[bookmark: _Toc144988710][bookmark: _Toc146805229]ỨNG DỤNG DI TRUYỀN HỌC PHÂN TỬ TRONG PHÂN TÍCH SINH HỌC QUẦN THỂ SINH VẬT BIỂN
sinh học quần thể là một khoa học nghiên cứu  cấu trúc và sự phát triển của một quần thể sinh vật trong mối quan hệ giữa cá thể với quần thể (sinh học tiến hóa) và giữa quần thể với môi trường (sinh thái quần thể). Sinh học quần thể là một khoa học liên ngành, nó sử dụng các khái niệm và kỹ thuật của các ngành sinh thái học, tiến hoá, hệ thống, di truyền học và thống kê. Trong đó hai nhánh chính của sinh học quần thể là sinh thái học quần thể (population ecology) và di truyền học quần thể (population genetics). 
Khái niệm về sinh thái học quần thể: sinh thái học quần thể là một nhánh của sinh thái học chuyên nghiên cứu về động lực học quần thể và cách thức mà các quần thể đó tương tác với môi trường bao gồm sự sinh sản, tỉ lệ chết, sự di cư và nhập cư. Việc ứng dụng các kỹ thuật di truyền phân tử để nghiên cứu các vấn đề về sinh thái, sinh học tiến hóa, bảo tồn sinh học và sinh thái học hành vi được gọi chung là sinh thái học phân tử.
Di truyền học quần thể (Population genetics): là một khoa học nghiên cứu các thay đổi về di truyền bên trong một quần thể và liên quan đến các dạng gen thay thế (các alen). Di truyền quần thể khảo sát tần số các gen, kiểu gen, kiểu hình cũng như  kiểu của các hệ thống giao phối (mating systems). Nó cũng nghiên cứu các động lực có thể làm thay đổi thành phần di truyền của một quần thể theo thời gian (như đột biến tái phát, di cư và sự trộn lẫn giữa các nhóm), sự chọn lọc do khả năng sinh sản khác biệt kiểu gen. Nghiên cứu về di truyền quần thể góp phần hiểu biết ban đầu về quá trình tiến hóa sinh học.
Trong nghiên cứu sinh học quần thể, các nhà khoa học áp dụng ngày càng nhiều các thành tựu của ngành di truyền học phân tử. Di truyền học phân tử là một ngành khoa học nghiên cứu cấu trúc và chức năng của các gen ở cấp độ phân tử, sử dụng các phương thức của sinh học phân tử và di truyền học. Việc nghiên cứu nhiễm sắc thể và biểu hiện gen của một sinh vật giúp chúng ta có góc nhìn sâu hơn về di truyền, biến dị di truyền và đột biến sinh học. 
Kỹ thuật di truyền phân tử được dùng nhiều trong nghiên cứu sinh thái học vì nó phân tích được các đặc điểm di truyền và tránh được các đặc điểm có sự mềm dẻo kiểu hình lớn; có độ phổ quát cao; thường cho kết quả nhanh và chính xác; nhận diện được các gen chịu trách nhiệm về cơ chế và đặc điểm phân tích - cơ sở di truyền của quá trình tiến hóa và sinh thái; kỹ thuật dựa trên DNA/RNA chỉ cần lượng vật liệu sinh học rất nhỏ, ít gây xâm hại và phá hủy mẫu vật. Trong 20 năm gần đây, sự phát triển các kỹ thuật sinh học phân tử đã dẫn đến cuộc cách mạng trong nghiên cứu sinh thái học nói chung và sinh thái học quần thể nói riêng.
Các chỉ thị phân tử (molecular markers) là công cụ di truyền được ứng dụng linh hoạt trong nghiên cứu sinh thái học quần thể để suy luận ra các quá trình tiến hóa và sinh thái. Các chỉ thị phân tử là các đặc điểm di truyền và biến đổi của DNA, RNA, protein được dùng để nhận dạng vị trí trong bộ gen, tế bào mô, cá thể, quần thể, loài, và nhóm trên loài. Một số chỉ thị phân tử phổ biến gồm: allozyme, microsatellite, RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism, đa hình chiều dài đoạn cắt hạn chế), AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism, đa hình độ dài nhân bản chọn lọc), RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA, đa hình DNA nhân bản ngẫu nhiên), SSR (simple sequence repeats, trình tự lặp đơn giản), trình tự gen trong nhân, trình tự gen ty thể và lục lạp, v.v.
Ứng dụng di truyền học phân tử trong nghiên cứu sinh học quần thể sinh vật biển
Các kỹ thuật di truyền phân tử đã và đang mang lại rất nhiều tiện ích trong nghiên cứu sinh thái các quần thể sinh vật biển.
Xác định loài
Mỗi sinh vật có trình tự DNA khác nhau, có thể được sử dụng để phân loại và xác định mối quan hệ tiến hóa giữa các sinh vật. Để định danh loài, một mẫu vật cần được phân tích trình tự DNA và so sánh sự trùng khớp trình tự chuỗi DNA của nó với dữ liệu từ một cá thể trưởng thành đã thu thập trước đó.
Phản ứng chuỗi polymerase (PCR) là bước đột phá công nghệ cho phép ứng dụng rộng rãi các nghiên cứu ở cấp độ DNA trong nghiên cứu sinh thái quần thể. Sản phẩm từ quá trình nhân gen (PCR) từ các cá thể khác nhau được phân tích bằng cách xác định sự xuất hiện các đoạn DNA được nhân bản, kích thước và trình tự của chúng. Các đoạn DNA là dữ liệu chính cho hầu hết các phân tích di truyền cấp quần thể.
Khi so sánh đối chiếu trình tự DNA, ngay cả khi không có sự trùng khớp hoàn toàn nào trong cơ sở dữ liệu, mối quan hệ về tiến hóa giữa các trình tự DNA vẫn cung cấp một số thông tin phân loại như nhận dạng một loài có liên quan.
Xác định loài ẩn (Cryptic species) 
Các phân tích sinh học phân tử của nhiều loài phân bố rộng đã chỉ ra rằng trên thực tế có những nhóm cá thể giống hệt nhau về mặt hình thái nhưng lại thuộc hai hoặc nhiều loài khác nhau và không có khả năng giao phối với nhau, từ đó, xác định được các loài ẩn.
Xác định loài ẩn thông qua phân tích DNA có nhiều ý nghĩa thực tế. Geller (1999) cho thấy hiện tượng vẹm xanh châu Âu (Mytilus galloprovosystemis) xâm lấn đã thay thế vẹm bản địa ở Nam California (Mytilus trossulus) trong thế kỷ qua. Trong nghiên cứu này, một phần của gen RNA ribosome 16S đã được thu thập và giải trình tự từ vẹm xanh thu thập ở miền nam và trung California vào thế kỷ XIX. Phân tích phát sinh loài đã xác định được loài vẹm thế kỷ XIX là Mytilus trossulus, khác với loài Mytilus galloprovosystemis hiện đang phổ biến. Hiện tượng này thường không được chú ý vì sự giống nhau về hình thái của hai loài. Vẹm xanh được sử dụng như một loài chỉ thị trong các nghiên cứu độc tố biển. Việc vô tình sử dụng dữ liệu các loài ẩn với các đặc điểm sinh lý khác nhau có thể gây ảnh hưởng xấu đến hiệu quả của các chương trình giám sát. Tương tự như vậy, sự không chính xác trong phân loại có thể dẫn đến các quyết sách sai lầm trong quản lý.
Xác định cấu trúc di truyền của quần thể tự nhiên
Cấu trúc di truyền của quần thể đặc trưng bởi vốn gen, tần số alen và tần số các kiểu gen của quần thể. Các đặc trưng trên của quần thể được xác định dựa trên các kỹ thuật di truyền thông qua các chỉ thị phân tử.
Đối với hầu hết các sinh vật biển, môi trường sống là không đồng nhất. Nhiều sinh vật sống trên có các giai đoạn ấu trùng là sinh vật phù du, có thể di chuyển giữa các vùng sinh cảnh. Sự kết nối tiến hóa thể hiện mức độ tương quan giao phối giữa các nhóm với nhau (dòng gen). Mặc dù chúng không ảnh hưởng trực tiếp đến kích thước quần thể, nhưng mức độ thấp của dòng gen xác định mức độ thích nghi của các quần thể với môi trường sống; quá trình thích nghi như vậy có thể hạn chế sự di cư giữa các quần thể. 
Giao tử và ấu trùng giai đoạn đầu thường có kích thước rất nhỏ và khó theo dõi nhưng kết nối thông tin có thể được suy ra từ các kiểu biến đổi di truyền giữa các quần thể. Trên thực tế, mức độ phân tán trình tự DNA giữa một số quần thể có thể cho thấy chúng đã bị cô lập trong ít nhất hàng nghìn thế hệ và sự phân hóa quần thể ở mức độ cao đã được quan sát trong sự đa dạng của các loài sinh vật biển thông qua dữ liệu DNA. 
Phân tán thiên lệch giới tính (Sex-biased dispersal)
Sự khác biệt về thừa kế vật chất di truyền đã cho phép khám phá đáng kể về hệ sinh thái của các quần thể động vật biển. DNA ty thể được di truyền theo mẹ, vì vậy chỉ thị DNA ty thể phản ánh sự phân tán của giới tính cái, trong khi các chỉ thị DNA nhân tế bào lại phản ánh sự phân tán của cả hai giới. Do đó, so sánh dòng gen biểu kiến ​​bằng cách sử dụng các điểm đánh dấu khác nhau có thể cho thấy sự phân tán thiên lệch giới tính. 
Vd. khi các phân tích về sự biến đổi DNA ty thể và DNA nhân đã cho thấy sự phân bố khác nhau giữa con đực và con cái trong quần thể cá mập trắng ở Nam Phi và Australia. Kết quả chỉ ra rằng cá mập trắng đực phân bố trên các lưu vực đại dương rộng hơn đáng kể so với cá mập cái.
Ước tính quy mô quần thể hiệu quả (Ne)
Các ước tính chính xác quy mô quần thể hiệu quả (Ne) là trọng tâm của việc phát triển các chiến lược bảo tồn thích hợp ở bất kỳ loài nào. Các ước tính về Ne có thể thu được bằng các phương pháp trực tiếp dựa trên dữ liệu thực địa (ước tính tỉ lệ giới tính, sản lượng con cái, sự thay đổi về quy mô nhóm cá thể cận huyết, v.v.). Tuy nhiên, việc thu thập dữ liệu như vậy rất phức tạp ở các quần thể hoang dã, đặc biệt là các loài thủy sản. Do đó, các phương pháp gián tiếp để ước lượng Ne dựa trên dữ liệu chỉ thị phân tử đã được phát triển dựa trên việc xác định sự thay đổi tần số alen trong các mẫu lấy cách nhau một hoặc nhiều thế hệ. Các phương pháp này có thể được chia thành hai loại: phương pháp yêu cầu dữ liệu từ một mẫu quần thể (Single generation methods) và phương pháp yêu cầu mẫu từ cùng một quần thể được thu thập cách nhau ít nhất một thế hệ (Temporal methods). Trong đó, Temporal methods có xu hướng cho kết quả đáng tin cậy hơn Single generation methods.
Xác định lịch sử thay đổi quy mô quần thể
Một vấn đề thường xuyên trong bảo tồn biển là thiếu thông tin cơ bản về sự phong phú của các loài trước khi khai thác. Rất khó ước đoán mức độ khai thác phù hợp nếu không biết lịch sử thay đổi quy mô của quần thể. Các tín hiệu về sự thay đổi quy mô quần thể trong quá khứ có thể được phát hiện bằng cách sử dụng các phân tích di truyền phân tử.	
Một số nghiên cứu đã sử dụng DNA chiết tách từ ​​vỏ hoặc xương thu được từ các mẫu khảo cổ và mẫu bảo tàng để điều tra những thay đổi di truyền theo các mốc thời gian quan trọng về sinh thái. Các phân tích DNA cung cấp thông tin quan trọng về những thay đổi theo thời gian theo cấu trúc di truyền. Ngay cả khi không có mẫu lịch sử, các phân tích di truyền có thể được sử dụng để ước tính quy mô quần thể trong quá khứ. Mức độ đa dạng di truyền trung tính thường trực trong quần thể được xác định bởi sự cân bằng do sự biến mất của các biến dị do trôi dạt di truyền và biến dị do đột biến. 
Một số thử nghiệm thống kê đã được phát triển để xác định một quần thể có biểu hiện đáng kể các điểm dư thừa dị hợp tử hay không, từ đó cho thấy sự xuất hiện của các thay đổi trong quy mô quần thể. Các thử nghiệm bổ sung để xác định sự suy giảm hoặc mở rộng kích thước quần thể dựa trên dữ liệu trình tự DNA hoặc dữ liệu tần số alen cũng đã được phát triển. Việc lựa chọn phương pháp phụ thuộc vào một số yếu tố bao gồm: mẫu có sẵn, dữ liệu chỉ thị phân tử và khung thời gian của bất kỳ thay đổi quy mô tiềm ẩn nào.
Xác định các mục tiêu quản lý và bảo tồn
Do các nguồn lực bảo tồn đa dạng sinh học còn hạn chế nên cần có các tiêu chí quan trọng về mặt sinh học để đưa ra các định hướng quản lý nghề cá và bảo tồn phù hợp. 
Dựa trên sự phong phú trong nghiên cứu di truyền đã mang đến những hiểu biết về ảnh hưởng chung của các môi trường nước đối với sự đa dạng và phân hóa di truyền quần thể. Các nghiên cứu này cũng đã chỉ ra sự khác biệt rõ rệt về mức độ phân hóa và đa dạng di truyền giữa các quần thể các loài sinh vật biển và nước ngọt. Với các loài sinh vật biển nói chung mức độ phân hóa giữa các quần thể thấp hơn và đa dạng di truyền cao hơn. 
Mặt khác, thách thức lớn trong công tác bảo tồn liên quan đến các loài sinh sản, tạo thành các quần thể rời rạc nhưng di cư đến các khu vực kiếm ăn chung, các quần thể có nguồn gốc hỗn hợp có thể có số lượng suy giảm đáng kể. Do nguồn gốc tiến hóa của các quần thể và quy mô quần thể lớn thường dẫn đến sự khác biệt di truyền hạn chế giữa các đàn cá biển. 
Phương pháp đa hình độ dài nhân bản chọn lọc (AFLP) đã được ứng dụng ngày càng nhiều. Phương pháp này tạo ra một dạng “dấu vân tay di truyền” có thể được sử dụng để đánh giá sự kết nối trong quần thể. AFLP cung cấp một công cụ quét toàn bộ gen, cho phép phân tích các mối liên hệ giữa các điểm đánh dấu cụ thể và các thông số môi trường sống. Các mối liên quan có thể phản ánh vai trò của chọn lọc tự nhiên trong sự phân hóa quần thể. Từ đó cung cấp thêm các thông tin ý nghĩa cho định hướng quản lý và bảo tồn.
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