]); Trần Phủ Mạnh Siêu, Huỳnh Quốc Tuấn 
(2015) tại Bình Định (tỉ lệ nhiễm chung 17,45%, 
nhiễm giun đũa 11,91%, nhiễm giun móc/mỏ 
8,59%, nhiễm giun tóc 0,55% [7]). Song, kết quả 
của chúng tôi cao hơn so với nghiên cứu của  

Lê Thành Đồng (2012), điều tra trên một số cộng 
đồng dân cư khu vực biên giới Việt Nam - 
Campuchia (tỉ lệ nhiễm chung 7,4%, nhiễm giun 
móc/mỏ 5,6%, nhiễm giun đũa 1,4%, nhiễm giun 
tóc 0,3%) [2]. 

Nguyên nhân của tình trạng nhiễm chung khá 
thấp có thể do ĐTNC của chúng tôi là bộ đội, có 
trình độ văn hóa cao hơn so với người dân cùng 
địa bàn, được trang bị vốn kiến thức, hiểu biết, 
thái độ và thực hành phòng chống bệnh giun 
truyền qua đất tốt hơn. Hầu hết các đơn vị biên 
phòng trên địa bàn đều được đầu tư xây dựng cơ 
bản, có cơ sở vật chất và môi trường sống khang 
trang, sạch đẹp. Qua điều tra, thấy 100% đơn vị 
có hố xí đạt vệ sinh, không đơn vị nào sử dụng 
phân tươi để bón cây; đơn vị thường xuyên tổ 
chức truyền thông, giáo dục, nâng cao nhận thức 
về các bệnh truyền nhiễm nói chung và các bệnh 
giun truyền qua đất nói riêng, từ đó biết cách 
phòng chống hiệu quả. 

Bảng 2. Tỉ lệ nhiễm giun đũa, giun tóc, giun 
móc/mỏ theo cấp bậc quân hàm. 

Loại giun 
truyền qua đất

Cấp bậc 
Tổng 

(n = 259)≤ Cấp úy 
(n = 193)(1) 

Cấp tá 
(n = 66)(2) 

Giun đũa(b) 16 
(8,3%) 

5 
(7,6%) 

21 
(8,1%) 

Giun tóc(c) 2 
(1,0%) 0 2 

(0,8%) 

Giun móc/mỏ(d) 9 
(4,7%) 0 9 

(3,5%) 

Nhiễm chung(a) 25 
(13,0%) 

5 
(7,6%) 

30 
(11,6%)

p p(1a-2a) < 0,05; p(1b-2b) < 0,05; 
p(1c-2c) < 0,05; p(1d-2d) < 0,05 

Tỉ lệ nhiễm chung, nhiễm giun đũa, giun tóc, 
giun móc/mỏ ở nhóm ĐTNC có cấp bậc quân 
hàm từ cấp úy trở xuống cao hơn ở nhóm có cấp 
bậc quân hàm từ cấp tá trở lên, khác biệt có ý 
nghĩa thống kê, với p < 0,05. 

3.2. Một số yếu tố liên quan tới tình trạng 
nhiễm giun: 

Bảng 3. Yếu tố liên quan với tình trạng nhiễm 
giun ở ĐTNC. 

Yếu tố liên quan 
Nhiễm giun OR 

(95%CI), p Có Không 
Dùng đồ bảo
hộ lao động 

Có 4 83 3,7 (1,2-11)
p < 0,05 Không 26 146 

Ăn rau sống 
Có 22 62 7,4 (3,1-17,5)

p < 0,05 Không 8 167 

Rửa tay 
Có 13 186 5,7 (2,6-12,5)

p < 0,05 Không 17 43 

 
 

Chúng tôi thấy tỉ lệ nhiễm giun cao hơn ở 
nhóm không sử dụng đồ bảo hộ lao động khi làm 
việc tiếp xúc trực tiếp với đất (15,1%) so với 
nhóm có sử dụng đồ bảo hộ lao động (4,6%), 
khác biệt có ý nghĩa thống kê với p < 0,05, OR 
= 3,7, 95%CI từ 1,2-11; ở nhóm thường xuyên ăn 
rau sống (26,2%) so với nhóm không thường 
xuyên ăn rau sống (4,6%), khác biệt có ý nghĩa 
thống kê với p < 0,05, OR = 7,4, 95%CI từ 
3,1-17,5; ở nhóm không thường xuyên rửa tay 
trước khi ăn và sau khi đi đại tiện (28,3%) so với 
nhóm thường xuyên rửa tay trước khi ăn và sau 
khi đi đại tiện (6,5%), khác biệt có ý nghĩa thống 
kê với p < 0,05, OR = 5,7, 95%CI từ 2,6-12,5. 

Từ kết quả nghiên cứu này, chúng tôi cho rằng 
cần thiết duy trì các hoạt động phòng chống giun 
sán tại các đơn vị, trong đó có việc thực hiện tẩy 
giun định kỳ cho toàn thể cán bộ, chiến sĩ để tiếp 
tục giảm tỉ lệ nhiễm, cường độ nhiễm giun truyền 
qua đất, góp phần bảo vệ, chăm sóc và nâng cao 
sức khỏe, sức chiến đấu cho bộ đội. 

4. KẾT LUẬN. 
Nghiên cứu 259 cán bộ, chiến sĩ các đơn vị 

thuộc Bộ Chỉ huy Bộ đội Biên phòng tỉnh Đắk Lắk, 
từ tháng 9 đến tháng 11/2016, kết luận: 

- Tỉ lệ nhiễm chung là 11,6%; trong đó, nhiễm 
giun đũa 8,1%, nhiễm giun móc/mỏ 3,5%, nhiễm 
giun tóc 0,8%. Tỉ lệ nhiễm giun đũa, giun tóc và 
giun móc/mỏ ở nhóm cấp úy và hạ sĩ quan, chiến 
sĩ cao hơn ở nhóm cấp tá, sự khác biệt có ý 
nghĩa thống kê (p < 0,05). 

- Nhóm người không sử dụng đồ bảo hộ lao 
động khi tiếp xúc trực tiếp với đất, nhóm thường 
xuyên ăn rau sống và nhóm không thường xuyên 
rửa tay trước khi ăn hoặc sau khi đi đại tiện có 
nguy cơ nhiễm giun cao hơn lần lượt so với nhóm 
có sử dụng đồ bảo hộ lao động khi tiếp xúc trực 
tiếp với đất, nhóm không thường xuyên ăn rau 
sống và nhóm thường xuyên rửa tay trước khi ăn 
hoặc sau khi đi đại tiện 3,7 lần, 7,4 lần và 5,7 lần. 
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NGHIÊN CỨU TẦN SUẤT 
CÁC ĐỘT BIẾN ĐIỂM VÙNG HV1... 

(Tiếp theo trang 52) 

nhiều (10-30%) và 4 đột biến điểm có tần suất 
biến đổi rất nhiều (> 30%). Trong đó, 6 đột biến 
điểm G16129A, T16140C, T16189C, C16192T, 
T16297C, T16311C là các đột biến điểm trong 
vùng  HV1-ADN ty thể có tần suất đặc trưng cho 
quần thể người Việt Nam. 
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Dữ liệu phổ NMR của hợp chất HSE-4 Dữ liệu phổ NMR của hợp chất tham khảo 
C δC[6] δCa, b δHa, c (độ bội, J = Hz) C δC[6] δCa, b δHa, c (độ bội, J = Hz)
10 36,1 38,2  26 15,4 14,3 0,93 (3H, s) 
11 25,4 24,6  27 56,0 56,3  
12 27,6 26,5  28 13,4 13,3 0,83 (3H, s) 
13 62,8 58,4  29 27,5 28,6 1,12 (3H, s) 
14 138,2 139,1  30 26,1 26,1 1,21 (3H, s) 
15 122,2 123,4 5,50 (1H, brs) 1ꞌ 172,6 171,1  
16 24,0 23,4  2ꞌ 21,8 21,6 2,10 (3H, s) 

(δC[6] của 21β-hydroxyserrat-14-en-3α-yl acetat đo trong pyridin-d5; a: đo trong pyridin-d5, 
b: tần số 125 MHz; c: tần số 500 MHz). 

3.2. Kết quả nhận dạng hai hợp chất: 
- Hợp chất HSE-3: công thức phân tử được 

xác định là C30H50O2, khối lượng phân tử 442,1, 
dựa trên phổ khối lượng ESI-MS xuất hiện của 
pic ion giả phân tử ở m/z 425,1 [M+H-H2O]+. 

Phổ 1H-NMR của HSE-3 xuất hiện tín hiệu của 
7 nhóm methyl tại δH 0,81 (3H, s), 0,90 (3H, s), 
0,96 (3H, s), 1,08 (3H, s), 1,13 (3H, s), 1,22 (3H, 
s), và 1,26 (3H, s); hai tín hiệu proton của nhóm 
methin oxy hóa tại δH 3,54 (1H, brs, H-21) và 3,30 
(1H, brs, H-3); một tín hiệu olefinic proton tại δH 
5,50 (brs, H-15). Quan sát phổ 13C-NMR và phổ 
HMQC của HSE-3 cho thấy, sự xuất hiện tín hiệu 
của 30 carbon. Trong đó có 7 tín hiệu carbon của 
nhóm methyl tại δC 26,1 (C-30), 20,6 (C-29), 13,3 
(C-28), 14,3 (C-26), 30,0 (C-25), 19,8 (C-24), 15,9 
(C-23); 2 tín hiệu carbon của nhóm methin oxy 
hóa tại δC 78,7 (C-3) và 78,4 (C-21); hai tín hiệu 
olefinic carbon tại δC 139,2 (C-14) và 123,3 (C-15). 

So sánh dữ liệu phổ của hợp chất HSE-3 với 
serrat-14-en-3α, 21β-diol [4] (bảng 1) thấy, hoàn 
toàn phù hợp tại các vị trí tương ứng. Điều này 
còn được khẳng định nhờ tín hiệu phổ 1H-NMR  
tại vị trí C-3 và C-21 đều xuất hiện dưới dạng brs 
(broad singlets), chứng tỏ proton xuất hiện ở vị trí 
số 3 dưới dạng β, còn ở vị trí 21 dưới dạng α. Từ 
đó, có thể khẳng định HSE-3 chính là serrat-14-
en-3α, 21β-diol, có công thức phân tử C30H50O2 
(M = 442,1) và có cấu trúc như sau:  

 
Hình 1. Cấu trúc hóa học của hợp chất HSE-3.
Từ dữ liệu thu được của hợp chất HSE-3, kết 

hợp đối chiếu tài liệu tham khảo, xác định hợp 
chất này đã được phân lập từ loài thạch tùng răng 
cưa [5] và loài Pinus armandii (cây thông trắng 
Trung Quốc) [4].  

- Hợp chất HSE-4: công thức phân tử được 
xác định là C32H52O3, khối lượng phân tử 484,2, 
dựa trên phổ khối lượng ESI-MS xuất hiện của 
pic ion phân tử ở m/z 485,2 [M+H]+. 

Phổ 1H-NMR của HSE-4 xuất hiện tín hiệu của 
7 nhóm methyl tại δH 0,83 (3H, s), 0,84 (3H, s), 
0,85 (3H, s), 0,93 (3H, s), 0,93 (3H, s), 1,12 (3H, 
s) và 1,21 (3H, s); một tín hiệu proton của gốc O-
acetyl methyl tại δH 2,10 (3H, s); hai tín hiệu 
proton của nhóm methin oxy hóa tại δH 4,71 (1H, 
dd, J = 15,5 và 5,0 Hz) và 3,54 (1H, brs); một tín 
hiệu của olefinic proton tại δH 5,50 (1H, brs). 
Quan sát phổ 13C-NMR của hợp chất HSE-4 cho 
thấy sự xuất hiện của 32 carbon. Trong đó có tám 
tín hiệu carbon của nhóm methyl (bao gồm cả tín 
hiệu của gốc O-acetyl methyl tại δC 21,6); hai tín 
hiệu carbon của nhóm methin oxy hóa tại δC 78,7 
(C-21) và 80,8 (C-3). Cấu hình của proton tại vị trí 
C-3 và C-21 được xác định lần lượt là β và β dựa 
vào dữ liệu hằng số ghép của H-3 (1H, dd, J = 
15,5; 5,0 Hz) và H-21 (1H, brs) trên phổ 1H-NMR. 

So sánh dữ liệu phổ NMR của hợp chất HSE-5 
với hợp chất 21β-hydroxyserrat-14-en-3β-yl 
acetat [6] thấy có sự tương tự tại các vị trí tương 
ứng (bảng 2). Từ đó, có thể khẳng định HSE-4 
chính là 21β-hydroxyserrat-14-en-3β-yl acetat, 
công thức phân tử C32H52O3 (M = 484,2) và cấu 
trúc hóa học như sau: 
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Hình 2. Cấu trúc hóa học của hợp chất HSE-4. 
Từ dữ liệu thu được của hợp chất HSE-4, kết 

hợp với đối chiếu tài liệu tham khảo, xác định hợp 
chất này đã được phân lập từ loài Thạch tùng 
răng cưa [5] và loài Lycopodium phlegmaria 
(thạch tùng đuôi ngựa) [6]. 
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NGHIÊN CỨU TẦN SUẤT CÁC ĐỘT BIẾN ĐIỂM VÙNG HV1 
CỦA ADN TY THỂ NGƯỜI VIỆT ỨNG DỤNG TRONG 

NHẬN DẠNG HÀI CỐT LÂU NĂM 
ThS. NGUYỄN THỊ NGỌC ÁNH, BS. NGUYỄN TIẾN THÀNH, 

KS. NGUYỄN THỊ LÊ DÂN, CN. PHẠM VĂN BÌNH, 
KTV. NGUYỄN TIẾN TÙNG - Viện Pháp y Quân đội 

Phản biện khoa học: TS. NGUYỄN VĂN LỢI 
Phó Viện trưởng Viện Pháp y Quân đội 

TÓM TẮT: HV1 là vùng siêu biến có nhiều đột biến điểm xuất hiện nhất trong ADN ty thể. Xác định 
được tần suất của các đột biến điểm trong vùng HV1-ADN ty thể sẽ tăng độ tin cậy trong kết quả giám 
định nhận dạng hài cốt lâu năm. Nghiên cứu của chúng tôi tại các vị trí đột biến điểm vùng HV1-ADN ty 
thể của 300 mẫu máu thân nhân liệt sĩ Việt Nam. 

Kết quả: Xác định được 66 đột biến điểm vùng HV1-ADN ty thể, gồm 47 đột biến điểm có tần suất 
biến đổi dưới 5% (chiếm 71,21%); 8 đột biến điểm có tần suất biến đổi từ 5-10% (chiếm 12,12%); 7 đột 
biến điểm có tần suất biến đổi từ 10-30% (chiếm 10,61%) và 4 đột biến điểm có tần suất biến đổi lớn 
hơn 30% (chiếm 6, 06%). 6 đột biến có tần suất cao trong quần thể người Việt, là G16129A (35,33%), 
T16140C (15%), T16189C (40,33%), C16192T (9,33%), T16297C (12,33%) và T16311C (14%). 

Từ khóa: Phân tích ADN ty thể, vùng HV1-ADN ty thể, tần suất. 
ABSTRACT: There are the most mutations in hypervariable 1 region in mitochondrial DNA. 

Determine the frequency of mitochondrial HV1 region mutations improve reliable of identifi human 
remains. Our study are mutations in HV1 region in mitochondrial DNA of 300 blood Vietnamese 
martyrs’ references. 

Concluding: Determine 66 mutations in mitochondrial HV1 region: frequencies of 47 mutations are 
lower 5% (71.21%), frequencies of 8 mutations are 5-10% (12.12%), frequencies of 7 mutations are 10-
30% (10.61%), frequencies of 4 mutations are higher 30% (6%). 6  mutations are typical mutations for 
Vietnamese people: G16129A (35.33%), T16140C (15%), T16189C (40.33%), C16192T (9.33%), 
T16297C (12.33%), T16311C (14%). 

Keywords: DNA analysis; mitochondrial DNA; frequency. 
Chịu trách nhiệm nội dung: ThS. Nguyễn Thị Ngọc Ánh, Email: duck19399@gmail.com 
Ngày nhận bài: 15/9/2019; mời phản biện khoa học: 09/10/2019; chấp nhận đăng: 26/12/2019. 

1. ĐẶT VẤN ĐỀ. 
Phân tích ADN nhận dạng hài cốt gồm kĩ thuật 

phân tích ADN nhân và kĩ thuật phân tích ADN ty 
thể. Với các mẫu hài cốt lâu năm, ADN đã bị phân 
hủy nhiều, kĩ thuật phân tích ADN nhân khó hoặc 
không thực hiện được; kĩ thuật phân tích ADN ty 
thể được lựa chọn để nhận dạng hài cốt. Vùng 
siêu biến HV1 (Hypervariable Region 1) là vùng 
có nhiều đột biến điểm có giá trị nhận dạng hơn 
so với các vùng khác của ADN ty thể. Do vậy, 
phân tích các đột biến điểm vùng HV1-ADN ty thể 
thường là sự lựa chọn hàng đầu để nhận dạng 
hài cốt lâu năm. 

Xác định các đặc điểm di truyền của ADN ty 
thể đối với mỗi quần thể là rất quan trọng trong 
giám định nhận dạng. Khi phân tích và nhận định 
kết quả giải trình tự  ADN ty thể, cần phải xem xét 
đến tần suất phân bố các biến đổi gen của từng 
quần thể. Các đột biến điểm trong ADN ty thể có 
tần suất khác nhau đối với từng quần thể. Khi xác 

định được tần suất các đột biến điểm trong ADN 
ty thể sẽ đánh giá được mức độ đặc trưng quần 
thể và làm tăng độ tin cậy trong kết quả giám định 
nhận dạng hài cốt. Vì vậy, chúng tôi thực hiện 
nghiên cứu này nhằm xác định tần suất  các đột 
biến điểm vùng HV1 của hệ gen ty thể người Việt. 

2. ĐỐI TƯỢNG, PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU. 
2.1. Đối tượng, thời gian và địa điểm 

nghiên cứu: 
- Đối tượng nghiên cứu: các đột biến điểm 

vùng HV1-ADN ty thể của 300 trình tự của 300 
mẫu máu thân nhân liệt sĩ. 

- Thời gian nghiên cứu: từ tháng 12/2018 đến 
tháng 12/2019. 

- Địa điểm nghiên cứu:  Phòng thí nghiệm sinh 
học phân tử, Viện Pháp y Quân đội. 

2.2. Phương pháp nghiên cứu:  
Thiết kế nghiên cứu: mô tả cắt ngang. 
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- Phương pháp lựa chọn mẫu: lựa chọn 300 
trình tự đạt tiêu chuẩn từ 300 thẻ máu của 300 
gia đình Liệt sĩ khác nhau. 

- Nội dung nghiên cứu: 
+ Tách chiết ADN từ 300 thẻ máu đã lựa chọn. 
+ Điện di kiểm tra ADN tổng số. 
+ Thực hiện phản ứng khuếch đại và giải trình 

tự vùng HV1-ADN ty thể, điện di tinh sạch sản 
phẩm sau khuếch đại. 

+ Thực hiện phản ứng PCR sequencing, tinh 
sạch sản phẩm PCR sequencing, giải trình tự. 

+ Đọc, đánh giá và phân tích kết quả. 
- Phương pháp xử lý số liệu: xử lý số liệu thu 

được bằng phần mềm Excel 2007, SPSS 16.0 để 
đưa ra tần suất các đột biến điểm vùng HV1-ADN 
ty thể người Việt. 

3. KẾT QUẢ NGHIÊN CỨU. 
3.1. Đặc điểm của đối tượng nghiên cứu: 
 - Độ tuổi (n = 300): 
+ Từ 73 tuổi trở xuống: 248 người (83%). 
+ Trên 73 tuổi: 52 người (17%). 
+ Trung bình: 64,7 tuổi. 
Mẫu chủ yếu được thu thập từ anh/chị/em ruột 

của liệt sĩ. Số mẫu thu thập được từ mẹ hoặc 
anh/chị/em ruột của mẹ liệt sĩ là rất ít. 

3.2. Kết quả khuếch đại và giải trình tự 
vùng HV1-ADN ty thể: 

Khuếch đại và giải trình tự hoàn chỉnh vùng 
HV1-ADN ty thể 300 mẫu nghiên cứu. Trình tự 
vùng HV1 đọc được từ vị trí 16024 đến 16365. 

 
Kêt quả giải trình tự và phân tích 

các đột biến điểm vùng HV1-ADN ty thể 
bằng phần mềm Sequencher. 

3.3. Đặc điểm biến đổi nucleotide vùng 
HV1-ADN ty thể: 

Bảng 1. Đặc điểm biến đổi nucleotide vùng 
HV1-ADN ty thể. 

Loại biến đổi Tổng số biến đổi Tỉ lệ 

Biến đổi 
thay thế 
cùng gốc 
(transition) 
 

A→G 72 5,87% 
G→A 148 12,07% 
C→T 291 23,73% 
T→C 528 43,06% 
Cộng 1.039 84,75% 

Biến đổi thay
thế  khác gốc
(tranversion) 

A→C 142 11,58% 
C→A 45 3,67% 
Cộng 187 15,25% 

Cộng 1.226 100% 
Có 1.226 biến đổi vùng HV1-ADN ty thể trên 

300 mẫu nghiên cứu. Trong đó, chủ yếu là biến 
đổi thay thế nucleotide cùng gốc (loại purin thay 
cho pyrimidin và ngược lại (chiếm 84,75%) với 
biến đổi T→C chiếm tỉ lệ cao nhất (43,06%); biến 
đổi thay thế nucleotide khác gốc chiếm 15,25%. 

3.4 Tần suất xuất hiện các đột biến điểm vùng 
HV1-ADN ty thể người Việt: 

Bảng 2. Tần suất đột biến điểm vùng HV1-
ADN ty thể nghiên cứu. 

Tần 
suất 

Các đột biến điểm 
vùng HV1-AND ty thể 

Tổng
số 

Tỉ lệ 
% 

5% 

A16038G, C16069T, 
T16086C,T16092C, 
T16136C, C16147T, 
C16148T, G16153A, 
A16165G, C16167T, 
C16169T, T16178C, 

A16181G(C), A16203G, 
T16209C, G16213A, 
C16218T, A16220C, 
T16224C, A16227G, 
T16231C, C16234T, 
A16235G, A16240G, 

C16256T, C16257A(T), 
C16260T, T16263C, 

A16265G,C16266A(T), 
A16269G, T16271C, 
A16272G, C16278T, 
T16288C, C16290T, 
C16291T, C16292T, 
C16294T, C16295T, 
C16301T, G16310A 
G16319A, T16324C, 
C16327T, A16335G, 

T16356C 

47 71,21%

 

 

Tần 
suất 

Các đột biến điểm 
vùng HV1-AND ty thể 

Tổng
số Tỉ lệ %

5-10% 

C16108T, A16162G, 
C16192T, C16261T 
G16274A, T16298C 
A16309G, T16362C 

08 12,12%

10-30% 

T16140C, T16172C, 
A16182C, T16217C, 
T16297C, T16304C, 

T16311C 

07 10,61%

> 30% G16129A,  A16183C, 
T16189C, C16223T 04 6,06% 

Cộng  66 100% 
66 vị trí có biến đổi vùng HV1-ADN ty thể so 

với trình tự rCRS, được phân thành nhóm có tần 
suất biến đổi thấp (< 5%): 47 vị trí, chiếm 71,21%; 
nhóm có tần suất biến đổi trung bình (5-10%): 8 vị 
trí, chiếm 12,12%; nhóm có tần suất biến đổi 
nhiều (10-30%): 7 vị trí, chiếm 10,61% và nhóm 
có tần suất biến đổi rất nhiều (> 30%): 4 vị trí, 
chiếm 6,06%. 

4. BÀN LUẬN. 
4.1. Đặc điểm đối tượng nghiên cứu: 
Đối tượng nghiên cứu của chúng tôi là mẫu 

máu các thân nhân liệt sĩ Việt Nam. Đặc điểm về 
tuổi có ý nghĩa quan trọng để đánh giá khả năng 
lựa chọn mẫu theo đúng phả hệ, phục vụ cho 
giám định nhận dạng bằng ADN ty thể. Công bố 
tuổi thọ trung bình người Việt Nam hiện nay là 
72,8 tuổi. Trong nghiên cứu của chúng tôi, độ tuổi 
đối tượng lấy được mẫu chiếm đại đa số từ 73 
tuổi trở xuống (83%). Điều này cho thấy khả năng 
thu được mẫu đối chiếu trong giám định nhận 
dạng khá khả quan và độ tuổi này là độ tuổi của 
các thân nhân ngang hàng với liệt sĩ (anh/chị/em 
ruột liệt sĩ) và các thế hệ con cháu liệt sĩ. Với độ 
tuổi cao hơn (tương đương thế hệ bà hoặc mẹ 
liệt sĩ), thường không còn (đã chết) hoặc còn rất 
ít. Do vậy, lấy được mẫu đối chiếu ở độ tuổi trên 
73  thấp (17%) là phù hợp. 

4.2. Đặc điểm đột biến nucleotide vùng 
HV1-ADN ty thể: 

- Số vị trí đột biến: chúng tôi nghiên cứu trên 
300 người Việt Nam, phát hiện 66 vị trí đột biến ở 
vùng HV1. Trong khi Phan Văn Chi nghiên cứu 
trên 44 người Việt Nam (2006), thấy 63 vị trí đột 
biến trong vùng HV1 [1]. Nghiên cứu với cỡ mẫu 
lớn hơn có khả năng bắt gặp nhiều vị trí đột biến 
hơn là phù hợp. Tuy nhiên, vùng HV1 trong 
nghiên cứu của Phan Văn Chi tính từ vị trí 16024 
đến 16519, còn trong nghiên cứu của chúng tôi 
tính từ vị trí 16024 đến 16365. Như vậy, nghiên 
cứu của Phan Văn Chi có một số đột biến nằm 
ngoài vùng phân tích của chúng tôi (T16519C). 

Do đó, xác định được nhiều vị trí đột biến ở vùng 
HV1-ADN ty thể người Việt Nam rất có giá trị 
trong giám định nhận dạng hài cốt lâu năm. 

- Loại hình biến đổi: 
Bảng 3. So sánh loại hình biến đổi vùng HV1 

với người Nhật Bản và Malaysia. 

Loại hình 
biến đổi 

Nhật Bản 
(162 mẫu) 

[2] 

Malaysia 
(195 mẫu) 

[3] 

Việt Nam 
(300 mẫu)

Transition: 
- T→C 
- G→A 
- C→T 
- A→G 

92,92% 
32,22%    
6,84% 

22,67% 
31,19% 

92,16% 
31,55% 
5,54% 

21,97% 
32,38% 

84,75% 
43,06% 
12,07% 
23,73% 
5,87% 

Transversion 7,08% 7,84% 15,25% 
Deletion 13,58% 14,36% 0% 
Nghiên cứu của Budowle (1999) [2] trên người 

Nhật Bản và người Malaysia; của Lian Lay Hoong 
(2005) [3] trên người Thái Lan cho thấy loại hình 
biến đổi trong vùng HV1 chủ yếu là thay thế cùng 
gốc (Transition), trong đó các biến đổi T→C và 
A→G chiếm tỉ lệ cao hơn. 

Như vậy, biến đổi thay thế nucleotide cùng gốc 
(biến đổi cùng nhân purin: A-G, hay cùng nhân 
pyrimidin: T-C) trong nghiên cứu của chúng tôi 
chiếm tỉ lệ cao tương tự như ở Nhật Bản và 
Malaysia (khoảng 90,0%). Loại biến đổi thay thế 
nucleotide khác gốc (nhân purin thay thế nhân 
pyrimidin và ngược lại) trong nghiên cứu của 
chúng tôi cao hơn ở Nhật Bản và Malaysia. Các 
biến đổi đặc hiệu này là cơ sở để giám định nhận 
dạng hài cốt liệt sĩ Việt Nam. 

4.3. Tần suất các đột biến điểm vùng HV1-
ADN ty thể của người Việt Nam:  

Bảng 4. So sánh các điểm đột biến vùng HV1-
ADN ty thể người Việt Nam với người Đông Á và 
người Thái Lan. 

STT
Đột biến cùng xuất 

hiện ở người Việt và 
người Đông Á 

Đột biến cùng xuất 
hiện ở người Việt và 
người Thái Lan [3] 

1  T16086C 
2  C16108T 
3 G16129A G16129A 
4  T16140C 
5 A16162G A16162G 
6  T16172C 
7 T16189C  
8 C16192T  
9 T16209C  
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- Phương pháp lựa chọn mẫu: lựa chọn 300 
trình tự đạt tiêu chuẩn từ 300 thẻ máu của 300 
gia đình Liệt sĩ khác nhau. 

- Nội dung nghiên cứu: 
+ Tách chiết ADN từ 300 thẻ máu đã lựa chọn. 
+ Điện di kiểm tra ADN tổng số. 
+ Thực hiện phản ứng khuếch đại và giải trình 

tự vùng HV1-ADN ty thể, điện di tinh sạch sản 
phẩm sau khuếch đại. 

+ Thực hiện phản ứng PCR sequencing, tinh 
sạch sản phẩm PCR sequencing, giải trình tự. 

+ Đọc, đánh giá và phân tích kết quả. 
- Phương pháp xử lý số liệu: xử lý số liệu thu 

được bằng phần mềm Excel 2007, SPSS 16.0 để 
đưa ra tần suất các đột biến điểm vùng HV1-ADN 
ty thể người Việt. 

3. KẾT QUẢ NGHIÊN CỨU. 
3.1. Đặc điểm của đối tượng nghiên cứu: 
 - Độ tuổi (n = 300): 
+ Từ 73 tuổi trở xuống: 248 người (83%). 
+ Trên 73 tuổi: 52 người (17%). 
+ Trung bình: 64,7 tuổi. 
Mẫu chủ yếu được thu thập từ anh/chị/em ruột 

của liệt sĩ. Số mẫu thu thập được từ mẹ hoặc 
anh/chị/em ruột của mẹ liệt sĩ là rất ít. 

3.2. Kết quả khuếch đại và giải trình tự 
vùng HV1-ADN ty thể: 

Khuếch đại và giải trình tự hoàn chỉnh vùng 
HV1-ADN ty thể 300 mẫu nghiên cứu. Trình tự 
vùng HV1 đọc được từ vị trí 16024 đến 16365. 

 
Kêt quả giải trình tự và phân tích 

các đột biến điểm vùng HV1-ADN ty thể 
bằng phần mềm Sequencher. 

3.3. Đặc điểm biến đổi nucleotide vùng 
HV1-ADN ty thể: 

Bảng 1. Đặc điểm biến đổi nucleotide vùng 
HV1-ADN ty thể. 

Loại biến đổi Tổng số biến đổi Tỉ lệ 

Biến đổi 
thay thế 
cùng gốc 
(transition) 
 

A→G 72 5,87% 
G→A 148 12,07% 
C→T 291 23,73% 
T→C 528 43,06% 
Cộng 1.039 84,75% 

Biến đổi thay
thế  khác gốc
(tranversion) 

A→C 142 11,58% 
C→A 45 3,67% 
Cộng 187 15,25% 

Cộng 1.226 100% 
Có 1.226 biến đổi vùng HV1-ADN ty thể trên 

300 mẫu nghiên cứu. Trong đó, chủ yếu là biến 
đổi thay thế nucleotide cùng gốc (loại purin thay 
cho pyrimidin và ngược lại (chiếm 84,75%) với 
biến đổi T→C chiếm tỉ lệ cao nhất (43,06%); biến 
đổi thay thế nucleotide khác gốc chiếm 15,25%. 

3.4 Tần suất xuất hiện các đột biến điểm vùng 
HV1-ADN ty thể người Việt: 

Bảng 2. Tần suất đột biến điểm vùng HV1-
ADN ty thể nghiên cứu. 

Tần 
suất 

Các đột biến điểm 
vùng HV1-AND ty thể 

Tổng
số 

Tỉ lệ 
% 

5% 

A16038G, C16069T, 
T16086C,T16092C, 
T16136C, C16147T, 
C16148T, G16153A, 
A16165G, C16167T, 
C16169T, T16178C, 

A16181G(C), A16203G, 
T16209C, G16213A, 
C16218T, A16220C, 
T16224C, A16227G, 
T16231C, C16234T, 
A16235G, A16240G, 

C16256T, C16257A(T), 
C16260T, T16263C, 

A16265G,C16266A(T), 
A16269G, T16271C, 
A16272G, C16278T, 
T16288C, C16290T, 
C16291T, C16292T, 
C16294T, C16295T, 
C16301T, G16310A 
G16319A, T16324C, 
C16327T, A16335G, 

T16356C 

47 71,21%

 

 

Tần 
suất 

Các đột biến điểm 
vùng HV1-AND ty thể 

Tổng
số Tỉ lệ %

5-10% 

C16108T, A16162G, 
C16192T, C16261T 
G16274A, T16298C 
A16309G, T16362C 

08 12,12%

10-30% 

T16140C, T16172C, 
A16182C, T16217C, 
T16297C, T16304C, 

T16311C 

07 10,61%

> 30% G16129A,  A16183C, 
T16189C, C16223T 04 6,06% 

Cộng  66 100% 
66 vị trí có biến đổi vùng HV1-ADN ty thể so 

với trình tự rCRS, được phân thành nhóm có tần 
suất biến đổi thấp (< 5%): 47 vị trí, chiếm 71,21%; 
nhóm có tần suất biến đổi trung bình (5-10%): 8 vị 
trí, chiếm 12,12%; nhóm có tần suất biến đổi 
nhiều (10-30%): 7 vị trí, chiếm 10,61% và nhóm 
có tần suất biến đổi rất nhiều (> 30%): 4 vị trí, 
chiếm 6,06%. 

4. BÀN LUẬN. 
4.1. Đặc điểm đối tượng nghiên cứu: 
Đối tượng nghiên cứu của chúng tôi là mẫu 

máu các thân nhân liệt sĩ Việt Nam. Đặc điểm về 
tuổi có ý nghĩa quan trọng để đánh giá khả năng 
lựa chọn mẫu theo đúng phả hệ, phục vụ cho 
giám định nhận dạng bằng ADN ty thể. Công bố 
tuổi thọ trung bình người Việt Nam hiện nay là 
72,8 tuổi. Trong nghiên cứu của chúng tôi, độ tuổi 
đối tượng lấy được mẫu chiếm đại đa số từ 73 
tuổi trở xuống (83%). Điều này cho thấy khả năng 
thu được mẫu đối chiếu trong giám định nhận 
dạng khá khả quan và độ tuổi này là độ tuổi của 
các thân nhân ngang hàng với liệt sĩ (anh/chị/em 
ruột liệt sĩ) và các thế hệ con cháu liệt sĩ. Với độ 
tuổi cao hơn (tương đương thế hệ bà hoặc mẹ 
liệt sĩ), thường không còn (đã chết) hoặc còn rất 
ít. Do vậy, lấy được mẫu đối chiếu ở độ tuổi trên 
73  thấp (17%) là phù hợp. 

4.2. Đặc điểm đột biến nucleotide vùng 
HV1-ADN ty thể: 

- Số vị trí đột biến: chúng tôi nghiên cứu trên 
300 người Việt Nam, phát hiện 66 vị trí đột biến ở 
vùng HV1. Trong khi Phan Văn Chi nghiên cứu 
trên 44 người Việt Nam (2006), thấy 63 vị trí đột 
biến trong vùng HV1 [1]. Nghiên cứu với cỡ mẫu 
lớn hơn có khả năng bắt gặp nhiều vị trí đột biến 
hơn là phù hợp. Tuy nhiên, vùng HV1 trong 
nghiên cứu của Phan Văn Chi tính từ vị trí 16024 
đến 16519, còn trong nghiên cứu của chúng tôi 
tính từ vị trí 16024 đến 16365. Như vậy, nghiên 
cứu của Phan Văn Chi có một số đột biến nằm 
ngoài vùng phân tích của chúng tôi (T16519C). 

Do đó, xác định được nhiều vị trí đột biến ở vùng 
HV1-ADN ty thể người Việt Nam rất có giá trị 
trong giám định nhận dạng hài cốt lâu năm. 

- Loại hình biến đổi: 
Bảng 3. So sánh loại hình biến đổi vùng HV1 

với người Nhật Bản và Malaysia. 

Loại hình 
biến đổi 

Nhật Bản 
(162 mẫu) 

[2] 

Malaysia 
(195 mẫu) 

[3] 

Việt Nam 
(300 mẫu)

Transition: 
- T→C 
- G→A 
- C→T 
- A→G 

92,92% 
32,22%    
6,84% 

22,67% 
31,19% 

92,16% 
31,55% 
5,54% 

21,97% 
32,38% 

84,75% 
43,06% 
12,07% 
23,73% 
5,87% 

Transversion 7,08% 7,84% 15,25% 
Deletion 13,58% 14,36% 0% 
Nghiên cứu của Budowle (1999) [2] trên người 

Nhật Bản và người Malaysia; của Lian Lay Hoong 
(2005) [3] trên người Thái Lan cho thấy loại hình 
biến đổi trong vùng HV1 chủ yếu là thay thế cùng 
gốc (Transition), trong đó các biến đổi T→C và 
A→G chiếm tỉ lệ cao hơn. 

Như vậy, biến đổi thay thế nucleotide cùng gốc 
(biến đổi cùng nhân purin: A-G, hay cùng nhân 
pyrimidin: T-C) trong nghiên cứu của chúng tôi 
chiếm tỉ lệ cao tương tự như ở Nhật Bản và 
Malaysia (khoảng 90,0%). Loại biến đổi thay thế 
nucleotide khác gốc (nhân purin thay thế nhân 
pyrimidin và ngược lại) trong nghiên cứu của 
chúng tôi cao hơn ở Nhật Bản và Malaysia. Các 
biến đổi đặc hiệu này là cơ sở để giám định nhận 
dạng hài cốt liệt sĩ Việt Nam. 

4.3. Tần suất các đột biến điểm vùng HV1-
ADN ty thể của người Việt Nam:  

Bảng 4. So sánh các điểm đột biến vùng HV1-
ADN ty thể người Việt Nam với người Đông Á và 
người Thái Lan. 

STT
Đột biến cùng xuất 

hiện ở người Việt và 
người Đông Á 

Đột biến cùng xuất 
hiện ở người Việt và 
người Thái Lan [3] 

1  T16086C 
2  C16108T 
3 G16129A G16129A 
4  T16140C 
5 A16162G A16162G 
6  T16172C 
7 T16189C  
8 C16192T  
9 T16209C  
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PGS.TS. NGUYỄN HOÀNG THANH 
Bộ môn Máu - độc - xạ - bệnh nghề nghiệp, 

Học viện Quân y 

TÓM TẮT: Thủy ngân là kim loại nặng có khả năng gây nhiễm độc cấp tính và mạn tính cho người 
tiếp xúc. Nhiễm độc thủy ngân mạn tính gây tổn thương nhiều mô, tổ chức, cơ quan trong cơ thể, với 
những biểu hiện tổn thương các cơ quan tiêu hóa, thần kinh, tổn thương niêm mạc, thận, mắt... Cho 
đến nay, chưa có biện pháp điều trị đặc hiệu nhiễm độc thủy ngân mạn tính. Nhận biết các triệu chứng 
nhiễm độc thủy ngân mạn tính để can thiệp sớm có ý nghĩa quan trọng để giảm thiểu tác hại và hồi 
phục sức khỏe người bệnh. Để hạn chế tình trạng nhiễm độc thủy ngân mạn tính cho người lao động, 
các doanh nghiệp có sử dụng thủy ngân trong sản suất cần áp dụng các biện pháp dự phòng tốt cả về 
kĩ thuật, y tế và vệ sinh. 

Từ khóa: Thủy ngân, nhiễm độc thủy ngân, mạn tính. 
ABSTRACT: Mercury is a heavy metal capable of causing acute and chronic intoxication to exposed 

people. Chronic mercury intoxication causes damage to many tissues and organs in the body, with 
signs of damage to the digestive organs, nerves, damage to the mucosa, kidneys, eyes ...  
Currently, there is no specific treatment for chronic mercury poisoning. Identifying the symptoms of 
chronic mercury poisoning for early intervention is important to minimize harm and restore the health of 
the patients. To limit chronic mercury poisoning for workers, businesses that use mercury in production 
need to apply good preventive measures in both technical, health and hygiene. 

Keywords: Mercury, mercury poisoning, chronic. 
Chịu trách nhiệm nội dung: PGS.TS. Nguyễn Hoàng Thanh, Email: thanhhoang.208@gmail.com 
Ngày nhận bài: 28/7/2019; chấp nhận đăng: 30/8/2019. 

1. MỞ ĐẦU. 
Thủy ngân (Hg) là một kim loại nặng, có thể 

xâm nhập vào cơ thể qua đường hô hấp, đường 
tiêu hóa, hay qua da và gây nên tình trạng nhiễm 
độc thủy ngân cấp tính hoặc mạn tính. Gần 80% 
hơi thủy ngân hấp thu (chủ yếu qua đường hô 
hấp) được giữ ngay lại trong cơ thể. Các bụi hợp 
chất thủy ngân kích thước nhỏ vào phế nang, bị 
giữ lại ở đó và hấp thu tiếp. Do có tính ưa mỡ, 
sau khi xâm nhập vào cơ thể, thủy ngân dễ dàng 
vượt qua hàng rào máu não, phân bố ở khắp các 
mô, tổ chức, song tập trung chủ yếu tại tổ chức 
thần kinh, gan, thận, phổi… Thận là cơ quan tích 
lũy thủy ngân nhiều nhất sau khi tiếp xúc. Ngoài 
ra, còn thấy thủy ngân có trong tóc, móng... Thủy 
ngân được đào thải ra ngoài chủ yếu qua nước 
tiểu, phân, mồ hôi, nước bọt, sữa mẹ (trẻ bú mẹ 
cũng có thể bị nhiễm độc thủy ngân). 

Tháng 5/1956, tại thành phố Minamata, Nhật 
Bản, 4 bệnh nhân vào bệnh viện với các triệu 
chứng giống nhau, như sốt cao, co giật, loạn tinh 
thần, mất nhận thức, hôn mê và tử vong. Sau đó, 
hàng loạt trường hợp tử vong tương tự khiến các 
bác sĩ lập tức bật báo động. Không chỉ con người, 
các loài động vật, chim địa phương cũng chết. 
Nguyên nhân được xác định là do nhiễm độc thủy 
ngân. Kết quả xét nghiệm hàm lượng thủy ngân 
trong tóc các bệnh nhân tại Minamata lên đến 705 

ppm, trong khi hàm lượng thủy ngân trong mẫu 
tóc những người không có biểu hiện bệnh ở đây 
cũng lên đến 191 ppm. Người ta nghi ngờ nhà 
máy hóa chất của Tập đoàn sản xuất phân bón 
Chisso đã xả thủy ngân hữu cơ dạng methyl 
(methylmercury) ra vịnh Minamata. Song, tập 
đoàn này chối bỏ trách nhiệm, cho rằng mình đã 
hoạt động từ năm 1907 và không có vấn đề gì 
xảy ra. Đến năm 1959, chính phủ Nhật Bản mới 
tiến hành điều tra và mất 12 năm kể từ khi trường 
hợp tử vong đầu tiên được ghi nhận, người ta 
mới kết luận “hung thủ” chính là chất thải có thủy 
ngân của Chisso. Theo Liên hiệp quốc, hơn 900 
người thiệt mạng và 2.256 người được xác nhận 
nhận nhiễm độc thủy ngân trong thảm họa 
Minamata. Hậu quả của thảm họa này vẫn tiếp 
tục kéo dài khi nhiều trẻ em tại đây có những triệu 
chứng thần kinh nghiêm trọng (do thủy ngân 
truyền từ người mẹ sang thai nhi). Năm 2001, ở 
Ấn Độ, hàng loạt công nhân của Công ty 
Kodaikanal, tập đoàn Hindustan Unilever có các 
dấu hiệu nhiễm độc với nguyên nhân được cho là 
do công ty xử lý thủy ngân không đúng quy định. 
Theo điều tra của chính phủ Ấn Độ, mức thủy 
ngân trong không khí, nước, đất ở xung quanh 
Công ty Kodaikanal nhiều hơn 1.000 lần so với 
tiêu chuẩn bình thường; hơn 1.000 cựu công 
nhân Công ty Kodaikanal được xác nhận bị nhiễm 
độc thủy ngân nặng. Năm 2017, cơ quan bảo vệ 

 

STT 
Đột biến cùng xuất 

hiện ở người Việt và 
người Đông Á 

Đột biến cùng xuất 
hiện ở người Việt và 
người Thái Lan [3] 

10 T16217C T16217C 
11 C16223T C16223T 
12 T16231C  
13 C16234T C16234T 
14  T16256C 
15  C16260T 
16  C16261T 
17 C16266T C16266A 
18  C16271T 
19 C16278T C16278T 
20 C16290T C16290T 
21 T16291C  
22 C16292T  
23 T16297C  
24 T16298C T16298C 
25 T16304C T16304C 
26 T16311C  
27 G16319A  
28 T16324C  
29  C16327T 
30 T16362C T16362C 

- So sánh đối chiếu tần suất đột biến điểm 
vùng HV1-ADN ty thể người Việt Nam với người 
Đông Á: trong 66 đột biến điểm xuất hiện ở vùng 
HV1 quần thể người Việt Nam, có 21 điểm cùng 
xuất hiện ở vùng HV1 quần thể người Đông Á [4] 
và 20 điểm cùng xuất hiện ở quần thể người Thái 
Lan [5]. 

+ Người Việt Nam và người Đông Á có 7 đột 
biến điểm: C16234T, C16278T, C16290T, 
T16291C, C16292T, T16298C, G16319A không 
có sự khác biệt (p > 0,05). Do vậy, đây không 
phải là các đột biến điểm đặc trưng cho quần thể 
người Việt Nam. 

+ Người Việt Nam và người Đông Á có 6 đột 
biến điểm: T16209C, C16223T, T16231C, 
C16266T, T16324C, T16362C có sự khác biệt (p 
< 0,05). Tuy nhiên, tỉ lệ các mẫu xuất hiện các đột 
biến này ở người Đông Á cao hơn người Việt 
Nam. Do vậy, đây không phải là các đột biến 
điểm đặc trưng cho quần thể người Việt Nam. 

+ Người Việt Nam và người Đông Á có 8 đột 
biến điểm: G16129A, A16162G, T16189C, C16192T, 
T16217C, T16297C, T16304C, T16311C có sự 
khác biệt (p < 0,05). Tỉ lệ các mẫu xuất hiện các 

đột biến này ở người Việt Nam cao hơn người 
Đông Á. Do vậy, đây có thể  là các đột biến  điểm 
đặc trưng cho quần thể người Việt Nam. 

Biểu đồ 1. So sánh 8 vị trí đột biến 
của người Việt Nam và người Á Đông. 

- So sánh tần suất vùng HV1-ADN ty thể của 
người Việt Nam với tần suất của người Thái Lan: 

+ Người Việt Nam và người Thái Lan có 12 
đột biến điểm: C16108T, A16162G, T16172C, 
T16217C, C16234T, C16260T, C16261T, 
C16266A, C16278T, T16290C, T16298C, 
T16304C không có sự khác biệt (p > 0,05). Đây 
không phải là các đột biến  điểm đặc trưng cho 
quần thể người Việt Nam. 

- Người Việt Nam và người Thái Lan có 6 đột 
biến điểm: T16086C, C16223T, T16256C, 
C16271T, C16327T, T16362C có sự khác biệt (p 
< 0,05) . Tuy nhiên, tỉ lệ các mẫu xuất hiện các 
đột biến này ở người Thái Lan cao hơn ở người 
Việt Nam. Do vậy, đây không phải là các đột biến  
điểm đặc trưng cho quần thể người Việt Nam. 

 - Người Việt Nam và người Thái Lan có 2 đột 
biến điểm: G16129A, T16140C có sự khác biệt (p 
< 0,05).  Tỉ lệ các mẫu xuất hiện các đột biến này  
ở người Việt Nam cao hơn người Thái Lan. Do 
vậy, đây có thể  là các đột biến  điểm đặc trưng 
cho quần thể người Việt Nam. 

 
Biểu đồ 2. So sánh 2 vị trí đột biến 

của người Việt Nam và người Thái Lan. 
5. KẾT LUẬN. 
Trong 66 đột biến điểm nghiên cứu trên 300 

trình tự HV1-ADN ty thể của 300 thân nhân liệt sĩ 
người Việt Nam: phát hiện 47 đột biến điểm có 
tần suất thấp (< 5%); 8 đột biến điểm có tần suất 
trung bình (5-10%); 7 đột biến điểm có tần suất 

(Xem tiếp trang 33)

0
10
20
30
40
50

G
16

12
9A

A1
61

62
G

T1
61

89
C

C
16

19
2T

T1
62

17
C

T1
62

97
C

T1
63

04
C

T1
63

11
C

NGƯỜI VIỆT 
NAM

NGƯỜI 
ĐÔNG Á

0

10

20

30

40

G16129AT16140C

NGƯỜI 
VIỆT NAM

NGƯỜI 
THÁI LAN

52 Tạp chí Y HỌC QUÂN SỰ, SỐ 342 (01-02/2020)

NGHIÊN CỨU - TRAO ĐỔI


