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TÓM TẮT23 
Đặt vấn đề: Bệnh Hemoglobin H (HbH) là thể 

trung gian của α-thalassemia, bệnh di truyền lặn trên 
nhiễm sắc thể thường được đặc trưng bởi sự giảm 
hoặc không tổng hợp được chuỗi α-globin trong phân 
tử hemoglobin (Hb). Bệnh HbH gây ra do sự kết hợp 
các đột biến trên ba gen α-globin, việc xác định sự 
hiện diện của các đột biến này giúp chẩn đoán xác 
định bệnh HbH và tư vấn di truyền cho các thành viên 
trong gia đình bệnh nhân. Mục tiêu: Xác định tỷ lệ 
một số đột biến trên gen α-globin và kiểu gen của 
bệnh HbH bằng kỹ thuật Gap-polymerase chain 
reaction (Gap-PCR) và kỹ thuật Combine-amplification 
refractory mutation system- polymerase chain reaction 
(C-ARMS-PCR). Đối tượng và phương pháp nghiên 
cứu: Nghiên cứu mô tả cắt ngang, 41 bệnh nhân HbH 
đến khám và điều trị tại Bệnh viện Huyết học-Truyền 
máu thành phố Cần Thơ được  khảo sát 06 loại đột 
biến phổ biến trên gen α-globin bằng kỹ thuật Gap- 
PCR và C-ARMS-PCR. Kết quả: nghiên cứu xác định 
được 05 loại đột gồm --SEA, -α3.7, αCS, -α4.2, αQS với tỉ lệ 
tương ứng là 54,7%; 18,7%, 17,3% , 8,0% và 1,3%; 
chưa ghi nhận đột biến --αTHAI. Kiểu gen (--SEA/-α3.7) 
phổ biến nhất với 34,2%, tiếp theo là (--SEA/αCSα) 
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chiếm 31,7%, (--SEA/-α4.2) chiếm 14,6%, (--SEA/αQSα) 
chiếm 2,4%, và 17,1% còn lại chỉ xác định được một 
đột biến mất đoạn gen α-globin với kiểu gen (--
SEA/αα). Kết luận: Gap-PCR và C-ARMS-PCR là hai kỹ 
thuật sinh học phân tử hiệu quả trong việc xác định 
các đột biến phổ biến trên gen α-globin trong bệnh 
HbH. Từ khóa: bệnh HbH, α-globin, gap-PCR, C-
ARMS-PCR. 
 

SUMMARY 
APPLICATION OF Gap-PCR AND C-ARMS-
PCR IN DETECTING ALPHA GLOBIN GENE 

MUTATIONS OF PATIENTS WITH 
HEMOGLOBIN H DISEASE 

Background: Hemoglobin H (HbH) disease is α-
thalassemia intermedia - an autosomal recessive 
inherited disease and typified by the reduced or 
absent production of the α-globin chains in 
hemoglobin molecule (Hb). HbH disease is caused by a 
combination of mutations on three α-globin genes, 
determining the presence of these mutations helps to 
accurately diagnose HbH disease and genetic 
counseling for the patient's family. Objectives: 
Determining the rate of α-globin gene mutations and 
genotypes of HbH disease by using Gap-polymerase 
chain reaction (Gap-PCR) and Combine-amplification 
refractory mutation system-polymerase chain reaction 
(C-ARMS-PCR). Materials and methods: This cross-
sectional descriptive study was conducted, 41 HbH 
disease patients who went to Can Tho city Hematology 
Blood Transfusion Hospital for examination and 
treatment were surveyed for 06 common α-globin 
mutations by  Gap-PCR and C-ARMS-PCR. Results: 
This Study identified 5 types of mutations including --

https://tr-ex.me/d%E1%BB%8Bch/ti%E1%BA%BFng+anh-ti%E1%BA%BFng+vi%E1%BB%87t/molecule+of+hemoglobin
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SEA, -α3.7, αCS, -α4.2, αQS with the corresponding rate of 
54.7%; 18.7%, 17.3%, 8.0% and 1.3%, --αTHAI 
mutation has not been recorded. (--SEA/-α3.7) genotype 
was the most common with 34.2%, followed by (--
SEA/αCSα) accounting for 31.7%, (--SEA/-α4.2) with 
14.6%, (--SEA/αQSα) with 2.4%, and the remaining 
17.2% only identified one deletion of α-globin gen 
mutation with genotype (--SEA/αα). Conclusions: 
Gap-PCR and C-ARMS-PCR are effective for 
determining common α-globin gene mutations in HbH 
disease patients. 

Keywords: HbH disease, α-globin, Gap-PCR, C-
ARMS-PCR.  
 

I. ĐẶT VẤN ĐỀ 
Alpha thalassemia (α-thal) là bệnh thiếu máu 

tan máu di truyền trên gen lặn ở nhiễm sắc thể 
thường được đặc trưng bởi sự giảm hoặc thiếu 
hụt tổng hợp chuỗi α-globin trong phân tử 
hemoglobin (Hb). Bệnh α-thalassemia xuất hiện ở 
tất cả các chủng tộc trên thế giới, và đặc biệt phổ 
biến ở các nước Đông Nam Á. Tại Trung Quốc, 
người mang gen α-thalassemia chiếm 5-15% dân 
số, Hồng Kông chiếm 4%, Thái Lan chiếm 15-
30%, Lào 43% và Việt Nam chiếm 5% [1], [2]. 

Ở người bình thường, trên mỗi NST số 16 có 
hai gen α-globin và có tổng số bốn gen α-globin 
trên hai NST 16 tương đồng (αα/αα). Tùy theo 
số lượng gen α-globin bị đột biến cũng như sự 
kết hợp đa dạng giữa các loại alen đột biến mà 
bệnh lý α-thalassemia có biểu hiện lâm sàng ở 
nhiều mức độ khác nhau. Bệnh HbH là α-
thalassemia thể trung gian, bệnh nhân HbH sinh 
ra, được thừa hưởng gen bệnh từ cả cha và mẹ. 
Trong bệnh HbH, sự xuất hiện của HbH và/hoặc 
HbBart’s, hai loại Hb kém bền và không có khả 
năng vận chuyển oxy gây ra các biểu hiện lâm 
sàng từ nhẹ đến nặng gồm thiếu máu do tan 
máu, gan to, lách to, biến dạng xương mặt, thay 
đổi hình thái hồng cầu rất đa dạng, thể vùi HbH, 
… Nhiều trường hợp bệnh HbH gây ra do đột 
biến không mất đoạn (đột biến điểm), biểu hiện 
lâm sàng có thể nặng hơn, bệnh nhân phụ thuộc 
truyền máu từ nhỏ, dẫn đến biến chứng và tử 
vong sớm. Khảo sát các đột biến trên gen α-
globin và kiểu gen của các thể bệnh là cơ sở cho 
tư vấn tiền hôn nhân, tư vấn di truyền cho người 
mang gen, tư vấn di truyền trước sinh bệnh α-
thalassemia nói chung cũng như bệnh HbH nói 

riêng nhằm ngăn chặn việc sinh ra các thể bệnh 
nặng [2]. 

Xuất phát từ những lý do trên chúng tôi tiến 
hành nghiên cứu: “Ứng dụng kỹ thuật Gap-PCR 
và C-ARMS-PCR trong xác định đột biến gen 
alpha globin ở bệnh nhân bệnh Hemoglobin H”. 
 

II. ĐỐI TƯỢNG VÀ PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 
2.1. Đối tượng nghiên cứu 
Đối tượng nghiên cứu: 41 bệnh nhân đến 

khám hoặc điều trị tại Bệnh viện Huyết Học-
Truyền Máu thành phố Cần Thơ được chẩn đoán 
bệnh HbH khi phân tích thành phần hemoglobin 
có HbH và/hoặc HbBart’s từ 12/2022 đến tháng 
05/2023. 

Tiêu chuẩn loại trừ: bệnh nhân không 
đồng ý tham gia nghiên cứu. 

2.2. Phương pháp nghiên cứu 
Thiết kế nghiên cứu: mô tả cắt ngang. 
Nội dung nghiên cứu: xác định tỷ lệ một số 

loại đột biến gen α-globin và kiểu gen của bệnh 
HbH bằng kỹ thuật Gap-PCR và C-ARMS-PCR. 

Phương pháp thu thập và xử lý số liệu: 
Mẫu DNA của 41 bệnh nhân tham gia nghiên 

cứu được tiến hành khảo sát 4 loại đột biến mất 
đoạn gen α-globin phổ biến tại Việt Nam gồm --
SEA, -α3.7, -α4.2, --THAI bằng kỹ thuật Gap-PCR, và 2 
đột biến điểm αCS và αQS bằng kỹ thuật C-ARMS-
PCR tại Phòng Sinh học phân tử, Trường Đại học 
Y Dược Cần Thơ. Trình tự thực hiện gồm: 

- Ly trích DNA: DNA bệnh nhân được ly trích 
từ máu toàn phần sử dụng bộ ly trích TopPURE® 
Blood DNA extraction kit (ABT, Việt Nam). Nồng 
độ DNA và độ tinh sạch   được xác định bằng thiết 
bị đo quang phổ kế BioDrop uLite (Anh). 

- Kỹ thuật Gap-PCR: mỗi 50μL phản ứng 
chứa 100-200ng DNA, 11 đoạn mồi (Bảng 1), 
200μM dNTP mỗi loại, 1,5mM MgCl2, 1X Q-
solution và 2,5 đơn vị HotStarTaq DNA 
polymerase trong dung dịch đệm phản ứng 
(Qiagen, Đức). Giai đoạn biến tính ban đầu trong 
15 phút ở 95°C, sau đó là 35 chu kỳ biến tính ở 
98°C trong 45 giây, bắt cặp ở 60°C trong 90 giây 
và kéo dài ở 72°C trong 150 giây sử dụng thiết bị 
luân nhiệt C1000 (Bio-rad Laboratories, Mỹ). Phản 
ứng hoàn thành sau 5 phút kéo dài cuối cùng ở 
72°C. Điện di sản phẩm sau phản ứng PCR. 

 
Bảng 1. Trình tự mồi và kích thước các sản phẩm của kỹ thuật Gap-PCR [1]. 

Mồi Trình tự mồi (5’ 3’) Nồng độ Kích thước 
LIS1-F GTCGTCACTGGCAGCGTAGATC 0,5μM 

2503bp 
LIS1-R GATTCCAGGTTGTAGACGGACTG 0,5μM 

α2/3.7-F CCCCTCGCCAAGTCCACCC 0,2μM 
2022bp 

3.7-R AAAGCACTCTAGGGTCCAGCG 0,2μM 
α2/3.7-F CCCCTCGCCAAGTCCACCC 0,2μM 1800bp 
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α2-R AGACCAGGAAGGGCCGGTG 0,2μM 
4.2-F GGTTTACCCATGTGGTGCCTC 0,5μM 

1628bp 
4.2-R CCCGTTGGATCTTCTCATTTCCC 0,5μM 
SEA-F CGATCTGGGCTCTGTGTTCTC 0,2μM 

1349bp 
SEA-R AGCCCACGTTGTGTTCATGGC 0,2μM 
THAI-F GGCACTGAGAGCCCTTCACG 0,3μM 

1024bp 
THAI-R CAAGTGGGCTGAGCCCTTGAG 0,3μM 
- Kỹ thuật C-ARMS-PCR ở các mẫu chỉ có đột 

biến --SEA: một mẫu DNA có hai giếng phản ứng 
gồm: 

+ Giếng M (đột biến): mỗi 50μL phản ứng 
chứa 100-200ng DNA, 5 đoạn mồi CS-1, CS-M, 
QS-M, 11E và 11F (Bảng 2), 1X hỗn hợp 
MyTaqTM HS Mix (Bioline, Mỹ), 0,5X Q-solution 
(Qiagen, Đức). 

+ Giếng N (không đột biến): mỗi 50μL phản 
ứng chứa 100-200ng DNA, 5 đoạn mồi CS-1, CS-

N, QS-N, 11E và 11F (Bảng 2), 1X hỗn hợp 
MyTaqTM HS Mix (Bioline, Mỹ), 0,5X Q-solution 
(Qiagen, Đức). 

+ Giai đoạn biến tính ban đầu trong 5 phút ở 
95°C, sau đó là 34 chu kỳ biến tính ở 95°C trong 
60 giây, bắt cặp ở 66°C trong 60 giây và kéo dài 
ở 72°C trong 150 giây sử dụng thiết bị luân nhiệt 
C1000 (Bio-rad Laboratories, Mỹ). Phản ứng 
hoàn thành sau 5 phút kéo dài cuối cùng ở 72°C. 
Điện di sản phẩm PCR thu được sau phản ứng. 

 
Bảng 2. Trình tự mồi và kích thước sản phẩm của kỹ thuật C-ARMS-PCR [8]. 

Mồi Trình tự mồi (5’ 3’) Nồng độ Kích thước 
CS-1 CCTGGGCCGCACTGACCCTATT 0,2μM 

183bp 
CS-M AGGAGGAACGGCTACCGAGGCTCCAGATTG 0,1μM 
QS-M CGGTGCTCACAGAAGCCAGGAACTTGGCCG 0,1μM 138bp 
CS-N AGGAGGAACGGCTACCGAGGCTCCAGATTA 0,2μM 183bp 
QS-N CGGTGCTCACAGAAGCCAGGAACTTGGCCA 0,2μM 138bp 
11E AGTGCTGCAAGAAGAACAACTACC 0,4μM 

323bp 
11F CTCTGCATCATGGGCAGTGAGCTC 0,2μM 

 
- Điện di trên gel agarose: 5μL sản phẩm 

PCR được điện di trong dung dịch Tris-acetate-
EDTA ở hiệu điện thế 90V, cường độ dòng điện 
120mA trên gel agarose 1,5% trong 50-60 phút 
đối với sản phẩm Gap-PCR và gel agarose 3% 
trong 30-40 phút đối với sản phẩm C-ARMS-PCR. 

- Đọc kết quả điện di trên máy đọc UV 
(Major Science): 

+ Phản ứng Gap-PCR: các đột biến mất đoạn 
được xác định bằng sự xuất hiện của các băng 
tương ứng với thang đo chuẩn. 

+ Phản ứng C-ARMS-PCR: mỗi mẫu DNA có 
2 lane sản phẩm, lane N dùng mồi bình thường 
và lane M dùng mồi đột biến. Sự xuất hiện băng 
ở lane N đại diện cho mẫu không mang đột biến, 
sự xuất hiện băng ở lane M nghĩa là đã có đột 
biến xảy ra. 

Các số liệu sau khi thu thập được mã hóa và 
xử lý bằng phần mềm SPSS 19.0 
 

III. KẾT QUẢ NGHIÊN CỨU 
3.1. Đặc điểm chung của đối tượng 

nghiên cứu  
Bảng 3. Đặc điểm về tuổi của đối tượng 

nghiên cứu 

Tuổi 
Bệnh nhân HbH 

(n=41) 

Trung bình ± Độ lệch chuẩn 45,9±22,0 
Giá trị nhỏ nhất-Giá trị lớn nhất 8-82 

Nhận xét: tuổi trung bình của bệnh nhân HbH 
là 49,5 tuổi, lớn nhất là 82 tuổi nhỏ nhất là 8 tuổi. 

Bảng 4. Đặc điểm giới tính của đối 
tượng nghiên cứu 

Đặc điểm Tần số Tỷ lệ (%) 

Giới tính 
Nam 6 14,6 
Nữ 35 85,4 

Tổng 41 100 
Nhận xét: tỷ lệ nữ giới là 85,4%, nam giới 

là 14,6%. 
3.2. Tỷ lệ một số loại đột biến gen α-

globin ở bệnh nhân HbH 
Bảng 5. Tỷ lệ một số loại đột biến gen 

α-globin ở bệnh nhân HbH 
Kỹ thuật Loại đột biến Tần số Tỷ lệ (%) 

Gap-PCR 

--SEA 41 54,7 
-α3.7 14 18,7 
-α4.2 6 8,00 
--THAI 0 0 

C-ARMS-
PCR 

αCS 13 17,3 
αQS 1 1,3 

Tổng 75 100 
Nhận xét: Kỹ thuật Gap-PCR xác định được 

3 loại đột biến mất đoạn gồm --SEA, -α3.7, -α4.2 với 
tỉ lệ tương ứng là 54,7%; 18,7% và 8,0%; chưa 
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ghi nhận đột biến --αTHAI. Kỹ thuật C-ARMS-PCR 
xác định 2 loại đột biến điểm αCS và αQS với tỉ lệ 
17,3% và 1,3%. 

3.3. Một số kiểu gen ở bệnh nhân HbH 
Bảng 6. Tỷ lệ kiểu gen ở bệnh nhân HbH 

Kiểu gen bệnh HbH Tần số Tỷ lệ (%) 
Dạng 2 đột 
biến mất 

đoạn 

(--SEA/-α3.7) 14 34,2 

(--SEA/-α4.2) 6 14,6 

Dạng một đột 
biến mất 

đoạn và một 
đột biến điểm 

(--SEA/αCSα) 13 31,7 
(--SEA/αQSα) 1 2,4 

(--SEA/αα) 7 17,1 

Tổng 41 100 
Nhận xét: kiểu gen (--SEA/-α3.7) chiếm tỷ lệ 

cao nhất với 34,2%, tiếp theo là kiểu gen (--
SEA/αCSα) chiếm tỷ lệ 31,7%, kiểu gen (--SEA/-α4.2) 
chiếm 14,6%, kiểu gen (-- SEA/αQSα) chiếm 2,4%, 
và 17,1% còn lại có kiểu gen (--SEA/αα). 

 
Hình 1: Kết quả điện di sản phẩm Gap-PCR 
(M) thang chuẩn 1kb, (1) mẫu chứng (--SEA/-

α4.2), (2) mẫu chứng (--SEA/-α3.7), (3) mẫu không 
có đột biến mất đoạn gen (αα/αα), (4): mẫu 
chứng (--THAI/αα), (5): nước cất, (6): mẫu bệnh 
nhân HbH (--SEA/αα), (7) mẫu bệnh nhân HbH (--
SEA/-α3.7), (8): mẫu bệnh nhân HbH (--SEA/-α4.2). 

 
Hình 2: Kết quả điện di sản phẩm C-ARMS-PCR. 

(M) thang chuẩn 100bp, (1) mẫu chứng đột 
biến αCS với kiểu gen (--SEA/αCSα), (2) mẫu chứng 
đột biến αQS với kiểu gen (αα/αQSα), (3) mẫu 
chứng không đột biến điểm αCS và αQS với kiểu 
gen (αα/αα), (4) mẫu bệnh nhân HbH có kiểu 
gen (--SEA/αCSα), (5) mẫu bệnh nhân HbH có kiểu 
gen (--SEA/αQSα). (6) mẫu bệnh nhân HbH với 
kiểu gen (--SEA/αα), (NC): nước cất. 

IV. BÀN LUẬN 
4.1. Đặc điểm chung của đối tượng 

nghiên cứu. Nghiên cứu ghi nhận tuổi trung 
bình của bệnh nhân HbH là 45,9 tuổi, lớn nhất là 
82 tuổi và nhỏ nhất là 8 tuổi. Kết quả nghiên cứu 
tương đồng với tác giả Lê Thị Hoàng Mỹ tại Cần 
Thơ năm 2022 với độ tuổi trung bình là 44, lớn 
nhất là 81 tuổi và nhỏ nhất là 9 tuổi [1]. Theo 
nghiên cứu của tác giả Pornprasert S năm 2018 
tại Thái Lan bệnh nhân HbH có tuổi trung bình là 
33,0 với tuổi lớn nhất là 65 và nhỏ nhất là 1 tuổi, 
thấp hơn so với nghiên cứu của chúng tôi [6]. Sự 
khác biệt này có thể là do khác nhau về quần thể 
và cỡ mẫu nghiên cứu. 

Khi khảo sát về đặc điểm giới tính ở bệnh 
nhân HbH tỷ lệ nữ giới trong nghiên cứu của 
chúng tôi là 85,4% cao hơn so với nam giới là 
14,6%. Theo nghiên cứu của tác giả Ngô Diễm 
Ngọc năm 2018 trên 97 bệnh nhân HbH thì tỷ lệ 
nữ giới chiếm 47,4% và nam giới chiếm 52,5% 
[2], trong khi nghiên cứu của Chanchai Traivaree 
năm 2018 ở miền trung Thái Lan tỷ lệ này lần 
lượt là 53,4% và 46,6% [7]. Tỷ lệ giới tính trong 
nghiên cứu của chúng tôi có sự khác biệt so với 
hai nghiên cứu trên. Thực tế trong nghiên cứu 
của chúng tôi một số bệnh nhân nữ được phát 
hiện mắc bệnh khi đang trong thai kỳ: có trường 
hợp tình trạng thiếu máu trở nên nặng hơn dẫn 
đến việc phải nhập viện truyền máu, một số khác 
có lâm sàng nhẹ hơn được phát hiện mắc HbH 
qua sàng lọc khi khám thai định kỳ, ở nam giới ít 
có điều kiện được sàng lọc hơn nên bị bỏ sót. 
Bên cạnh đó, kiểu gen --SEA/-α3.7

 chiếm tỷ lệ chủ 
yếu trong nghiên cứu của chúng tôi, bệnh nhân 
mang kiểu gen này thường có biểu hiện lâm 
sàng nhẹ nên có thể sự khác biệt về khả năng 
chịu đựng của nữ và nam giới dẫn đến việc các 
bệnh nhân nam không đến khám bệnh. Có thể 
đây là nguyên nhân khiến cho tỷ lệ giới tính 
trong nghiên cứu có sự chênh lệch lớn. 

 4.2. Tỷ lệ một số loại đột biến gen α-
globin ở bệnh nhân HbH. Sau khi phân tích 
mẫu DNA của 41 bệnh nhân HbH, ghi nhận có 61 
alen mang đột biến mất đoạn gen được phát 
hiện bằng kỹ thuật Gap-PCR và 14 alen mang 
đột biến điểm được phát hiện bằng kỹ thuật C-
ARMS-PCR. Trong đó: phổ biến nhất là đột biến -
-SEA với 54,7%, tiếp theo là đột biến -α3.7 với 
18,7%, đột biến αCS với 17,3%, đột biến -α4.2 với 
8% và đột biến αQS với 1,3% các alen có đột biến. 

Tỷ lệ các loại đột biến trong nghiên cứu 
tương đồng với nghiên cứu của tác giả Sheng He 
ở Quảng Tây, Trung Quốc năm 2015 với tỷ lệ đột 
biến --SEA là 49,3%, đột biến -α3.7 là 19,7%, đột 
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biến αCS là 14,9%, đột biến -α4.2 là 10,3%, đột 
biến αQS là 2,0% và nghiên cứu của tác giả 
Shiqiang Luo năm 2020 với tỷ lệ các loại đột biến 
--SEA, -α3.7, αCS,-α4.2, αQS lần lượt là 47,3%, 22,8%, 
11,7%, 8,7%, 2,7% [3],[4]. Theo nghiên cứu của 
tác giả Ngô Diễm Ngọc tỷ lệ đột biến --SEA là 
50,0%, đột biến -α3.7 chiếm 10,8%, đột biến αCS 
chiếm 27,3%, đột biến -α4.2 chiếm 4,6%, đột biến 
αQS chiếm 2,1%, có sự khác biệt về tỷ lệ đột biến 
-α3.7 và αCS so với nghiên cứu của chúng tôi [2]. 
Chúng tôi cho rằng nguyên nhân của sự khác 
nhau này có thể xuất phát từ đối tượng nghiên 
cứu và cỡ mẫu khác nhau. Bệnh nhân HbH có 
kiểu gen (--SEA/-α3.7) có biểu hiện lâm sàng nhẹ 
hơn (--SEA/αCSα) nên độ tuổi nhập viện truyền máu 
của bệnh nhân HbH nhóm này sẽ cao hơn, dẫn 
đến tỷ lệ đột biến -α3.7 ở bệnh nhi trong nghiên 
cứu của tác giả Ngô Diễm Ngọc thấp hơn nghiên 
cứu của chúng tôi. Ngược lại, ở bệnh nhân HbH 
có kiểu gen (--SEA/αCSα) có biểu hiện lâm sàng 
nặng hơn, tỷ lệ bệnh nhân phụ thuộc truyền máu 
cao (18,9%) dẫn đến tỷ lệ đột biến -αCS ở bệnh 
nhi trong nghiên cứu của tác giả Ngô Diễm Ngọc 
cao hơn chúng tôi [2]. Từ các nghiên cứu trên có 
thể thấy rằng đột biến mất đoạn hai gen --SEA là 
đột biến phổ biến nhất tại Việt Nam và các nước 
trong khu vực Châu Á [2],[3],[4]. Nghiên cứu 
chưa ghi nhận trường hợp nào mang đột biến mất 
đoạn hai gen--THAI. Do đột biến --THAI không phổ 
biến tại Việt Nam, tỷ lệ đột biến này tại miền Nam 
Việt Nam khá thấp (0,6%) nên với cỡ mẫu còn 
hạn chế (n=41) nghiên cứu của chúng tôi chưa 
phát hiện được đột biến --THAI [1]. 

4.3. Một số kiểu gen ở bệnh nhân HbH. 
Dựa vào kết quả khảo sát các đột biến gen α-
globin, nghiên cứu xác định các kiểu gen của 
bệnh nhân HbH với tỷ lệ như sau:  kiểu gen (--
SEA/-α3.7) chiếm tỷ lệ cao nhất với 34,2%, tiếp 
theo là  kiểu gen (--SEA/αCSα) chiếm tỷ lệ 31,7%,  
kiểu gen (--SEA/-α4.2) là 14,6%,  kiểu gen (-- 

SEA/αQSα) là 2,4% và 17,1% còn lại chỉ xác định 
được một đột biến mất đoạn 2 gen α-globin với 
kiểu gen là (--SEA/αα). Kết quả nghiên cứu có sự 
tương đồng so với tác giả Sheng He tại Trung 
Quốc năm 2015 với tỷ lệ các kiểu gen: (--SEA/-
α3.7) chiếm 39,0%, (--SEA/αCSα) là 29,2%, (--SEA/-
α4.2) là 20,5%, (-- SEA/αQSα) là 4,0% [3]. 

Theo nghiên cứu của tác giả Ngô Diễm Ngọc 
năm 2018, kiểu gen (--SEA/-α3.7) chiếm tỷ lệ 
21,6%, (--SEA/αCSα) là 54,6%, (--SEA/-α4.2) là 
9,2%, (-- SEA/αQSα) là 4,1% [2]. Nghiên cứu của 
Xuejuan Nong tại Trung Quốc năm 2020 ghi 
nhận kiểu gen (--SEA/-α3.7) chiếm 35,3%, kiểu 
gen (-- SEA/αQSα) chiếm 44,9%, kiểu gen (--SEA/-

α4.2) chiếm 13,7%, kiểu gen (-- SEA/αQSα) chiếm 
1,5% [5]. Như vậy, ngoại trừ kiểu gen (--
SEA/αCSα) có tỷ lệ thấp hơn so với các nghiên cứu 
khác thì các kiểu gen còn lại trong nghiên cứu 
của chúng tôi tương tự với các tác giả tại Việt 
Nam và trên thế giới. Nguyên nhân của sự khác 
biệt này có thể là do sự khác nhau về đối tượng 
nghiên cứu và sự hạn chế về cỡ mẫu trong 
nghiên cứu của chúng tôi. 
 

V. KẾT LUẬN 
Nghiên cứu đã ghi nhận tỷ lệ 5 loại đột biến 

gen α-globin ở bệnh nhân HbH, bao gồm: đột 
biến --SEA  chiếm tỷ lệ 54,7%, đột biến -α3.7 
chiếm 18,7%, đột biến αCS chiếm 17,3%, đột 
biến -α4.2 chiếm 8% và đột biến αQS chiếm 1,3%, 
chưa ghi nhận đột biến --THAI. Nghiên cứu xác 
định một số kiểu gen bệnh HbH, bao gồm: kiểu 
gen (--SEA/-α3.7) chiếm tỷ lệ 34,2%, kiểu gen (--
SEA/αCSα) chiếm 31,7%, kiểu gen (--SEA/-α4.2) 
chiếm 14,6%, kiểu gen (-- SEA/αQSα) chiếm 2,4% 
và 17,1% còn lại chỉ xác định được một đột biến 
mất đoạn 2 gen α-globin với kiểu gen là (--
SEA/αα). Gap-PCR và C-ARMS-PCR là kỹ thuật sinh 
học phân tử hiệu quả trong việc xác định các đột 
biến gen α-globin gây bệnh HbH. 
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