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truy xuất nguồn gốc thủy sản là khả năng theo dõi dấu vết của một sản phẩm thủy sản một cách đầy đủ từ điểm bán hàng quay ngược lại nguồn gốc của sản phẩm. Điều này có nghĩa là việc theo dõi và thu thập thông tin phải được tiến hành trên tất cả các giai đoạn, từ đánh bắt, nuôi trồng, thu hoạch, chế biến cho đến phân phối. Việc này đòi hỏi phải tuân theo các luật chung về thực phẩm và các luật riêng của các vùng, các luật về kiểm soát chất lượng và marketing thủy sản. Để làm được điều này, nhà sản xuất phải chuẩn bị hồ sơ với đầy đủ thông tin trong chuỗi cung ứng để người tiêu dùng có thể tiếp cận được, bao gồm thông tin chính xác về loài thủy sản, nơi đánh bắt, phương pháp đánh bắt, hoặc nơi nuôi trồng, phương pháp thu hoạch, công nghệ chế biến, đóng gói, khai báo nhãn, bảo quản và phân phối. 
Để kiểm tra các thông tin của nhà sản xuất để tránh giả mạo sản phẩm, hoặc vi phạm các luật về đánh bắt thuỷ sản,  cần có các phương pháp tin cậy để xác định tên loài thủy sản, khu vực phân bố, sống trong tự nhiên hay nuôi trồng, v.v. một cách chính xác. Thường sử dụng kết hợp các phương pháp phân tích di truyền, bao gồm di truyền pháp lý (forensic genetics), phân tích bộ gen (genomics); phân tích hóa học, bao gồm phân tích đồng vị ổn định, acid béo và các nguyên tố. 
Phương pháp phân tích di truyền phân tử trong truy xuất nguồn gốc sản phẩm bao gồm các kỹ thuật  di truyền phân tử là việc sử dụng các chỉ thị phân tử để phân tích, trả lời cho một số câu hỏi về nguồn gốc như: mẫu vật đó chính xác là loài gì? Chúng phân bố ở khu vực nào? Chúng được khai thác từ tự nhiên hay trong trại sản xuất? Chỉ thị phân tử dùng để truy xuất nguồn gốc gồm chỉ thị protein và chỉ thị DNA. Trong lĩnh vực thủy sản chủ yếu sử dụng chỉ thị DNA, gồm ba kỹ thuật sau: kỹ thuật DNA ti thể (mitochondrial DNA hoặc mtDNA), kỹ thuật Microsatellites (chuỗi lặp lại đơn giản) và kỹ thuật đa hình đơn nucleotide (SNP - Single Nucleotide Polymorphism).
	1) Kỹ thuật DNA ty thể (mtDNA): mtDNA là DNA nằm trong ty thể và được cho là có nguồn gốc tiến hoá riêng biệt. Kỹ thuật này sử dụng cấu trúc COI (cytochrome c oxidase subunit 1) và cytochrome b để so sánh và nhận biết sự khác biệt. Trong hầu hết các loài, mtDNA được thừa kế duy nhất từ mẹ. Ưu điểm của phương pháp này là việc giải trình tự mtDNA nhanh hơn 10 - 30 lần so với việc giải trình tự DNA nhân tế bào. Kĩ thuật này rất hiệu quả trong việc so sánh sự khác biệt giữa các loài và định danh loài. Tuy nhiên, thỉnh thoảng vẫn có trường hợp mtDNA thừa kế từ cha hoặc trường hợp không đồng nhất (heteroplasmy) tạo ra hơn một loại mtDNA trong một cá thể, nên việc so sánh có thể dẫn đến không chính xác.
	2) Kỹ thuật Microsatellites: microsatellites là những trình tự đặc biệt của DNA có chứa sự lặp lại nối tiếp của các nucleotide từ 2 đến 6 bp. Vd. đoạn trình tự ngắn “tacgtacgtacgtacg” là sự lặp lại 4 đoạn “tacg”. Microsatellites có tính đa hình cao và số lần lặp lại của đơn vị lặp là khác nhau giữa các cá thể trong cùng một loài. Vì vậy, kỹ thuật Microsatellites có thể sử dụng để phân tích sự khác nhau giữa các quần thể và tìm kiếm nguồn gốc quần thể. Ưu điểm của kỹ thuật này là chỉ thị tốt để xác định nguồn gốc, di truyền quần thể, nhược điểm là thỉnh thoảng sự khuếch đại các microsatellites bị sai sót trong quá trình PCR có thể dẫn đến kết quả so sánh không chính xác.	
 3) Kỹ thuật SNP: SNP là đa hình đơn nucleotide và được hiểu là một thay đổi nucleotide (A, C, G hoặc T) đơn lẻ trên một chuỗi trình tự DNA mà sự thay đổi đó chiếm một tỉ trọng đủ lớn (trên 1%) trong quần thể sinh vật. Nếu SNP nằm gần một gen chức năng nào đó thì SNP đó có thể sử dụng như là chỉ thị để tìm kiếm gen đó. Mỗi quần thể loài có những bộ SNP đặc trưng riêng nên có thể sử dụng để so sánh khác biệt quần thể. Ưu điểm của kỹ thuật SNP là đánh giá sự biến động di truyền giữa các cá thể trong một quần thể hoặc giữa các quần thể. Từ đó, có thể đánh giá cấu trúc quần thể và truy xuất được nguồn gốc loài.
Trên thế giới, chỉ thị DNA đang được khai thác và sử dụng nhiều trong truy xuất nguồn gốc thủy sản. Các dữ liệu microsatellites cũng được tích hợp với các chương trình phần mềm, vd. WHICHRUN để phân tích nguồn gốc ban đầu của một số loài cá. 
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Hình 1. Kỹ thuật SNP được sử dụng để phân tích sự khác biệt di truyền giữa các quần thể hải sâm đen H. leucospilota ở vùng biển Việt Nam và Australia. Dòng gen Nm <1 thể hiện sự khác biệt di truyền có thể sử dụng để truy xuất nguồn gốc; Nm >3 thể hiện không có sự khác biệt di truyền giữa các quần thể. Số liệu phân tích được trích từ Chieu (2019), Viện Nghiên cứu Hải sản.	
Ở Việt Nam, chỉ thị DNA cũng bắt đầu được sử dụng định danh loài hải sản và phân biệt quần thể giữa các vùng biển. Năm 2015, Đại học Cần Thơ đã sử dụng mã vạch DNA để phân biệt 03 loài cá có đặc điểm bên ngoài khá giống nhau là cá bông lau, cá tra bần và cá dứa. Năm 2019, Viện Tài Nguyên và Môi trường biển đã công bố 458 loài cá tia vây ở vùng biển Việt Nam được định danh bằng DNA barcoding. Năm 2019, Viện Nghiên cứu Hải sản đã sử dụng chỉ thị SNP để phân biệt các quần thể hải sâm đen Holothuria leucospilota giữa vùng biển Việt Nam và Australia (Hình 1).
Với tính năng vượt trội của các kỹ thuật di truyền phân tử, các chỉ thị mtDNA, Microsatellites và SNP chắc chắn sẽ được sử dụng nhiều trong việc truy xuất nguồn gốc thủy sản ở Việt Nam. Đặc biệt, các kỹ thuật này sẽ rất hiệu quả trong việc truy xuất nguồn gốc mẫu vật xuất nhập khẩu trong danh mục CITES về buôn bán quốc tế các loài động, thực vật hoang dã nguy cấp; hoặc truy xuất nguồn gốc thủy sản từ các hoạt động đánh bắt bất hợp pháp không khai báo và không theo quy định (IUU) ở Việt Nam.
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