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TÓM TẮT 

Bạch quả là các loài cây dược liệu có giá trị kinh tế cao, làm thuốc, làm cảnh. 

Hiện nay, các sản phẩm dược liệu từ Bạch quả đang được bán trên thị trường 

tràn lan với giá thành rất cao. Do vậy, việc xác định các đoạn mã vạch ADN 

để định danh cho loài Bạch quả (Ginkgo biloba) phục vụ giám định loài là cần 

thiết trong các sản phẩm dược liệu đó. ADN tổng số được phân lập từ lá cây 

Bạch quả. Các đoạn mã vạch ADN (rbcL, TrnH-psbA và ITS2) được nhân bản 

từ ADN tổng số của Bạch quả bằng kỹ thuật PCR. Sản phẩm PCR chỉ ra rằng 

các băng thu được có kích thước giống với kích thước dự kiến, sau đó sản 

phẩm PCR được xác định trình tự. Kết quả phân tích trình tự đã chỉ ra, đoạn 

rbcL có 679 nucleotide, đoạn TrnH-psbA có 275 nucleotide và đoạn ITS2 có 

239 nucleotide. Các trình tự này sau đó được xử lý trên Ngân hàng gen quốc 

tế (NCBI) đã tìm ra: loài Bạch quả có tỷ lệ tương đồng 100% của đoạn gen 

rbcL, 99,64% của đoạn gen trnH-psbA và 99,58% của đoạn ITS2 với loài Bạch 

quả trên NCBI. So sánh sự khác biệt của ba đoạn chỉ thị rbcL, TrnH-psbA và 

ITS2 cho thấy: đoạn gen ITS2 và trnH-psbA có sai khác. Do vậy, có thể sử 

dụng chỉ thị ITS2 và trnH-psbA làm mã vạch ADN để giám định loài Bạch quả 

trong các sản phẩm dược liệu ở Việt Nam.  
 

ABSTRACT 

Ginkgo biloba is a species of high economic value with medicinal and 

ornamental plants. Currently, medicinal products from Ginkgo biloba are 

widely sold at very high prices. So, it is necessary to identify DNA barcode 

fragments of the Ginkgo biloba for species identification. The genomic DNA 

was extracted from the leaf tissue of Ginkgo biloba. The DNA barcodes (rbcL, 

TrnH-psbA và ITS2) were amplified from the total DNA of Ginkgo biloba by 

PCR technique. The PCR results indicated that all  DNA bands have a size 

similar to the theoretical size of rbcL, TrnH-psbA và ITS2. Results nucleotide 

sequencing of PCR product samples showed that the size of the isolated rbcL 

fragment is 679 bp, the trnH-psbA fragment is 275 bp and the ITS2  fragment 

is 239 bp. These sequences were analyzed by using Blast on the NCBI we 

found that:  Ginkgo biloba had a percent identity of 100% of rbcL, 99.64% of 

TrnH-psbA gene fragment, and 99.58% of ITS2 gene fragment. Then, 

comparing the differences of the three markers rbcL, TrnH-psbA và ITS2 

showed that: ITS2 and TrnH-psbA had the difference sequences. Therefore, 

it is best to use ITS2 and TrnH-psbA molecular markers as DNA barcodes to 

identify Ginkgo biloba in medicinal products in Vietnam. 

1. ĐẶT VẤN ĐỀ 

Bạch quả (tên gọi khoa học là Ginkgo biloba 

L.) là cây thân gỗ duy nhất còn tồn tại trong chi 

Ginkgo, họ Ginkgoaceae. Bạch quả là cây thảo 

dược đa công dụng như: hợp chất flavonoid 

trong Bạch quả là hợp chất chống oxy hóa 
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mạnh mẽ, giúp cải thiện lưu thông bằng cách 

làm giãn mạch máu và giảm “độ dính” của tiểu 

cầu. Lá Bạch quả thường uống để điều trị rối 

loạn trí nhớ bao gồm cả bệnh Alzheimer, giảm 

lo âu, căng thẳng, giảm các triệu chứng tâm 

thần phân liệt, cải thiện các triệu chứng chóng 

mặt và rối loạn thăng bằng [1, 2]. Hầu hết các 

sản phẩm thảo dược từ cây Bạch quả được 

chiết xuất từ lá dưới dạng viên uống hoặc trà 

[1, 2]. Các sản phẩm dược liệu từ Bạch quả 

đang được bán trên thị trường tràn lan với giá 

thành rất cao. Tuy nhiên có rất nhiều sản phẩm 

chưa được kiểm chứng có thành phần của loài 

Ginkgo biloba L. hay không, nếu có thì nguồn 

gốc từ đâu vẫn là vấn đề đang cần được giải 

quyết. Vì vậy, việc xác định các chỉ thị ADN mã 

vạch cho loài Bạch quả với mục đích định danh 

chính xác loài Bạch quả trong các sản phẩm 

dược liệu thương mại trôi nổi trên thị trường 

và thêm nữa là để đưa vào nghiên cứu tiếp 

theo như nhân giống, tách chiết các hợp chất 

flavonoids... là hết sức cần thiết. Do đó, việc 

nghiên cứu xác định các đoạn mã vạch ADN cho 

loài Bạch quả phục vụ giám định loài là cần thiết 

và cấp bách cho việc định danh trong các sản 

phẩm dược liệu và nhân giống loài Bạch quả tại 

Việt Nam. 

Xác định mã vạch ADN là một phương pháp 

định danh, sử dụng một đoạn hoặc nhiều đoạn 

ADN chuẩn ngắn nằm trong bộ genome của 

sinh vật đang nghiên cứu để phục vụ giám định 

loài, mang lại hiệu quả cao trong thời gian 

ngắn, góp phần không nhỏ vào sự định danh và 

bảo tồn các loài thực vật trên thế giới. Phương 

pháp xác định các đoạn mã vạch ADN là một 

công cụ hữu hiệu bổ trợ cho phương pháp phân 

loại dựa vào hình thái [3]. Ở động vật, đoạn mã 

vạch ADN được sử dụng cho phần lớn các loài 

là đoạn gen ở ty thể cytochrome C oxidase 

(CO1) [4]. Ở thực vật, tốc độ tiến hóa của các 

đoạn gen ty thể không nhanh như ở động vật 

do đó đoạn CO1 không được sử dụng. Thay vào 

đó, một số gen lục lạp như matK, rbcL; gen vùng 

nhân như ITS, ITS2; vùng xen TrnH-psbA, psbK-

psbI được sử dụng kết hợp để giám định các 

loài thực vật [5-9]. 

Nghiên cứu này, đã tiến hành lựa chọn ba 

đoạn trình tự  ADN để sử dụng làm mã vạch  

ADN là: rbcL, TrnH-psbAvà ITS2. Trong số đó, 

các đoạn rbcL, TrnH-psbA và ITS2 là các đoạn  

ADN nằm ở hệ gen lục lạp. Các đoạn trình tự 

này đều có tính đặc trưng cao cho loài, có thể 

đem lại kết quả khả quan nhằm phân loại, giám 

định và xác định mối quan hệ di truyền, từ đó 

góp phần nâng cao hiệu quả bảo tồn và phát 

triển loài Bạch quả ở Việt Nam.  

2. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

2.1. Đối tượng, vật liệu, hóa chất 

Đối tượng nghiên cứu: loài Bạch quả được 

thu thập tại Việt Nam. 

Vật liệu nghiên cứu: mẫu lá bánh tẻ của cây 

Bạch quả, lấy 3 mẫu lá từ 3 cây khác nhau. Sau 

khi thu, mẫu được bảo quản trong túi nilon có 

chứa hạt silica gel hút ẩm, sau đó được bảo 

quản ở -20oC để tách chiết  ADN phục vụ nghiên 

cứu. Kí hiệu các mẫu Bạch quả được lấy: BQ1, 

BQ2, BQ3. 

Trình tự các cặp mồi rbcL (rP1F: 

TGTCACCACAAACAGAGACTAAAGC; rP1R: 

GTAAAATCAAGTCCACCTCG) với nhiệt độ gắn 

mồi 52oC; mồi TrnH-psbA (trnPF1: 

CGCGCATGGTGGATTCACAATCC;  psbPR1: 

GTTATGCATGACGTAATGCTC) với nhiệt độ gắn 

mồi 50oC; mồi ITS2 (IsP1F: 

ATGCGATACTTGGTGTGAAT; IsP1R: 

TCCTCCGCTTATTGATATGC) với nhiệt độ gắn mồi 

48oC. Cả 3 mồi này đều nằm ở hệ gen lục lạp. 

Hóa chất: kít tách chiết  ADN  tổng số (Plant  

ADN Isolation Kit) của hãng Norgen, Canada; 

hóa chất cho phản ứng PCR nhân bản các đoạn 

mã vạch  ADN: Master mix của hãng 

Intron Biotechnology, Hàn Quốc; kít tinh sạch 

sản phẩm PCR (PCR Purification Kit) của 

Norgen, Canada; hóa chất cho điện di trên gel 

Agarose: Agarose,  ADN marker, Redsafe… 

2.2. Phương pháp nghiên cứu 

Phương pháp tách chiết ADN tổng số từ các 

mẫu lá của cây Bạch quả theo hướng dẫn sử 

dụng Kit (Plant ADN Isolation Kit). Nhân bản 

đoạn gen rbcL, TrnH-psbAvà ITS2 từ các mẫu  

ADN tổng số bẵng kỹ thuật PCR trên máy PCR 

9700, mỗi phản ứng PCR được thực hiện trong 
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tổng thể tích 20 μl, bao gồm: H2O deion (7 µl), 

2x PCR Master mix Solution (10 µl), 10 pmol/ µl 

mồi xuôi (1,0 µl),  10 pmol/ µl mồi ngược (1,0 

µl) và 50 ng/µl  ADN khuôn (1 µl). Chương trình 

phản ứng PCR: 95oC trong 5 phút; (95oC: 30 

giây, 48-52oC: 30 giây, 72oC: 1 phút) lặp lại 40 

chu kỳ; 72oC trong 5 phút; 4oC. Nhiệt độ gắn 

mồi các phản ứng phụ thuộc vào cặp mồi sử 

dụng. Mỗi phản ứng PCR lặp lại 3 lần trên mỗi 

mẫu thí nghiệm. Sản phẩm PCR được tinh sạch 

bằng Kit (PCR Purification Kit) của Canada. Sau 

khi tinh sạch sản phẩm PCR được gửi cho phòng 

thí nghiệm 1st Base ở Malaysia để giải trình tự.  

Trình tự nucleotide của đoạn  ADN  được xử 

lý, phân tích bằng các phần mềm chuyên dụng 

như Bioedit,  Mega10, NCBI... Trình tự 

nucleotide của các đoạn gen rbcL, TrnH-psbA và 

ITS2  được so sánh trên Ngân hàng gen quốc tế 

(NCBI) để tìm ra các loài  tương đồng. Xây dựng 

cây phát sinh chủng loại của từng đoạn gen 

bằng NCBI. 

3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

3.1. Kết quả tách chiết  ADN tổng số từ lá cây 

Bạch quả 

 ADN tổng số sau khi được tách chiết từ các 

mẫu lá cây Bạch quả bằng Kit tách chiết của 

hãng Norgen được pha loãng để xác định nồng 

độ và độ tinh sạch. Sau đó, nghiên cứu tiến 

hành điện di để kiểm tra sự nguyên vẹn của sản 

phẩm (Hình 1). Kết quả điện di cho thấy các 

băng ADN khá sắc nét, không có sản phẩm phụ, 

điều này khẳng định ADN tổng số còn nguyên 

vẹn, ít đứt gãy. Sản phẩm tách chiết  ADN tổng 

số đảm bảo yêu cầu kỹ thuật làm khuôn cho 

nhân bản các đoạn ADN quan tâm bằng kỹ 

thuật PCR. 

 

 
Hình 1. Ảnh điện di ADN tổng số của 3 mẫu Bạch quả 

BQ1: Bạch quả 1, BQ2: Bạch quả 2, BQ3: Bạch quả 3 
 

3.2. Kết quả nhân bản các đoạn mã vạch ADN 

bằng kỹ thuật PCR 

 ADN tổng số tách chiết từ các mẫu lá của 

cây Bạch quả được sử dụng làm khuôn để nhân 

bản các đoạn gen rbcL, TrnH-psbAvà ITS2 bằng 

kỹ thuật PCR với cặp mồi đặc hiệu.  
 

 
Hình 2. Kết quả PCR các đoạn gen rbcL, trnH-psbA, ITS2  

của mẫu Bạch quả 

(M là thang marker 1 kb) 
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Kết quả PCR sau khi kiểm tra bằng điện di 

trên gel agarose 1% (Hình 2) cho thấy, xuất hiện 

băng ADN có kích thước tương ứng với kích 

thước của các đoạn mã vạch  ADN dự kiến. Sản 

phẩm PCR các đoạn mã vạch ADN ở Hình 2 cũng 

cho thấy, không có băng ADN phụ xuất hiện, 

như vậy sản phẩn PCR rất đặc hiệu, sau khi tinh 

sạch có thể sử dụng trực tiếp các sản phẩm này 

để xác định trình trình tự nucleotide. 

3.3. Kết quả xác định và phân tích trình tự 

nucleotide của đoạn mã vạch  ADN 

3.3.1. Trình tự ADN của đoạn gen rbcL 

Kết quả xác định trình tự nucleotide cho 

thấy, đoạn gen rbcL được nhân bản có kích 

thước 679 bp. Kết quả giải trình tự đoạn gen 

rbcL của mẫu Bạch quả như sau: 
GATTACAGATTGACTTATTATACTCCTGAATATCA

AACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCGAGTA

ACTCCTCAACCTGGAGTGCCACCTGAGGAAGCGGGA

GCTGCAGTAGCTGCCGAATCTTCCACTGGTACATGGA

CCACTGTTTGGACCGATGGACTTACCAGTCTTGATCG

TTACAAGGGAAGATGCTATGACATCGAGCCCGTTCCT

GGGGAGGAAAATCAATTTATTGCCTATGTAGCTTACC

CTTTGGATCTTTTCGAGGAAGGTTCTGTTACTAACCT

GTTCACTTCCATTGTAGGGAATGTATTTGGATTCAAA

GCCCTACGAGCTCTACGTCTGGAAGATCTGCGAATTC

CTCCTGCTTATTCCAAAACTTTCCAGGGTCCACCTCAT

GGTATCCAAGTTGAAAGGGATAAATTGAATAAATAT

GGCCGTCCCCTATTGGGATGTACTATCAAGCCAAAAT

TGGGTTTATCTGCCAAAAATTATGGTAGAGCAGTTTA

CGAATGTCTTCGTGGTGGACTTGATTTTACTAAAGAT

GATGAGAACGTAAATTCCCAACCATTCATGCGCTGGA

GAGATCGTTTCTTGTTTTGTGCAGAAGCAATTTATAA

AGCTCAGACCGAGACGGGTGAAATTAAGGGACATTA

CTTGAATGCTACTGCAG 

Trình tự này sau đó được xử lý trên NCBI để 

tìm ra sự khác biệt giữa các loài có trình tự 

tương đồng theo đoạn gen rbcL ở loài Bạch quả 

bằng cách sử dụng công cụ BLAST. Một số loài 

có trình tự gen tương đồng dùng so sánh với 

loài Bạch quả được thể hiện ở Bảng 1. 
 

Bảng 1. Một số loài có trình tự đoạn gen rbcL tương đồng với loài Bạch quả trên NCBI 

TT Tên loài Mã số 
Tỷ lệ  

    tương đồng (%) 

1 Ginkgo biloba MG922664.1 100 

2 Cycas clivicola MZ339183.1 94,18 

3 Encephalartos paucidentatus ON832133.1 93,89 

4 Pinus brutia AB019820.1 92,19 
 

Sau đó đã sử dụng các loài trong Bảng 1 để 

xây dựng cây phát sinh chủng loại với loài Bạch 

quả được thể hiện ở Hình 3. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

Hình 3. Cây phân loại dựa vào trình tự trên đoạn rbcL tạo bởi Maximum Likelihood Tree 
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Từ cây phân loại dựa trên số liệu trình tự 

đoạn gen rbcL kết hợp với hệ số tương đồng 

của loài Bạch quả với các loài Bạch quả khác 

trên NCBI ta thấy: loài Bạch quả nghiên cứu có 

trình tự gen giống 100% với đoạn gen của loài 

Bạch quả trên NCBI với mã số MG922664.1 và 

có quan hệ xa hơn với loài Cycas clivicola  và 

Encephalartos paucidentatus với hệ số tương 

đồng 94,18% và 93,89%, có quan hệ xa nhất với 

loài Pinus brutia với hệ số tương đồng 92,19%.  

3.3.2. Trình tự ADN của đoạn gen trnH-psbA 

Kết quả xác định trình tự nucleotide cho 

thấy, đoạn gen trnH-psbA được nhân bản có 

kích thước 275 bp. Kết quả giải trình tự đoạn 

gen trnH-psbA của mẫu Bạch quả như sau: 

TGGCTACGTCCGCCCTATTATTATTCACATTTGTTG

AACAGAATACAAGTAGAACTTGAATTAAACAGTACC

AATGTGGATAGAGCAACACTGGCAGATAAAGTAAAC

AATACGATATTGGTGGGTAGGATAAAAAAAAAAAAA

AAAAAAACAGATAAATACCAAACCTTTCATTTGATTG

AAAGGCTTGGTATTATCTTATCGGTAATTTAAACACG

CTAACTAGCAATATGTCAGAATATTATCCAGCTATAG

AAAGAGCTTCAACAGCGGCTA 

Trình tự này sau đó được xử lý trên NCBI để 

tìm ra sự khác biệt giữa các loài có trình tự 

tương đồng theo đoạn gen trnH-psbA ở loài 

Bạch quả bằng cách sử dụng công cụ BLAST. 

Một số loài có trình tự gen tương đồng dùng so 

sánh với loài Bạch quả được thể hiện ở Bảng 2.

 

Bảng 2. Một số loài có trình tự đoạn gen trnH-psbA tương đồng với loài Bạch quả trên NCBI 

TT Tên loài Mã số 
Tỷ lệ  

tương đồng (%) 

1 Ginkgo biloba KX673566.1 99,64 

2 Zamia loddigesii GU807422.1 97,22 

3 Dioon mejiae GU807410.1 95,00 

 

Sau đó đã sử dụng các loài trong Bảng 2 để 

xây dựng cây phát sinh chủng loại với loài Bạch 

quả được thể hiện ở Hình 4. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Hình 4. Cây phân loại dựa vào trình tự trên đoạn trnH-psbA tạo bởi Maximum Likelihood Tree 
 

Từ cây phân loại dựa trên số liệu trình tự 

đoạn gen trnH-psbA kết hợp với hệ số tương 

đồng của loài Bạch quả với các loài Bạch quả 

khác trên NCBI, cho thấy: loài Bạch quả nghiên 
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cứu có trình tự gen giống 99,64% với đoạn gen 

của loài Bạch quả trên NCBI với mã số 

KX673566.1 và có quan hệ xa hơn với loài 

Zamia loddigesii với hệ số tương đồng 97,22%, 

có quan hệ xa nhất với loài Dioon mejiae với hệ 

số tương đồng 95%.  

3.3.3. Trình tự ADN của đoạn gen ITS2 

Kết quả xác định trình tự nucleotide cho 

thấy, đoạn gen ITS2 được nhân bản có kích 

thước 239 bp. Kết quả giải trình tự đoạn gen 

ITS2 của mẫu Bạch quả như sau: 

CGAGTCTTTGAACGCAGTTGCGCCCGAGGCCTCG

GCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGTCGCACAACCTA

TCGCCCCCCGCCCTCCGGGTGCGGGGGCGCGGAGTT

GGCCGTCCGTGCCCCCAGCGGCGCGGTCGGCTGAAA

ACCACGCGGTCGTCGTCTCTCTGCGCCGGCGAACGG

TGTCCGGGCCGCGCGATGCGCGGTCGATCGGCGCCG

GCGCGGAGCATCGGGCGAGCGTCTC 

Trình tự này sau đó được xử lý trên NCBI để 

tìm ra sự khác biệt giữa các loài có trình tự 

tương đồng theo đoạn gen ITS2  ở loài Bạch quả 

bằng cách sử dụng công cụ BLAST. Một số loài 

có trình tự gen tương đồng dùng so sánh với 

loài Bạch quả được thể hiện ở Bảng 3. 

 

Bảng 3. Một số loài có trình tự đoạn gen ITS2 tương đồng với loài Bạch quả trên NCBI 

TT Tên loài Mã số 
Tỷ lệ  

tương đồng (%) 

1 Ginkgo biloba MH744122.1 99,58 

2 Taxus chinensis MG730407.1 84,56 

3 Cephalotaxus sinensis MH711695.1 84,93 

4 Amentotaxus argotaenia MW788528.1 84,93 
 

Sau đó đã sử dụng các loài trong Bảng 3 để 

xây dựng cây phát sinh chủng loại với loài Bạch 

quả được thể hiện ở Hình 5. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

Hình 5. Cây phân loại dựa vào trình tự trên đoạn ITS2 tạo bởi Maximum Likelihood Tree 
 

Từ cây phân loại dựa trên số liệu trình tự 

đoạn gen ITS2 kết hợp với hệ số tương đồng 

của loài Bạch quả với các loài Bạch quả khác 

trên NCBI ta thấy: loài Bạch quả nghiên cứu có 

trình tự gen giống 99,58% với đoạn gen của loài 

Bạch quả trên NCBI với mã số MH744122.1 và 

có quan hệ xa hơn với loài Cephalotaxus 

sinensis và Amentotaxus argotaenia với hệ số 

tương đồng 84,93%, có quan hệ xa nhất với loài 

Taxus chinensis với hệ số tương đồng 84,56%.  
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 Như vậy, dựa vào cây phân loại của cả 3 

đoạn gen ITS2, trnH-psbA và rbcL đều cho thấy 

loài Bạch quả nghiên cứu tương đồng cao nhất 

vơi loài Bạch quả trên Ngân hàng gen quốc tế 

với các tỷ lệ tương đồng như 100% của đoạn 

gen rbcL, 99,64% của đoạn gen trnH-psbA, 

99,58% của đoạn ITS2. 

4. THẢO LUẬN  

Dựa vào kết quả so sánh trình tự các đoạn 

gen ITS2, trnH-psbA và rbcL của loài Bạch quả 

với trình tự gen của loài Bạch quả (Ginkgo 

biloba) công bố trên Ngân hàng gen quốc tế, ta 

lập được bảng so sánh khả năng phân biệt của 

các đoạn trình tự ITS2, trnH-psbA và rbcL như 

Bảng 4. Kết quả cho thấy, cả 3 chỉ thị ITS2, trnH-

psbA và rbcL đều có khả năng phân biệt cho loài 

Bạch quả với tỷ lệ sai khác là 0,42%, 0,36% và 0% 

tương ứng. 
 

Bảng 4. Bảng so sánh khả năng phân biệt của Các đoạn trình tự ITS2 , trnH-psbA và rbcL 

Tên đoạn gen ITS2 trnH-psbA  rbcL 

Số điểm sai khác 1  1 0 

Kích thước trình tự 239 275 704 

Tỷ lệ sai khác 0,42% 0,36% 0% 
 

Vị trí các nucleotide sai khác của đoạn gen trnH-psbA: vị trí 132 đã được đánh dấu in đậm. 

Query  1    TGGCTACGTCCGCCCTATTATTATTCACATTTGTTGAACAGAATACAAGTAGAACTTGAA  60 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  86   TGGCTACGTCCGCCCTATTATTATTCACATTTGTTGAACAGAATACAAGTAGAACTTGAA  145 

 

Query  61   TTAAACAGTACCAATGTGGATAGAGCAACACTGGCAGATAAAGTAAACAATACGATATTG  120 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  146  TTAAACAGTACCAATGTGGATAGAGCAACACTGGCAGATAAAGTAAACAATACGATATTG  205 

 

Query  121  GTGGGTAGGATaaaaaaaaaaaaaaaaaaaaCAGATAAATACCAAACCTTTCATTTGATT  180 

            ||||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  206  GTGGGTAGGAT-AAAAAAAAAAAAAAAAAAACAGATAAATACCAAACCTTTCATTTGATT  264 

 

Query  181  GAAAGGCTTGGTATTATCTTATCGGTAATTTAAACACGCTAACTAGCAATATGTCAGAAT  240 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  265  GAAAGGCTTGGTATTATCTTATCGGTAATTTAAACACGCTAACTAGCAATATGTCAGAAT  324 

 

Query  241  ATTATCCAGCTATAGAAAGAGCTTCAACAGCGGCTA  276 

            |||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  325  ATTATCCAGCTATAGAAAGAGCTTCAACAGCGGCTA  360 

   

Vị trí các nucleotide sai khác của đoạn gen ITS2: vị trí 11 đã được đánh dấu in đậm 

Query  1     CGAGTCTTTGAACGC-AGTTGCGCCCGAGGCCTCGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGT  59 

             ||||||||||||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  2697  CGAGTCTTTGAACGCAAGTTGCGCCCGAGGCCTCGGCCGAGGGCACGTCTGCCTGGGCGT  2756 

 

Query  60    CGCACAACCTATCGCCCCCCGCCCTCCGGGTGCGGGGGCGCGGAGTTGGCCGTCCGTGCC  119 

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  2757  CGCACAACCTATCGCCCCCCGCCCTCCGGGTGCGGGGGCGCGGAGTTGGCCGTCCGTGCC  2816 

 

Query  120   CCCAGCGGCGCGGTCGGCTGAAAACCACGCGGTCGTCGTCTCTCTGCGCCGGCGAACGGT  179 

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  2817  CCCAGCGGCGCGGTCGGCTGAAAACCACGCGGTCGTCGTCTCTCTGCGCCGGCGAACGGT  2876 

 

Query  180   GTCCGGGCCGCGCGATGCGCGGTCGATCGGCGCCGGCGCGGAGCATCGGGCGAGCGTCTC  239 

             |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 

Sbjct  2877  GTCCGGGCCGCGCGATGCGCGGTCGATCGGCGCCGGCGCGGAGCATCGGGCGAGCGTCTC  2936 
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Như vậy, với các chỉ thị DNA barcode của các 

đoạn gen ITS2, trnH-psbA và rbcL cho loài Bạch 

quả chúng ta có thể sử dụng định danh cho loài 

này khi dược liệu đã qua sơ chế hay bị phân 

mảnh, không còn nguyên vẹn vẫn được nhận 

biết thông qua các trình tự DNA barcode của 3 

đoạn gen trên. Để có cơ sở dữ liệu này nhóm 

tác giả đã thu thập bộ dữ liệu về hình thái đặc 

trưng của loài cũng như khu phân bố đặc trưng 

cho loài. Cơ sở dữ liệu này là kết quả nghiên 

cứu cơ bản về điều tra, thu thập, nhận dạng và 

định danh loài. Qua đó tiếp tục xây dựng cơ sở 

dữ liệu đồng bộ về hình thái và DNA barcode 

của loài làm thuốc dễ bị nhầm lẫn để phục vụ 

công tác giám định tính đúng của dược liệu. 

5. KẾT LUẬN 

Đã tách chiết được 3 mẫu ADN tổng số của 

Bạch quả. Nhân gen thành công các đoạn gen 

ITS2, trnH-psbA và rbcL từ ADN tổng số của loài 

Bạch quả bằng kỹ thuật PCR. Kết quả xác định 

trình tự nucleotide của các đoạn mã vạch  ADN 

cho thấy đoạn rbcL có kích thước là 679 bp, 

đoạn TrnH-psbA có 275 bp và đoạn ITS2 có 239 

bp. So sánh trình tự nucleotide của các đoạn 

mã vạch  ADN (ITS2, trnH-psbA và  rbcL) của loài 

Bạch quả với trình tự nucleotide của các đoạn 

mã vạch tương ứng của các loài Bạch quả trên 

NCBI đã chỉ ra: loài Bạch quả nghiên cứu có các 

tỷ lệ tương đồng 100% của đoạn gen rbcL, 

99,64% của đoạn gen trnH-psbA, 99,58% của 

đoạn ITS2 với loài Bạch quả trên Ngân hàng gen 

quốc tế. Như vậy, kết quả so sánh của cả 3 đoạn 

(ITS2, trnH-psbA và rbcL) với loài Ginkgo biloba 

nhóm tác giả tìm ra được đoạn ITS2 và trnH-

pbsA làm mã vạch có khả năng phân biệt loài 

Bạch quả nghiên cứu. Tuy nhiên, để chính xác 

nhất nên sử dụng cả 3 chỉ thị để định danh loài 

Bạch quả.  
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