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TÓM TẮT 
Xá xị (Cinnamomum parthenoxylon (Jack) Meisn) là loài cây gỗ cao cấp cho giá trị kinh tế cao, có nguồn gen 
hiếm được xếp trong nhóm IIA (Nghị định 06/2019/NĐ-CP của Chính phủ năm 2019) và nhóm CR cực kỳ 
nguy cấp. Loài cây này có khả năng tái sinh tự nhiên kém và bi ̣khai thác bừa bãi để cất tinh dầu nên chúng 
đang đứng trước nguy cơ tuyệt chủng và cần đươc̣ bảo tồn, phát triển trong tư ̣nhiên. Trong nghiên cứu này, ba 
chı̉ thi ̣ADN mã vac̣h là matK, rbcL, và trnH-psbA đươc̣ sử duṇg để giám điṇh và phân tı́ch đa daṇg di truyền 
của các cây Xá xi ̣điều tra đươc̣ taị vườn quốc gia Tam Đảo, tı̉nh Vıñh Phúc. Kết quả cho thấy cả ba chı̉ thi ̣
ADN mã vac̣h đều cho hiêụ quả giám điṇh loài Xá xi,̣ trong đó chı̉ thi ̣trnH-psbA có hiêụ quả giám điṇh loài 
thấp hơn so với chı̉ thi ̣matK và rbcL. Trı̀nh tư ̣trnH-psbA đươc̣ cho là chı̉ thi ̣hiêụ quả trong phân tı́ch đa daṇg 
di truyền giữa các cây Xá xi ̣taị Vườn quốc gia Tam Đảo, cu ̣thể vi ̣trı́ nucleotide bảo thủ (không biến đổi) giữa 
07 mẫu nghiên cứu là 453 nucleotide, còn số vi ̣trı́ biến đổi là 10 nucleotide với 06 vi ̣trı́ có ý nghıã tiến hóa thể 
hiêṇ sư ̣khác biêṭ giữa ba mẫu trở lên. Chı̉ số đa daṇg haplotype tương đối cao (Hd = 0,9524) và chı̉ số đa daṇg 
nucleotide thấp (Pi = 0,00926). Kết quả về giám điṇh và đánh giá đa daṇg di truyền loài Xá xi ̣taị Vườn quốc 
gia Tam đảo là cơ sở khoa hoc̣ để đưa ra giải pháp bảo tồn và phát triển hữu hiêụ loài cây này. 
Từ khóa: đa daṇg di truyền, ADN mã vac̣h, Xá xi ̣, Cinnamomum parthenoxylon. 

 

1. ĐẶT VẤN ĐỀ 
Xá xi ̣ (Cinnamomum parthenoxylon (Jack) 

Meisn) là loài cây gỗ, kích thước trung bình 

hoặc lớn; thân hình trụ thẳng, cao 20-25 m, 

đường kính thân 40-70 cm; gốc cây phình to và 

đôi khi có bạnh gốc. Vỏ ngoài màu nâu, nâu 

xám đến xám đậm, thường nứt dọc và bong ra 

từng mảng; thịt vỏ có màu nâu đỏ nhạt. Lá đơn 

nguyên, mọc cách; phiến lá hình trứng hay 

hình bầu dục thuôn; đầu có mũi nhọn, ngắn; 

gốc hình nêm hay nêm rộng; hai mặt nhẵn; gân 

bên 3-8 đôi; cuống lá dài 1,2-3 cm. Cụm hoa 

dạng chuỳ hay tán; mọc ở đầu cành hay nách 

lá; mỗi cụm mang khoảng 10 hoa. Quả mọng, 

hình cầu, đường kính 0,6-1 cm; đế hình chén, 

có khía răng, khi chín màu xanh vàng hoặc tím 

đen (Hı̀nh 1). 

 

 
Hıǹh 1. Cành mang hoa và quả cây Xá xị ở Tam Đảo, Vĩnh Phúc 

(Phùng Văn Phê, 2019) 
 

Taị Vườn quốc gia Tam Đảo tı̉nh Vĩnh Phúc, 

Xá xị phân bố rải rác chủ yếu thuộc kiểu rừng 

thứ sinh nhân tác. Số lượng cá thể Xá xị tìm thấy 

ở đây còn rất ít khoảng 10 cây (Phùng Văn Phê, 

2019). Xá xị cho gỗ tốt, có vân đẹp, khi khô ít bị 

nứt nẻ hay biến dạng, không bị mối mọt, chịu 

nước, dễ gia công chế biến. Lá dùng làm thuốc 

cầm máu, chữa đau dạ dày, phong thấp, mẩn 

ngứa ngoài da. Quả được dùng chữa cảm, sốt, lỵ, 

ho gà. Tinh dầu Xá xị được sử dụng rộng rãi 

trong công nghệ hoá mỹ phẩm, thực phẩm và 

dược phẩm, do đó có giá tri ̣ thương maị rất lớn 

trên thi ̣ trường thế giới (Nguyễn Tiến Bân, 2003; 

Phaṃ Hoàng Hô,̣ 1999). 
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Là loài cây có giá tri ̣ kinh tế cao lại cộng 

thêm khả năng tái sinh tự nhiên kém, bi ̣ khai 

thác bừa bãi để cất tinh dầu làm cho loài Xá xi ̣ 

đang đứng trước nguy cơ tuyệt chủng. Do vậy, 

bảo tồn nguồn gen Xá xị là việc làm hết sức 

cấp thiết. Tuy nhiên, để công tác bảo tồn có 

hiệu quả, cần phối hợp đồng bộ cả biện pháp 

bảo tồn ngoại vi và bảo tồn nội vi. Trong đó 

giải pháp tối ưu và thiết thưc̣ nhất đó là nghiên 

cứu phát triển cùng với các chương trình trồng 

rừng (Sách Đỏ Viêṭ Nam, 2007). Những 

nghiên cứu về đăc̣ điểm sinh hoc̣, sinh thái và 

môṭ số biêṇ pháp nhân giống của loài Xá xi ̣ đa ̃

đươc̣ thưc̣ hiêṇ (Lê Đı̀nh Khả, 2003; Phùng 

Văn Phê, 2012). Tuy nhiên, những nghiên cứu 

về điṇh danh loài và đánh giá đa daṇg di truyền 

dưạ trên các chı̉ thi ̣ phân tử của cây Xá xi ̣ laị 

chưa đươc̣ thưc̣ hiêṇ taị Viêṭ Nam. Do đó, muc̣ 

tiêu của đề tài là điṇh danh và nghiên cứu sư ̣

đa daṇg di truyền loài Xá xi ̣ taị Vườn Quốc gia 

Tam Đảo, tı̉nh Vıñh Phúc để đưa ra chiến lươc̣ 

bảo tồn và phát triển nguồn gen loài cây có giá 

tri ̣ này. 

Hiêṇ nay, ADN ma ̃ vac̣h đa ̃ đươc̣ chứng 

minh là những chı̉ thi ̣ phân tử có đô ̣chı́nh xác 

cao trong viêc̣ điṇh danh loài và đánh giá đa 

daṇg di truyền. Đặc điểm quan trọng nhất của 

ADN ma ̃ vac̣h là phải phổ biến và đặc hiệu 

trong các biến dị và dễ dàng sử dụng. Điều này 

có nghĩa là các đoạn gen được sử dụng như 

một ma ̃ vac̣h nên thích hợp cho nhiều đơn vị 

phân loại, có sự biến đổi giữa các loài nhưng 

ổn định và bảo thủ cao bên trong loài hoặc biến 

đổi không đáng kể. Do đó, ADN ma ̃ vac̣h lý 

tưởng là một đoạn ADN có trình tự nucleotide 

ngắn, bắt cặp được với cặp mồi được thiết kế 

đặc hiệu để dễ dàng khuếch đại bằng PCR. Ở 

thưc̣ vâṭ, các đoaṇ ADN ma ̃ vac̣h có thể là 

những đoaṇ ADN nằm trong hê ̣gen nhân (28S 

rDNA, ITS,…) (Baharum, 2012; Chen, 2010; 

Schoch et al., 2012) hoăc̣ hê ̣gen luc̣ lap̣ (matK, 

rbcL, trnH – psbA, rpo, trnL-trnF, ycf, ...) (Yu 

et al., 2011; Hollingsworth, 2011). Ba ma ̃vac̣h 

ADN là rbcL, matK, trnH-psbA đươc̣ sử duṇg 

để đánh giá sư ̣đa daṇg của các loài cây trong 

môṭ lô rừng mưa nhiêṭ đới taị Queensland, Úc 

và kết luâṇ rằng ADN ma ̃vac̣h là môṭ trơ ̣giúp 

đáng kể trong đánh giá đa daṇg sinh hoc̣ và xác 

điṇh các quần thể cây ngay cả khi chúng không 

thể phân biêṭ đươc̣ tất cả các loài trong lô 

(Costion et al., 2011). ADN ma ̃vac̣h đươc̣ sử 

duṇg để giải quyết vấn đề bảo tồn đa daṇg sinh 

hoc̣ theo hai cách sau: (1) Là môṭ phương tiêṇ 

giám sát đa daṇg sinh hoc̣ chı́nh xác và nhanh 

chóng cả trước và sau các hành đôṇg bảo tồn, 

(2) Cung cấp dữ liêụ để hỗ trơ ̣ trong viêc̣ ước 

tı́nh sư ̣đa daṇg phát sinh loài để thiết lâp̣ các 

ưu tiên bảo tồn (Krishnamurthy và 

Francis, 2012).  

Trên đối tươṇg các loài thuôc̣ ho ̣Long Não 

(Lauraceae), nhóm nghiên cứu của Liu (Liu et 

al., 2016) đa ̃sử duṇg 04 trı̀nh tư ̣ADN ma ̃vac̣h 

là matK, rbcL, trnH-psbA và ITS2 để đánh giá 

hiêụ quả phân biêṭ loài. Kết quả cho thấy, trı̀nh 

tư ̣ ITS2 không phù hơp̣ để làm ma ̃ vac̣h cho 

các loài thuôc̣ ho ̣Long naõ. Trı̀nh tư ̣matK và 

rbcL có tỷ lê ̣ điṇh danh loài thành công lần 

lươṭ là 30,9% và 25,0%. Trong khi đó trı̀nh tư ̣

trnH-psbA có khả năng xác điṇh loài tốt với tỷ 

lê ̣ đaṭ 84,0%. Nghiên cứu cũng cho thấy viêc̣ 

sử duṇg chı̉ thi ̣ trnH-psbA có hiêụ quả xác 

điṇh loài trong ho ̣ Long naõ cao hơn hẳn các 

chı̉ thi ̣ matK, rbcL, hay sư ̣ kết hơp̣ của cả 

matK và rbcL. Sudmoon et al. (2014) đa ̃ sử 

dụng các vùng rpoB, rbcL và matK để xác 

định bảy loài đã biết là Cinnamomum 

aromaum (dầu cassia), C. camphora (dầu cây 

xá xị và lá ho), C. bejolghota, C. tamala, C. 

zeylanicum (C. verum) và C. burmannii và bảy 

loài chưa biết là các loài quế (họ Long não). So 

sánh với một số trình tự từ Ngân hàng gen, 

khoảng cách di truyền ở các vùng gen matK, 

rbcL và rpoB lần lượt là 0,00 đến 0,52; 0,00 

đến 0,36 và 0,00 đến 0,30. Nhưng ba vùng 

rpoB, rbcL và matK không thể được sử dụng 

để xác định nhóm loài Cinnamomum vì không 

có sự khác biệt về trình tự giữa nhiều loài khác 

nhau. 

Môṭ số nghiên cứu về đa daṇg di truyền các 

loài Cinnamomum dưạ trên chı̉ thi ̣ RAPD  đối 

với loài C. zeylanicum cho thấy 89% biến đổi 

di truyền giữa các mâũ nghiên cứu 
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(Sandigawad và Patil, 2011), chı̉ thi ̣ EST-SSR 

đối với loài C. camphora taị miền Nam Trung 

Quốc sử duṇg chı̉ thi ̣ EST-SSR cho thấy sư ̣

khác biêṭ di truyền giữa các quần thể là thấp, 

chı̉ 17% biến đổi đươc̣ quan sát giữa các quần 

thể (Zhong et al., 2019), kết hơp̣ chı̉ thi ̣ EST-

SSR và cpADN loài C. chago taị tı̉nh Vân 

Nam, Trung Quốc cho thấy 5 quần thể nghiên 

cứu có mức đa daṇg di truyền thấp nhưng sư ̣

khác biêṭ di truyền đáng kể giữa các quần thể 

đươc̣ phát hiêṇ (Zhang et al., 2021). 

2. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

2.1. Lựa chọn mẫu và cách lấy mẫu 
Lá  của 07 cây Xá xi ̣ đươc̣ thu thâp̣ từ Vườn 

Quốc gia Tam Đảo, tı̉nh Vıñh Phúc. Các mâũ 

đươc̣ kı́ hiêụ như sau: VP 01, VP 02, VP 03, 

VP 04, VP 05, VP 07, và VP 12 (Bảng 1). 

 

Bảng 1. Điạ điểm và thời gian thu thâp̣ các mẫu Xá xi ̣ taị vườn Quốc gia Tam Đảo 

STT Ký hiêụ mẫu Địa điểm thu nhận mẫu 
Thời gian  

thu mẫu 
Tọa độ 

Kinh độ (m) Vĩ độ (m) 

1 VP 01 Minh Quang – Tam Đảo 9/2019 565059 2372626 

2 VP 02 Minh Quang – Tam Đảo 9/2019 565617 2371482 

3 VP 03 Hồ Sơn – Tam Đảo 9/2019 565599 2371517 

4 VP 05 Hồ Sơn – Tam Đảo 9/2019 565154 2371501 

5 VP 06 Hồ Sơn – Tam Đảo 9/2019 565144 2372595 

6 VP 07 Hồ Sơn – Tam Đảo 9/2019 563635 2371620 

7 VP 12 Tam Quan – Tam Đảo 9/2019 565800 2373831 

(Sử duṇg hê ̣toạ đô ̣VN2000 múi chiếu 3o tı̉nh Vıñh Phúc) 
 

Yêu cầu về mâũ lá và cách bảo quản: cắt 

những lá bánh tẻ, xanh và không bi ̣ sâu bêṇh. 

Sau đó bảo quản mâũ lá trong túi nilon có chứa 

haṭ hút ẩm silica gel, vâṇ chuyển về phòng thı́ 

nghiêṃ ngay trong ngày. Các mâũ lá đươc̣ bảo 

quản trong tủ laṇh -20oC cho đến khi đươc̣ sử 

duṇg để tách chiết ADN tổng số. 

2.2. Phương pháp tách chiết ADN tổng số 
ADN tổng số được tách chiết từ mâũ lá Xá 

xi ̣ theo hướng dâñ sử duṇg của bô ̣kit tách chiết 

ADN thưc̣ vâṭ “DNA mini kit Qiagen” của 

hañg Qiagen, CHLB Đức. Các mâũ ADN tổng 

số sau khi tách chiết đươc̣ bảo quản ở nhiêṭ đô ̣

-20oC. 

2.3. Phương pháp khuyếch đại PCR và xác 

điṇh trình tự nucleotide 
Phản ứng PCR được thực hiện trên máy 

PCR TC1000-G (Biologix) với thành phần bao 

gồm: 10l PCR master mix 2X, 1l mồi xuôi  

(10M ) và 1l mồi ngươc̣ (10M), 1l  ADN 

khuôn (50ng), bổ sung H2O deion tới 20l . 

Chương trı̀nh nhiêṭ đô ̣của phản ứng PCR như 

sau: biến tı́nh ở 95oC trong 5 phút; 35 chu kì 

lăp̣ laị của ba bước 95oC – 30 giây, 51oC-52oC 

(tùy mồi) – 30 giây, 72oC – 1 phút; kết thúc 

tổng hơp̣ ở 72oC trong 5 phút; bảo quản sản 

phẩm PCR ở 4oC. Tên mồi, trình tự nucleotide 

các mồi ADN mã vac̣h và nhiêṭ đô ̣gắn mồi của 

các mồi sử dụng trong nghiên cứu đươc̣ thể 

hiêṇ ở bảng 2. 

Sản phẩm PCR được điện di trên gel 

agarose 1,0% có bổ sung thuốc nhuôṃ axit 

nucleic (Redsafe). Sau khi điện di, bản gel 

agarose được soi dưới đèn UV và chụp ảnh. 
 

Bảng 2. Danh sách và trình tự nucleotide của các cặp mồi 

Gen 
Kí hiệu 

mồi 
Trıǹh tư ̣mồi (5’-3’) 

Ta 

(OC) 

Kı́ch thước 

đoaṇ gen 

(bp) 

Tham khảo 

matK 
matK_F ACCCAGTCCATCTGGAAATCTGGTTC 

52 850 
Kress and 

Erickson, 2007 matK_R CGTACAGTACTTTTGTGTTTACGAG 

trnH-

psbA 

 

trnH_F CGCGCATGGTGGATTCACAATCC 
51 460 

Sang et al., 

1997 psbA_R GTTATGCATGAACGTAATGCTC 

rbcL 
rbcL_F ATGTCACCACAAACAGAGACTAAAGC 

52 600 
Kress and 

Erickson, 2007 rbcL_R GTAAAATCAAGTCCACCTCG 
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Những sản phẩm PCR sau khi khuếch đại 
thành công sẽ được tinh sạch sử duṇg bô ̣ kit 
Prification Kit của hãng InTRON – Hàn Quốc. 

Sau khi tinh sạch, sản phẩm PCR được gửi 
cho phòng thí nghiệm 1st Base ở Malaysia để 
giải trình tự nucleotide theo cả hai chiều xuôi 
và ngươc̣. Trình tự nucleotide của đoạn ADN 
được xác định bằng máy giải trình tự tư ̣đôṇg 
dưạ trên nguyên lý của Sanger, sử dụng bộ Kit 
BigDye® Terminator v3.1 Cycle Sequencing. 
2.4. Phương pháp phân tích dữ liệu ADN mã vạch 

Các trı̀nh tư ̣nucleotide đươc̣ phân tı́ch và xử 
lý bằng phần mềm tin sinh BioEdit 7.2.5 (Hall, 
1999), Mega7 (Kumar et al., 2015), và các công 
cu ̣ trên NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov). 
Cây quan hê ̣di truyền đươc̣ xây dưṇg dưạ trên 
phương pháp Maximum likelihood, với số lần 
lăp̣ là 1000. Đa daṇg nucleotide (Pi) và đa daṇg 
haplotype (Hd) đươc̣ tı́nh toán dưạ trên phần 
mềm DnaSP v.5.0 (Librado và Rozas, 2009). 
3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 
3.1. Tách chiết ADN tổng số 

Bước đầu chúng tôi thử nghiêṃ phương 
pháp tách chiết  ADN tổng số từ các mẫu lá 
theo phương pháp CTAB (Saghai-Maroof và 
cộng sự, 1984), sử dụng hai nồng đô ̣ đệm 
CTAB khác nhau là 2% và 4% nhưng đều 
không thu được ADN tổng số. Nguyên nhân có 
thể là do lá cây Xá xị có nhiều tinh dầu, khi ủ ở 
nhiệt độ 65oC cùng với đệm CTAB thı̀ hỗn hơp̣ 
trở nên đặc quánh, dic̣h thu đươc̣ sau khi ly 
tâm cũng có đô ̣nhớt rất cao. Do đó, hiêụ quả 
thu nhâṇ ADN tổng số không cao ở các bước 
tiếp theo. Kết quả tách chiết ADN tổng số 
không thành công này đa ̃ đươc̣ kiểm nghiêṃ 
thông qua phản ứng PCR sử duṇg căp̣ mồi 
matK_F/R (như trong bảng 1). Chúng tôi thưc̣ 
hiêṇ phản ứng PCR với các nồng đô ̣ADN tổng 

số khác nhau nhưng đều không thành công. 
Qua đây có thể thấy phương pháp CTAB 
không phù hơp̣ để tách chiết ADN tổng số từ 
mâũ lá loài Xá xi ̣. 

 Sau đó quá trình tách chiết ADN được thực 
hiện theo chỉ dẫn của bộ Kit tách chiết ADN 
tổng số “DNA mini kit Qiagen” của Đức. Khi 
sử dụng phương pháp này ADN tổng số thu 
được không còn nhớt, dung dic̣h ADN hòa tan 
có màu trong chứ không có màu vàng nâu như 
phương pháp CTAB. Do đặc tính của cây Xá 
xị (trong cây có tinh dầu) nên trong quá trình 
tách chiết ADN tổng số thu được rất ít lượng 
ADN, do đó không thể hiển thị được băng 
ADN tổng số trên bản gel agarose 1,0%. Khi 
đo các mâũ ADN tổng số tách chiết đươc̣ bằng 
phương pháp quang phổ trên máy Scandrop 
cho kết quả về nồng đô ̣ và đô ̣ tinh sac̣h cũng 
không tốt (nồng đô ̣rất thấp chı̉ từ 1,0 đến 3,0 
ng/µl và đô ̣ tinh sac̣h tương ứng với chı̉ số 
A260/A280 đaṭ dưới 1,5) nên chúng tôi phải 
tiến hành kiểm tra hiêụ quả của viêc̣ tách chiết 
ADN bằng phản ứng PCR với cặp mồi 
matK_F/R. Kết quả thu được tất cả các mẫu 
ADN tổng số đều xuất hiêṇ sản phẩm PCR là 
băng ADN có kích thước khoảng 850bp. Từ 
kết quả PCR này khẳng định đa ̃ tách chiết 
thành công ADN tổng số từ 07 mẫu lá Xá Xị 
sử duṇg bộ Kit “DNA mini kit Qiagen” của 
Đức. Các mâũ ADN này đươc̣ sử duṇg trưc̣ 
tiếp cho thı́ nghiêṃ nhân bản các trı̀nh tư ̣ADN 
ma ̃vac̣h ở loài Xá xi ̣ nghiên cứu. 
3.2. Kết quả nhân gen với các đoạn ADN mã 
vạch bằng kĩ thuật PCR 

07 mâũ ADN tổng số được tách chiết từ lá 
của 07 cây Xá xi ̣ được sử dụng làm khuôn để 
nhân bản đoạn gen matK, rbcL và trnH-psbA 
bằng kỹ thuật PCR với các cặp mồi đặc hiệu. 

 
Hıǹh 2. Kết quả nhân bản 03 đoaṇ trıǹh tư ̣ADN mã vac̣h của 07 mẫu Xá xi ̣ taị Tam Đảo, Vıñh Phúc 

((A): Trı̀nh tư ̣matK, (B): Trı̀nh tư ̣rbcL, (C): Trı̀nh tư ̣trnH-psbA. Giếng 1-7: mâũ VP 01, VP 02, VP 03,  
VP 04, VP 05, VP 07, và VP 12; M: Thang đo ADN 100bp) 
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Căp̣ mồi matK_F/R đươc̣ sử duṇg để thưc̣ 
hiêṇ phản ứng PCR nhân bản đoaṇ gen matK 
trong 07 mâũ Xá xi ̣, kết quả PCR đươc̣ thể 
hiêṇ trên hı̀nh 2A. Từ kết quả điêṇ di sản phẩm 
PCR nhân bản đoaṇ gen matK cho thấy cả 07 
mâũ Xá xi ̣ đều xuất hiêṇ môṭ băng ADN đăc̣ 
hiêụ với kı́ch thước khoảng 850 bp như dư ̣
kiến. Mâũ đối chứng âm, trong đó ADN khuôn 
đươc̣ thay bằng nước không xuất hiêṇ băng 
ADN. Kết quả này thể hiêṇ căp̣ mồi matK_F/R 
rất đăc̣ hiêụ và đoaṇ gen matK đươc̣ nhân bản 
thành công ở tất cả các mâũ Xá xi ̣ nghiên cứu. 

Từ kết quả điêṇ di sản phẩm PCR nhân bản 
đoaṇ gen rbcL cho thấy cả 07 mâũ Xá xi ̣ đều 
xuất hiêṇ môṭ băng ADN đăc̣ hiêụ với kı́ch 
thước khoảng 600 bp, băng ADN tương đối rõ 
nét và tương đồng nhau như dư ̣ kiến (Hı̀nh 
2B). Kết quả này thể hiêṇ căp̣ mồi rbcL_F/R 
rất đăc̣ hiêụ và hiêụ quả nhân bản rất cao ở các 
mâũ Xá xi ̣ nghiên cứu.  

Hı̀nh 2C cho thấy cả 07 mẫu Xá xi ̣ đều xuất 
hiện băng sản phẩm PCR đăc̣ hiêụ của căp̣ mồi 
trnH_F/psbA_R, băng ADN rõ và tương đồng 
nhau, kích thước băng ADN khoảng 460 bp 
(khi so sánh với thang ADN chuẩn 100 bp). 
Kết quả này cho thấy cặp mồi trnH_F/psbA_R 
đặc hiệu và có khả năng nhân bản thành công ở 
tất cả các mẫu Xá xị nghiên cứu.  
3.3. Phân tích trình tự nucleotide các đoạn 
ADN mã vạch  

Các sản phẩm PCR đều được tinh sạch bằng 
bộ kit PCR Purification Kit của InTRON – 
Hàn Quốc theo hướng dẫn của nhà sản xuất và 
trình tự nucleotide của các đoaṇ gen đươc̣ xác 
điṇh bởi công ty 1st BASE - Malaysia. 
3.3.1. Phân tı́ch trình tự nucleotide đoaṇ gen 
matK  

Sau khi xác điṇh trı̀nh tư ̣ nucleotide bằng 
phương pháp tư ̣ đôṇg và xử lý trı̀nh tư ̣ bằng 
phần mềm BioEdit, chúng tôi thu đươc̣ đoạn 
gen matK với kích thước 784 bp với chất 
lươṇg giải trı̀nh tư ̣ tốt. Vì vậy, chúng tôi sử 
dụng đoaṇ trı̀nh tư ̣ có kích thước 784 bp của 
đoạn gen matK để thưc̣ hiêṇ phân tích, so sánh. 
Kết quả so sánh 07 trình tự đoaṇ gen matK của 
07 mẫu Xá xi ̣ (VP 01, VP 02, VP 03, VP 05, 
VP 06, VP 07 và VP 12) cho thấy tất cả 07 
mâũ có sư ̣tương đồng 100%. Các trı̀nh tư ̣này 
đươc̣ đăng ký lên GenBank với ma ̃ số 
MZ821041. 

Từ kết quả này, chúng tôi lưạ choṇ trình tự 

đoaṇ gen matK của mẫu VP 01 làm đaị diêṇ để 
so sánh với các trình tự tương đồng trên 
GenBank. Kết quả so sánh trình tự đoạn gen 
matK của các mẫu Xá xi ̣ taị Tam Đảo (đaị diêṇ 
là mâũ VP 01) và 06 trı̀nh tư ̣matK của các loài 
thuôc̣ chi Cinnamomum đươc̣ thể hiêṇ trên 
hı̀nh 3. Trình tự đoaṇ gen matK của mẫu VP 01 
có tỉ lệ tương đồng 100% với loài 
Cinnamomum parthenoxylon (KJ510895.1). 
Mâũ VP 01 có mức độ sai khác rất nhỏ so với 
loài Cinnamomum aromaticum (NC046019.1); 
Cinnamomum yabunikkei (NC044864.1); 
Cinnamomum reticulatum (MF651971.1); 
Cinnamomum polyadephum (AB924731.1); 
Cinnamomum chekiangense (HQ427409.1) với 
tỷ lê ̣phần trăm sai khác về trı̀nh tư ̣nucleotide 
cùng là 0.13%. Vi ̣ trı́ sai khác của mâũ Xá xi ̣ 
nghiên cứu với 05 loài khác cùng thuôc̣ chi 
Cinnamomum đươc̣ thể hiêṇ taị vi ̣ trı́ số 414, 
trong đó mâũ Xá xi ̣ nghiên cứu và loài C. 
parthenoxylon (KJ510895.1) là nucleotide loaị 
T, còn 05 loài còn laị là nucleotide loaị G. Sư ̣
khác nhau về môṭ vi ̣ trı́ nucleotide duy nhất 
giữa mâũ VP 01 và loài Cinnamomum 
parthenoxylon với 05 loài còn laị có thể giả 
thuyết là do môṭ đôṭ biến thay thế đồng nghıã 
đa ̃dâñ đến sư ̣hı̀nh thành các loài mới trong chi 
Long Naõ và các loài này có cùng nguồn gốc. 
Như vâỵ, đoaṇ trı̀nh tư ̣ma ̃vac̣h matK sử duṇg 
trong nghiên cứu này tuy không phân biêṭ đươc̣ 
5 loài trong chi Cinnamomum trên GenBank 
(C. aromaticum (NC046019.1); C. yabunikkei 
(NC044864.1); C. reticulatum (MF651971.1); 
C. polyadephum (AB924731.1); C. 
chekiangense (HQ427409.1)) nhưng laị có khả 
năng phân biêṭ đươc̣ loài Xá xi ̣ với đô ̣ chı́nh 
xác cao và tương đồng với kết quả điṇh danh 
dưạ theo hı̀nh thái do Phùng Văn Phê mô tả 
(2012). Taị Viêṭ nam, nghiên cứu đa daṇg di 
truyền môṭ số giống hhañ dưạ trên trı̀nh tư ̣
matK cho thấy môṭ vi ̣ trı́ đôṭ biến di ̣ hoán 
(T>G) đa ̃ có ý nghıã trong viêc̣ nhâṇ daṇg 11 
giống nhañ (Nguyêñ Thi ̣ Ngoc̣ Lan et al., 
2019). Vı̀ vâỵ, đoaṇ trı̀nh trư ̣ matK sử duṇg 
trong nghiên cứu này có hiêụ quả đối với muc̣ 
tiêu giám điṇh loài nhưng đoaṇ trı̀nh tư ̣ này 
không phân biêṭ đươc̣ các cây Xá xi ̣ taị vườn 
quốc gia Tam Đảo vı̀ trı̀nh tư ̣nucleotide của tất 
cả các mâũ đều giống nhau. 
3.3.2. Phân tı́ch trình tự nucleotide đoaṇ 
gen rbcL 
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Sau khi xử lý trı̀nh tư,̣ doạn gen rbcL với 
kích thước 526 bp của 07 mẫu Xá xi ̣ nghiên 
cứu (VP 01, VP 02, VP 03, VP 05, VP 06, VP 
07, VP 12) đươc̣ so sánh và cho kết quả tương 
đồng 100% về trı̀nh tư ̣ nucleotide, đươc̣ đăng 
ký trên GenBank với ma ̃ số MZ821043. Vı̀ 
vâỵ, mẫu VP 01 đươc̣ sử duṇg làm đại diện 
cho tất cả 07 mâũ Xá xi ̣ nghiên cứu để so sánh 
với các trình tự trên Genbank. 

Mẫu VP 01 và 05 loài C. parthenoxylon, C. 
aromaticum, C. dubium, C. heyneanum, C. 
malabatrum ở vị trí 38 đều là nucleotide loại A 
chỉ có loài C. burmannii là nucleotide loại C. 
Ở vị trí 45 và 46 của mẫu VP 01 và 03 loài C. 
parthenoxylon, C. burmannii, C. aromaticum 
lần lượt là nucleotide loại G và nucleotide loại 

A. Còn 03 loài C. dubium,C. heyneanum,C. 
malabatrum ở vị trí 45,46 lần lượt là 
nucleotide loại A và nucleotide loại G. Vị trí 
261 ở mẫu VP 01 và 05 loài C. parthenoxylon, 
C. burmannii, C. dubium,C. heyneanum, C. 
malabatrum đều là nucleotide loại T, loài C. 
aromaticum là nucleotide loại C (Hı̀nh 4). Qua 
phân tı́ch sư ̣khác nhau taị các vi ̣ trı́ nucleotide 
cho thấy mâũ VP01 và loài C. parthenoxylon 
có trı̀nh tư ̣ nucleotide đoaṇ gen rbcL tương 
đồng 100%, loài C. burmannii và C. 
aromaticum có mức đô ̣tương đồng rất cao (chı̉ 
khác 1 nucleotide), còn ba loài C. dubium,C. 
heyneanum  và C. malabatrum tương đồng 
100%. 

 

 
Hıǹh 3. So sánh trıǹh tư ̣nucleotide của đoaṇ gen matK giữa mẫu VP 01  

với 06 trıǹh tư ̣tương đồng trên ngân hàng gen 
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Kết quả cho thấy mâũ VP 01 có sư ̣ tương 

đồng rất cao với loài Cinnamomum 

parthenoxylon (KX546848.1) (100%) và cao 

với môṭ số loài thuôc̣ chi Cinnamomum 

(99,62% đến 99,81%): tương đồng với C. 

burmannii (KX546826.1) và C. aromaticum 

(KP094936.1) là 99,81%; với loài C. dubium 

(MK243402.1), C. heyneanum (KY945255.1), 

và C. malabatrum (KY945245.1) là 99,62%. 

Sư ̣sai khác về trı̀nh tư ̣nucleotide của hai đoaṇ 

gen matK và rbcL giữa các mâũ Xá xi ̣ nghiên 

cứu với các loài trong chi Cinnamomum trên 

GenBank không nhiều, sư ̣ tương đồng 100% 

của 07 mâũ Xá xi ̣ với loài  C. parthenoxylon 

đươc̣ thể hiêṇ rất rõ ràng trong hı̀nh 3 và hı̀nh 4 

khi so sánh trı̀nh tư ̣ nucleotide. Do đó, cây 

quan hê ̣ di truyền thể hiêṇ sư ̣ tương đồng di 

truyền cũng như mối quan hê ̣ gần gũi của 07 

mâũ Xá xi ̣ nghiên cứu với loài C. 

parthenoxylon và các loài khác thuôc̣ chi 

Cinnamomum là không cần thiết. 

 

 
Hıǹh 4. So sánh trıǹh tư ̣nucleotide đoaṇ gen rbcL của mẫu VP 01  

với 06 trıǹh tư ̣tương đồng trên ngân hàng gen 
 

ADN ma ̃vac̣h đươc̣ sử duṇg rôṇg raĩ trong 

sinh hoc̣ thưc̣ vâṭ để phân loaị các đơn vi ̣ phân 

loaị gần nhau. Sư ̣ sai khác về trı̀nh tư ̣

nucleotide trong các vùng tiêu chuẩn đủ để 

phân biêṭ thâṃ chı́ cả những đơn vi ̣ phân loaị 

gần nhau. Tuy nhiên, trong vài trường hơp̣, sư ̣

sai khác về trı̀nh tư ̣nucleotide trong các vùng 

tiêu chuẩn là không đủ để phân biêṭ các đơn vi ̣

phân loaị có quan hê ̣ gần nhau (Chen et al., 

2015). Sudmoon et al. (2014) cho rằng đoaṇ 

trı̀nh tư ̣matK và rbcL có hiêụ quả thấp trong 

viêc̣ phân biêṭ các loài trong chi Cinnamomum 

vı̀ rất nhiều loài không có sư ̣sai khác về trı̀nh 

tư ̣ nucleotide. Chandrasekara et al. (2021) ghi 

nhâṇ môṭ vi ̣ trı́ nucleotide sai khác duy nhất 

trong vùng rbcL giữa môṭ mâũ của loài C. 
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ovalifolium với môṭ số loài khác thuôc̣ chi 

Cinnamomum taị Sri Lanka và đó là môṭ sư ̣

thay thế đồng nghıã. Trı̀nh tư ̣ matK cho thấy 

sư ̣sai khác taị 4 vi ̣ trı ́nucleotide trong khi đó 

trı̀nh tư ̣trnH-psbA xuất hiêṇ 11 vi ̣ trı́ sai khác 

nucleotide giữa các loài Cinnamomum nghiên 

cứu. Cả ba trı̀nh tư ̣ADN ma ̃vac̣h đều không 

đủ để phân loaị 8 loài Cinnamomum đăc̣ hữu 

taị Sri Lanka măc̣ dù kết quả phân tı́ch trı̀nh tư ̣

nucleotide của từng chı̉ thi ̣ ADN ma ̃vac̣h cho 

thấy sư ̣ gần gũi về măṭ di truyền của 8 loài 

nghiên cứu và sư ̣ đa daṇg bên trong loài khá 

cao ở môṭ số loài. 

Trong nghiên cứu này hai đoaṇ trı̀nh tư ̣

matK và rbcL cũng cho thấy sư ̣ sai khác rất 

nhỏ giữa các loài trong chi Cinnamomum, do 

các gen này đều là những gen chức năng nên 

trı̀nh tư ̣ rất bảo thủ, các vi ̣ trı́ sai khác đều là 

những đôṭ biến thay thế đồng nghıã. Trı̀nh tư ̣

matK chı̉ sai khác môṭ vi ̣ trı́ nucleotide giữa 

loài Xá xi ̣ C. parthenoxylon với 05 loài khác 

thuôc̣ chi Cinnamomum trên GenBank, măc̣ dù 

cả 05 loài này tương đồng 100% về trı̀nh tư ̣

nucleotide của đoaṇ gen matK. Còn trı̀nh tư ̣

rbcL cho thấy sư ̣ sai khác từ môṭ đến hai 

nucleotide. Kết quả này bổ sung thêm những 

bằng chứng về viêc̣ sử duṇg hiêụ quả các trı̀nh 

tư ̣ ADN ma ̃ vac̣h ở các loài khác nhau là rất 

khác nhau, cho dù là các loài cùng thuôc̣ môṭ 

chi. Tuy nhiên, cần tiếp tuc̣ nghiên cứu thêm 

môṭ số trı̀nh tư ̣ADN ma ̃vac̣h khác để có thể 

khẳng điṇh về sư ̣ phân biêṭ giữa loài C. 

parthenoxylon với các loài khác cùng chi.  

 3.3.3. Phân tı́ch trình tự nucleotide đoaṇ gen 

trnH-psbA 

Đa daṇg di truyền giữa 07 mẫu Xá xi ̣ dưạ 

trên trıǹh tư ̣trnH-psbA 
Trình tự đoaṇ gen trnH-psbA của 7 mẫu Xá 

xi ̣ có sự sai khác taị 10 vi ̣ trı́ nucleotide (Hı̀nh 

5). Taị các vi ̣ trı́ sai khác có thể nhâṇ thấy mâũ 

VP 06 và VP 07 có trı̀nh tư ̣ tương đồng nhau 

100%, còn các mâũ khác có sư ̣ sai khác môṭ 

cách ngâũ nhiên. Phân tı́ch trı̀nh tư ̣nucleotide 

của vùng trnH-psbA ở các mâũ Xá xi ̣ cho kết 

quả vùng bảo tồn là 453/463 nucleotide, vùng 

biến đổi là 10/463 nucleotide, trong đó có 4 vi ̣ 

trı́ nucleotide khác biêṭ trên trı̀nh tư ̣ của môṭ 

mâũ VP01 với tất cả các mâũ còn laị (vi ̣ trı́ 

207, 300, 351, và 436) và 6 vi ̣ trı́ nucleotide có 

sư ̣khác biêṭ từ hai mâũ trở lên và đây là vi ̣ trı́ 

nucleotide biến đổi mang thông tin tiến hóa 

(parsimony informative sites) taị các vi ̣ trı́ 

nucleotide số 133, 175, 265, 314, 339 và 408. 

Trı̀nh tư ̣ trnH-psbA là trı̀nh tư ̣ không ma ̃ hóa 

nên có sư ̣ biến đổi giữa các cá thể cùng loài 

cũng như biến đổi lớn giữa các loài (Kress and 

Erickson, 2007). 

Chı̉ số haplotype (h) là 6, bao gồm 

haplotype 1: VP 01, haplotype 2: VP 02, 

haplotype 3: VP 03, haplotype 4: VP 05, 

haplotype 5: VP 06 và VP07, haplotype 6: VP 

12. Đa daṇg haplotype (Hd) là 0,9524, chı̉ số 

đa daṇg nucleotide (Pi) là 0,00926. Kết quả 

này cho thấy đa daṇg di truyền của quần thể 

Xá xi ̣ taị Vườn Quốc gia Tam Đảo tương đối 

cao, do đó loài này vâñ có tiềm năng phát triển 

ngoài tư ̣ nhiên khi môi trường thay đổi. Đa 

daṇg di truyền bi ̣ ảnh hưởng bởi môṭ số yếu tố 

như tuổi đời, phaṃ vi phân bố, khả năng sinh 

sản và hê ̣ thống sinh sản của loài (Nybom, 

2004; Wu et al., 2015). Đối với quần thể Xá xi ̣ 

taị Vườn Quốc gia Tam Đảo, có thể do hoaṭ 

đôṇg khai thác quá mức và khả năng tái sinh 

kém mà loài này có số lươṇg cá thể ı́t và phân 

bố rải rác. Zhang et al. (2021) nghiên cứu đoaṇ 

trı̀nh tư ̣ trnH-psbA dài 452 bp của 5 quần thể 

loài C. chago taị Trung Quốc cho thấy sư ̣ đa 

daṇg nucleotide taị 13 vi ̣ trı́, có 4 haplotype 

trong các quần thể nghiên cứu. Đa daṇg di 

truyền của loài C. chago thấp hơn nhiều so với 

các loài phân bố rôṇg trong ho ̣Long naõ như 

C. camphora. Trong nghiên cứu này, tác giả 

cho rằng các hoaṭ đôṇg gây xáo trôṇ thường 

xuyên của con người như sư ̣ tàn phá và phân 

cách môi trường sống tư ̣nhiên trong quần thể 

có tương quan chăṭ che ̃với mức đô ̣đa daṇg di 

truyền thấp của loài C. chago. 

Giám điṇh loài Xá xi ̣ dưạ trên trıǹh tư ̣

trnH-psbA 
Sử duṇg trı̀nh tư ̣trnH-psbA của 07 mâũ Xá 

xi ̣ nghiên cứu để BLAST, chúng tôi xác điṇh 

đươc̣ 07 loài thuôc̣ chi Cinnamomum trên 
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GenBank có mức đô ̣ tương đồng cao để xây 

dưṇg cây quan hê ̣di truyền. 

Cây quan hệ di truyền được chia làm hai 

nhóm chính. Nhóm thứ nhất gồm 07 mẫu Xá xi ̣ 

nghiên cứu VP 01, VP 02, VP 03, VP 05, VP 

06, VP 07, VP 12 và 05 loài của chi 

Cinnamomum với đô ̣ tin câỵ cao (boostrap 

100%). Các mẫu Xá xị nghiên cứu không có sự 

sai khác nhiều về trình tự nucleotide do chúng 

có cùng xuất xứ. Trong đó, 07 mâũ Xá xi ̣ taị 

Vườn Quốc gia Tam Đảo có mối quan hê ̣gần 

nhất với loài C. parthenoxylon, sau đó là hai 

loài C. aromaticum và C. chago, và xa hơn là 

hai loài C. camphora và C. micranthum. Loài 

Cascabela thevetia đươc̣ sử duṇg như môṭ loài 

bên ngoài (outgroup) để thể hiêṇ rõ hơn mối 

quan hê ̣ gần gũi giữa các loài cùng thuôc̣ chi 

Cinnamomum (Hı̀nh 6). 
 

 

 
Hıǹh 5. So sánh trình tự nucleotide của đoaṇ gen trnH-psbA ở 07 mẫu Xá xi ̣  

taị Vườn Quốc gia Tam Đảo 
 

Như vậy, đoaṇ trı̀nh tư ̣ma ̃vac̣h trnH-psbA 

cũng cho thấy hiêụ quả trong viêc̣ giám điṇh 

loài Xá xi ̣ nhưng tỷ lê ̣ lương đồng với loài C. 

parthenoxylon không cao như hai trı̀nh tư ̣

matK và rbcL ở trên. Tuy nhiên, đoaṇ trı̀nh tư ̣

ma ̃vac̣h này laị có hiêụ quả trong sư ̣đánh giá 

đa daṇg di truyền giữa các cá thể trong cùng 

xuất xứ, trong cùng môṭ vùng điạ lý các cá thể 

khác nhau có sư ̣ sai khác về trı̀nh tư ̣

nucleotide. Kết quả này cũng tương tư ̣như kết 

quả của dư ̣ án “Xây dưṇg bô ̣ cơ sở dữ liêụ 

ADN ma ̃vac̣h phuc̣ vu ̣công tác quản lý giống 

cây lâm nghiêp̣ đa ̃ đươc̣ công nhân là giống 

Quốc gia” do Hà Văn Huân chủ nhiêṃ đã 

khẳng điṇh đoaṇ trı̀nh tư ̣trnH-psbA là trı̀nh tư ̣

hiêụ quả nhất trong nghiên cứu đa daṇg di 
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truyền ở mức dưới loài. Trı̀nh tư ̣trnH-psbA là 

trı̀nh tư ̣ không ma ̃ hóa và biến đổi nhiều nên 

viêc̣ kết hơp̣ với môṭ trıǹh tư ̣ ma ̃ hóa và bảo 

thủ như rbcL se ̃ làm giảm bớt những sai sót 

(Kress và Erickson, 2007). 

 
Hıǹh 6. Cây qua hệ di truyền giữa 07 mẫu Xá xi ̣ taị Vườn Quốc gia Tam Đảo  

và 05 loài tương đồng trên Genbank 

 

4. KẾT LUẬN 
- Đa ̃ xác điṇh đươc̣ 03 trı̀nh tư ̣ ADN mã 

vac̣h là trı̀nh tư ̣ matK (ma ̃ GenBank: 

MZ821041), rbcL (MZ821043), trnH-psbA 

(MZ821045 và MZ821046) cho loài Xá xi ̣ 

(Cinnamomum parthenoxylon (Jack) Meisn). 

Trong đó, bước đầu đánh giá hai trı̀nh tư ̣matK 

và rbcL có thể sử duṇg để giám điṇh loài Xá xi ̣ 

măc̣ dù sư ̣sai khác chı̉ là 1 hoăc̣ 2 nucleotide, 

còn trı̀nh tư ̣ trnH-psbA cho thấy khả năng 

giám điṇh loài Xá xi ̣ thấp hơn. 

- Bước đầu đánh giá đươc̣ sư ̣ đa daṇg di 

truyền của các cây Xá xi ̣ taị Vườn Quốc gia 

Tam Đảo, tı̉nh Vıñh Phúc dưạ trên trı̀nh tư ̣

trnH-psbA, trong đó vi ̣ trı́ nucleotide bảo thủ 

(không biến đổi) giữa 07 mâũ nghiên cứu là 

453 nucleotide, còn số vi ̣ trı́ biến đổi là 10 

nucleotide. Trong số 10 vi ̣ trı ́ nucleotide sai 

khác thı̀ có 04 vi ̣ trı́ khác biêṭ giữa hai mâũ và 

06 vi ̣ trı́ khác biêṭ giữa 3 mâũ trở lên, đa daṇg 

haplotype tương đối cao (Hd = 0,9524) và đa 

daṇg nucleotide thấp (Pi = 0,00926). Hai trı̀nh 

tư ̣matK và rbcL không thể hiêṇ bất kỳ sư ̣đa 

daṇg di truyền nào giữa các cây Xá xi ̣ nghiên 

cứu. 
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SUMMARY 
Cinnamomum parthenoxylon (Jack) Meisn) is a high-grade tree with high economic value, with rare genetic 

resources, classified in group IIA (Decree 06/2019/ND-CP of the Government in 2019) and critically 

endangered CR group (Vietnam Red Book 2007). This species has a poor natural regeneration ability along 

with the indiscriminate exploitation of C. parthenoxylon to store essential oil, making this tree species in 

danger of extinction. Therefore, this species should be preserved and developed in the wild. In this study, three 

DNA barcode markers matK, rbcL, and trnH-psbA were used to identify and analyze the genetic diversity of C. 

parthenoxylon investigated in Tam Dao National Park, Vinh Phuc Province. The results showed that all three 

DNA barcode markers showed high efficiency in the identification of C. parthenoxylon species, in which the 

trnH-psbA marker had lower species identification efficiency than matK and rbcL markers. The trnH-psbA 

sequence was found to be an effective marker in the analysis of genetic diversity among C. parthenoxylon 

plants in Tam Dao National Park, specifically, the conserved nucleotide position between 07 samples is 453 

nucleotides, and the number of variable sites is 10 nucleotides with 6 parsimony informative sites showing 

differences between three or more samples. The haplotype diversity index was relatively high (Hd = 0.9524) 

and the nucleotide diversity index was low (Pi = 0.00926). The results of the genetic diversity assessment of C. 

parthenoxylon in Tam Dao National Park are the scientific basis for an effective conservation solution for this 

plant. 

Keywords: Cinnamomum parthenoxylon, Genetic diversity, DNA barcode.  
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