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MỞ ĐẦU
1. Đặt vấn đề

Việt Nam là quốc gia có mức độ đa dạng sinh học phong phú trên thế
giới, với khoảng 10% số loài trên toàn thế giới. Tuy nhiên, các nguồn tài
nguyên sinh học của nước ta đang bị đe dọa nghiêm trọng, trong đó có nhiều
loài thực vật. Việc bảo vệ những loài thực vật nguy cấp, quý hiếm này không
chỉ góp phần duy trì tính đa dạng sinh học mà còn giữ gìn nguồn tài nguyên,
bảo vệ môi trường sống và phát triển kinh tế bền vững.

Re hương (Cinnamomum parthenoxylon (Jack) Meisn.) là loài cây gỗ
quý hiếm, phân bố rải rác ở một số tỉnh của Việt Nam. Loài này có giá trị
quan trọng về kinh tế và sinh thái trong các rừng nhiệt đới và cận nhiệt đới ở
châu Á. Gỗ dùng trong xây dựng, đồ mỹ nghệ và tinh dầu dùng trong y dược.
Đặc biệt, ở rễ chứa safron là loại tinh dầu quí dùng trong hương liệu và nước
giải khát. [1], [2]. Ngoài ra, các nghiên cứu về các loài trong chi Quế
(Cinnamomum) cho thấy hoạt tính sinh học trong việc ức chế và điều trị nhiều
bệnh như ung thư, kháng khuẩn, chống nấm và chống bệnh tiểu đường [3],
[4], [5]. Nhưng chỉ có một số loài trong chi Quế như Quế rành (Cinnamomum
verum), Quế (C. cassia), Quế quan (C. zeylanicum), Long não (C. camphora)
và Vù hương (C. balansae) được nghiên cứu sâu trong hướng xác định các
hoạt tính sinh học tiềm năng, thành phần hoạt tính sinh học và mức độ đa
dạng di truyền.

Tuy nhiên, trong những thập kỷ qua do tác động của nhiều yếu tố như:
Suy giảm môi trường sống, cùng với việc khai thác để lấy gỗ, chưng cất tinh
dầu, nguyên liệu làm thuốc và biến đổi khí hậu...Những điều này đã làm ảnh
hưởng đến sinh trưởng và phát triển của loài Re hương trong tự nhiên. Do đó,
quần thể tự nhiên của loài Re hương đến nay bị suy giảm mạnh, các quần thể
còn lại bị phân mảnh trong các khu rừng thứ sinh. Trong khi đó, khả năng tái
sinh của loài này không tốt [6], [7]. Theo Sách đỏ Việt Nam [8], loài Re
hương được xếp vào phân hạng rất nguy cấp (CR A1a,c,d) và nằm trong
nhóm IIA của Nghị định 84/2021/NĐ-CP. Hiện tại, chúng được bảo vệ trong
các khu bảo tồn thiên nhiên (KBTTN), Vườn quốc gia (VQG), tuy nhiên tình
trạng của chúng vẫn đang đe dọa. Do đó, việc bảo vệ, bảo tồn và phục hồi loài
Re hương là cấp bách và cần được thực hiện ngay.
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Thông tin về đa dạng di truyền của các loài thực vật rất quan trọng trong
các nghiên cứu bảo tồn. Việc biết rõ đa dạng di truyền sẽ giúp cho các nhà
khoa học hiểu rõ về nguồn gen của các loài cây, có thể quản lý tốt hơn các
loài thực vật và đề xuất các biện pháp, giải pháp bảo vệ hữu hiệu các loài
đang có nguy cơ tuyệt chủng. Đến hiện nay, chỉ thị sinh học phân tử ADN
(ADN molecular markers) là công cụ quan trọng và đã được áp dụng rộng rãi
trong các nghiên cứu đa dạng và cấu trúc di truyền quần thể thực vật [9], [10],
[11], [12], [13], [14], [15]. Trong số đó, Chỉ thị phân tử SSR (trình tự đơn lặp
lại) là một trong những công cụ quan trọng được sử dụng trong đánh giá các
biến dị và cấu trúc di truyền quần thể thực vật, bởi vì SSR là chỉ thị đồng trội,
có các đoạn ADN ngắn, độ dài khoảng 2-6 nucleotide, được lặp lại trong một
chuỗi ADN. Các SSR biến đổi cao trong quần thể thực vật, cho phép phát
hiện sự khác biệt di truyền rất nhỏ giữa các loài và giữa các cá thể trong cùng
một loài. Ngoài ra, SSR là một công cụ linh hoạt cho phép các nhà khoa học
thiết kế các bộ chỉ thị phân tử đặc hiệu cho từng loài thực vật cụ thể. Việc
thiết kế các bộ chỉ thị đặc hiệu giúp tăng độ chính xác và giảm thời gian phân
tích [16], [17].

Một số nghiên cứu trước đây đã sử dụng bộ chỉ thị phân tử SSR để tính
mức độ đa dạng di truyền và cấu trúc di truyền một số loài trong chi Quế phục
vụ cho công tác bảo tồn và phát triển bền vững loài [14], [18] [19], [20] [21],
[22] [23], [24], [25]. Tuy nhiên, nghiên cứu các biến đổi biến dị di truyền
trong và giữa các quần thể Re hương ứng dụng kỹ thuật sinh học phân tử còn
hạn chế ở nước ta. Do đó, nghiên cứu xác định mức độ đa dạng di truyền và
cấu trúc di truyền quần thể của loài Re hương sẽ giúp tìm hiểu sâu hơn về
nguồn gen di truyền loài cây này, từ đó giúp các nhà khoa học, quản lý đưa ra
các giải pháp bảo tồn, bảo vệ và phát triển bền vững nguồn tài nguyên quý giá
này. Điều này đồng nghĩa với việc giúp tăng cường năng lực quản lý tài
nguyên tự nhiên, nâng cao chất lượng cuộc sống của cộng đồng địa phương
và đóng góp cho sự phát triển bền vững của quốc gia. Chính v vậy, chúng tôi
thực hiện đề tài “Đánh giá mức độ đa dạng và cấu trúc di truyền loài Re
hương (Cinnamomum parthenoxylon (Jack) Meisn.) đang bị đe dọa tuyệt
chủng ở một số tỉnh miền Bắc Việt Nam” như một bước nghiên cứu đầu
tiên nhằm cung cấp thông tin cần thiết về di truyền nguồn gen, bổ sung cơ sở
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dữ liệu di truyền của loài này ở Việt Nam, đồng thời góp phần phục vụ công
tác bảo tồn và sử dụng bền vững loài của cộng đồng dân cư địa phương.

2. Mục đích nghiên cứu:

- Bổ sung một số đặc điểm hình thái và sinh thái củ loài Re hương ở 5
tỉnh miền Bắc Việt Nam (Thanh  Hóa, Hòa Bình, Phú Thọ, Vĩnh Phúc và
Quảng Ninh)

- Đánh giá được mức độ đa dạng và cấu trúc di truyền quần thể loài Re
hương tại 5 tỉnh miền Bắc Việt Nam.

3. Nội dung nghiên cứu:

Nội dung 1: Điều tra một số đặc điểm hình thái và sinh thái loài Re
hương ở 5 tỉnh miền Bắc Việt Nam.

Nội dung 2: Phân tích đa dạng và cấu trúc di truyền quần thể loài Re
hương bằng chỉ thị phân tử SSR

Nội dung 3: Xác định mối quan hệ di truyền giữa các quần thể Re hương
ở 5 tỉnh miền Bắc Việt Nam.

4. Cơ sở khoa học và tính thực tiễn của đề tài:

- Bổ sung một số đặc điểm hình thái và sinh thái của loài Re hương ở 5
tỉnh miền Bắc Việt Nam;

- Dựa trên bộ chỉ thị SSR, mức độ đa dạng và cấu trúc di truyền nguồn
gen của loài Re hương đã được xác định, đây là cơ sở khoa học để hỗ trợ các
nhà quản lý trong việc đưa ra các giải pháp bảo tồn và phát triển loài một cách
hiệu quả hơn.

5. Những đóng góp của luận văn:

- Bổ sung cơ sở dữ liệu về đặc điểm hình thái, sinh thái của loài Re
hương ở 5 tỉnh miền Bắc Việt Nam.

- Kết quả của nghiên cứu chỉ ra đa dạng di truyền trung bình của loài
Re hương ở 5 tỉnh miền Bắc Việt Nam;

- Các quần thể có khoảng cách địa lý gần nhau có mối quan hệ di
truyền gần nhau và hình thành những nhóm riêng.



4

- Công bố 01 bài báo khoa học: Genetic diversity evaluation of
Cinnamomum parthenoxylon (Jack) Meisn in some nature reserves in North
Vietnam using SSR markers. Vietnam Journal of Agriculture and Rural
Development 2(2): 41-51
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Chương 1. TỔNG QUAN NGHIÊN CỨU
1.1. Tình hình nghiên cứu về Re hương và các loài trong chi Quế ở Việt
Nam
1.1.1. Nghiên cứu đặc điểm hình thái và sinh thái của các loài trong chi
Quế

Ở Việt Nam, chi Quế (Cinnamomum) ghi nhận được khoảng 49 loài [1]
và từ lâu nay, nhân dân ta đã sử dụng một số loài trong chi Quế làm gia vị,
hương liệu, hay dược liệu trong y học. Chúng được tin dùng bởi những lợi ích
mang lại cho sức khỏe đã được kiểm chứng như: giảm lượng đường trong
máu, bảo vệ tim mạch, ngăn ngừa sâu răng, hỗ trợ điều trị các bệnh về hô hấp,
bổ não, tăng cường trí nhớ, chống ung thư, giảm đau do viêm khớp,... Vì vậy,
một số loài trong chi Quế đã được các nhà khoa học quan tâm nghiên cứu
nhằm bảo tồn và sử dụng làm nguyên liệu trong các lĩnh vực nông, lâm
nghiệp và y dược.

Trong chi Quế, Re hương (Cinnamomum parthenoxylon (Jack) Meisn.).
Hoặc tên đồng nghĩa: Laurus parthenoxylon; L. porrectum; Sassafras
parthenoxylon; Cinnamomum simondii; C. porrectum. Đây là cây gỗ, cao  tới
25m, đường kính khoảng 40-60cm, vỏ màu nâu xanh sẫm ở gốc, nứt dọc, toàn
thân có mùi thơm long não. Lá đơn mọc cách, phiến lá hình trứng, hình bầu
dục hoặc hình trái xoan. Hoa nhỏ, màu vàng nhạt hoặc màu xanh vàng. Quả
mọng, hình cầu, quả chín màu đen [1]. Re hương thuộc loại cây gỗ quý, nhiều
tác dụng, gỗ có giá trị kinh tế cao, được sử dụng cho chế biến các sản phẩm
mỹ nghệ và chưng cất tinh dầu [26], [8], [27]. Do đó, cùng với việc bị khai
thác và phá rừng trái phép nên loài này trở nên cạn kiệt. Hiện nay, Re hương
có trong danh sách của Nghị định 84/2021/NĐ-CP và Sách Đỏ Việt Nam (CR
A1a,c,d) [8].

Theo nghiên cứu của Lê Thị Diên và đồng nghiệp [6] đã xác định rằng,
các lâm phần chứa Re hương có sự đa dạng cao về thành phần các loài cây gỗ
tầng cao, đồng thời chúng cũng sinh sống cùng với nhiều loài cây ưa sáng như
Gò đồng, Dẻ, Hoàng đàn, Chân chim,... Cây tái sinh chủ yếu là hạt, với đa số
cây có phẩm chất tốt. Tuy nhiên, số lượng cây Re hương tái sinh lại rất ít và
chủ yếu đến từ chồi. Nghiên cứu khác của Phạm Hồng Ban và cộng sự [28] đã
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chỉ ra ở Khu Bảo tồn Thiên nhiên Pù Hoạt, tỉnh Nghệ An có 58 loài thuộc 11
chi của họ Long não. Chi Litsea chiếm 18 loài, Chi Quế chiếm 15 loài, còn
các chi khác có từ 1- 4 loài. Trong đó 3 loài là Bộp trái bầu dục
(Actinodaphne elliptibacca) ở mức độ nguy cấp (EN), loài Re hương (C.
parthenoxylon) ở mức độ rất nguy cấp (CR), Vù hương (C. balansae) ở mức
độ sẽ nguy cấp (VU) trong Sách Đỏ Việt Nam [8]. Tương tự, tác giả Vũ Anh
Tài và Nguyễn Nghĩa Thìn [29] đưa ra 156 loài thuộc 66 họ, gồm có 1 loài
tuyệt chủng ngoài thiên nhiên (chưa rõ ràng), 13 loài rất nguy cấp, 61 loài
nguy cấp, 81 loài và 01 thứ sẽ nguy cấp ở Hà Giang. Trong đó, họ Long não
có 5 loài: Re hương ở tình trạng rất nguy cấp (CR); Gù hương, Re cam bốt và
Re trắng quả to xếp ở mức sẽ nguy cấp (VU); Vừ (Endiandra hainanensis
Merr. & Metc. ex Allen) loài nguy cấp (EN).

Công trình nghiên cứu của tác giả Trần Ngọc Hải và cộng sự [30] nghiên
cứu một số đặc điểm lâm học của loài Vù hương tại VQG Bến En, kết quả chỉ
ra rằng Gù hương chỉ phân bố ở khu vực núi đất, từ độ cao 50m trở xuống, địa
hình bằng phẳng, không có sự chia cắt lớn, độ dốc từ 10 - 25° phân bố tại các
trạng thái rừng IIA, IIIA2 và Gỗ - Nứa. Các loài cây đi kèm phân bố cùng Gù
hương chủ yếu là cây tiên phong ưa sáng. Vù hương phân bố chủ yếu  ở 2
tầng tán chính trên 12m và tầng tán dưới 12m, mật độ cây rất thấp 8-11 cây/ha
và là những cây có đường kính dưới 30cm. Không gặp tái sinh tự nhiên của
loài Gù hương tại khu vực nghiên cứu.

Cho đến nay, chưa có nhiều nghiên cứu đầy đủ về đặc điểm phân bố của
các quần thể loài Re hương ở Việt Nam. Vì vậy, việc nghiên cứu đặc điểm
hình thái, sinh thái của Re hương ở nhiều phân vùng địa lý khác nhau là việc
làm cần thiết, có ý nghĩa quan trọng cho công tác bảo tồn nguồn gen.

1.1.2. Nghiên cứu mức độ đa dạng di truyền quần thể và loài trong chi Quế

Ở nước ta, đến nay chưa có nhiều công trình nghiên cứu xác định mức
độ đa dạng di truyền quần thể tự nhiên của các loài trong chi Quế, đặc biệt là
loài Re hương. Nghiên cứu của tác giả Hà Văn Huân [32], cho thấy quần thể
Long não có mức độ đa dạng di truyền cao và điều này có ý nghĩa quan
trọng trong việc nhân giống loài này sử dụng kỹ thuật PCR-RADP. Tương
tự, theo hướng này Hà Thị Phúc và cộng sự [33] đã phân tích Quế
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(C. cassia) ở hai vùng Mã Đà và Cát Tiên, Đồng Nai. Các tác giả đã chỉ ra 2
alen đa hình (1,4 kb với mồi OPA4 và OPA12, 1,6 kb với mồi OPA10). Các
alen này chỉ có ở quần thể Mã Đà, không có ở quần thể Cát Tiên. Tuy nhiên
các tác giả chưa đánh giá mức độ tương đồng di truyền giữa hai quần thể
Quế ở hai vùng địa lý khác nhau. Gần đây, công trình nghiên cứu của các tác
giả Nguyễn Viễn và cộng sự [34], Vũ Đình Duy và cộng sự [35] sử dụng chỉ
thị phân tử SSR để đánh giá tính đa dạng di truyền loài Vù hương ở một số
tỉnh phía Bắc Việt Nam. Tác giả chỉ ra mức độ đa dạng di truyền của loài
Vù hương khá cao và hệ số giao phối cận huyết âm (Fis <0). Điều này cho
thấy hiện tượng giao phối cận huyết hay tự thụ phấn không xảy ra hoặc xảy ra
rất thấp trong loài nghiên cứu. Đây là nguồn thông tin và cơ sở khoa học ban
đầu có giá trị để đề tài kế thừa có chọn lọc cũng như định hướng nghiên cứu
nhằm đáp ứng mục tiêu nghiên cứu đặt ra.

Do vậy, nghiên cứu tính đa dạng di truyền của mỗi loài thực vật là hết
sức cần thiết, sẽ là cơ sở khoa học để nâng cao chất lượng di truyền và bảo
tồn hữu hiệu loài đang bị đe dọa. Từ đó, chúng tôi xây dựng đề xuất nghiên
cứu theo hướng này, thực hiện nghiên cứu trên đối tượng là loài Re hương
đang bị đe dọa tuyệt chủng ở Việt Nam.

1.2. Tình hình nghiên cứu về Re hương và các loài trong chi Quế trên thế
giới
1.2.1. Nghiên cứu đặc điểm hình thái, sinh thái của các loài trong chi Quế

Chi Quế (Cinnamomum Schaeffer) thuộc họ Long Não (Lauraceae), gồm
có khoảng 250 loài, phân bố rộng Bắc và Nam bán cầu, từ châu Á đến châu
Mỹ La tinh [36], [37], [38], [39]. Tuy nhiên các loài được gây trồng với mục
đích kinh doanh vỏ và tinh dầu, chủ yếu phân bố ở vùng châu Á.
Cinnamomum là một chi gồm những cây thường xanh, chiều cao lên tới 30m,
vỏ cây màu xám bạc, mịn, có mùi thơm nhẹ. Lá mọc đơn, bề mặt lá có 3 gân
kéo dài hợp với nhau ở mép lá. Mặt trên lá nhẵn, thơm nhẹ. Vỏ cây thường
được dùng làm gia vị. Cụm hoa chùm viên chùy. Quả hình trứng, có màu
xanh lúc non, khi già chuyển màu đen [40]. Theo nghiên cứu của tác giả
Zhang et al [41] về đặc điểm cấu trúc của quần thể C. burmannii ở Quế Lâm,
Trung Quốc. Kết quả chỉ ra rằng hầu hết cây trong quần thể chiều cao 2-8m
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và đường kính từ 2-6cm, có khả năng sinh trưởng tốt đảm bảo cho việc phục
hồi và duy trì tính ổn định của loài tại khu vực nghiên cứu. Tiếp đó, tác giả
Zhang et al [42] đã nghiên cứu các chỉ tiêu tăng trưởng về chiều cao, đường
kính cổ rễ và sinh khối của cây C. bodinieri ở giai đoạn cây con tại 6 vùng
sinh thái khác nhau ở Trung Quốc. Kết quả chỉ ra rằng giai đoạn cây con của
loài kéo dài từ 198- 238 ngày. Chiều cao, đường kính cổ rễ và sinh khối của
cây con lần lượt là: 33,05- 84,60cm, 9,23- 13,32mm và 32,44- 109,39g.
Kameyama et al. al [43] đã nghiên cứu ảnh hưởng của điều kiện môi trường
đối với khả năng nảy mầm và sinh trưởng của cây con Long não ở rừng lá
rộng rụng lá ở phía Đông Nhật Bản, cho thấy khả năng nảy mầm của loài tỷ lệ
nghịch với hệ số bức xạ của hoạt động quang hợp và độ ẩm của đất, nhưng tỷ
lệ thuận với biến động hàng ngày của nhiệt độ đất. Tỷ lệ sống của cây con và
sinh trưởng chiều cao tỷ lệ nghịch với hệ số bức xạ của hoạt động quang hợp
và tỉ lệ thuận với độ ẩm đất. Ở lỗ trống trong rừng chiều cao của cây con cao
hơn ở vị trí trong tán rừng.

1.2.2. Nghiên cứu mức độ đa dạng di truyền quần thể và loài trong chi
Quế

Trong những năm gần đây, nghiên cứu đa dạng di truyền nguồn gen
quần thể và loài trong các loài thuộc chi Quế phục vụ cho công tác bảo tồn,
phát triển và khai thác bền vững đã được nhiều nhà nghiên cứu ở Trung Quốc,
Đài Loan, Ấn Độ, Matara, Canada và Nhật Bản quan tâm [44], [45], [24],
[25], [46], [18]. Yan et al. [44] lần đầu tiên giải mã toàn bộ hệ gen thông tin
của loài C. longepaniculatum bằng kỹ thuật giải trình tự thế hệ mới (Illumina)
đã nhận dạng được 23.463 chuỗi lặp lại đơn giản (microsatellite, SSR). Các
phát hiện này cung cấp những hiểu biết sâu sắc về các đoạn chứa SSR và
cung cấp một bộ chỉ thị phân tử SSR sử dụng để phân tích sự khác biệt giữa
các bộ gen của C. longepaniculatum và các loài khác trong cùng một chi, họ.

Một trong những nghiên cứu sử dụng SSR để phân tích đa dạng di truyền
của các loài trong chi Quế là của tác giả Zhang et al. [42] Nghiên cứu này đã
sử dụng 11 chỉ thị SSR để phân tích 20 loài Quế trên toàn thế giới. Kết quả
cho thấy rằng SSR là một phương pháp mạnh mẽ để phân tích đa dạng di
truyền của các loài Quế, từ đó giúp tăng hiểu biết về sự đa dạng gen của chi
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quế. Zhong et al. [47] ứng dụng EST-SSR phân tích đa dạng và cấu trúc di
truyền quần thể của loài Long não (C. camphora) ở Nam Trung Quốc. Trong
nghiên cứu này, đa dạng và cấu trúc di truyền quần thể của 180 mẫu được lấy
từ 41 quần thể ở Nam Trung Quốc đã được nghiên cứu với 22 chỉ thị phân tử
EST-SSR. Tổng cộng, có 61 alen, Ho = 0.45, He = 0,44 và đa dạng gen theo
Nei (GD = 0,44) đã được xác định. Trong số 41 quần thể hoang dã, loài C.
camphora có trung bình 44 alen, 2,02 alen hiệu quả và He dao động từ 0,30
(quần thể SC) đến 0,61 (quần thể HK). Phân tích phân tử phương sai
(AMOVA) chỉ ra 17% sự khác biệt di truyền giữa các quần thể và hệ số phân
biệt di truyền (FST) trung bình giữa các quần thể là 0,162, cho thấy sự khác
biệt di truyền đa dạng giữa các quần thể khá thấp. Cấu trúc quần thể di truyền
cho thấy có hai nhóm di truyền từ 180 cá thể, đồng thời phân tích tọa độ chính
(PCoA) và phương pháp phân tích UPGMA cũng cho thấy các quần thể được
nhóm lại theo hai nhóm tương ứng. Các quần thể được nhóm vào nhóm I gần
như được phân bố tại tỉnh Giang Tây (trừ quần thể XS ở tỉnh Giang Đông), và
nhóm II chủ yếu bao gồm các quần thể từ các vùng khác, cho thấy sự phân bố
địa lý đáng kể. Hơn nữa, kiểm định theo phương pháp Mantel cho thấy rằng
khoảng cách địa lý và khoảng cách di truyền có mối tương quan chặt chẽ. Các
kết quả này sẽ hỗ trợ cho việc quản lý bảo tồn và chương trình lai tạo C.
camphora trong tương lai. Kameyama et al. [45] phân tích sự khác biệt di
truyền cho loài Long não (C. camphora) từ 817 mẫu cây ước tính hàng trăm
đến hàng ngàn năm tuổi tại Nhật Bản, Trung Quốc và Đài Loan bằng SSR.
Kết quả phân tích đưa ra các khu vực địa lý khác nhau thì khác biến dị di
truyền khác nhau (Nhật Bản với Trung Quốc và Đài Loan) và giảm sự đa
dạng di truyền ở Nhật Bản có thể được cho là sự cô lập về mặt địa lý lâu dài
trong và sau thời kỳ băng hà, tác giả đưa ra một số biện pháp hiệu quả để
phục hồi nguồn gen cho loài này. Wang et al. (2018) [48] đã sử dụng SSR để
phân tích đa dạng di truyền của 15 loài Quế ở Trung Quốc. Kết quả cho thấy
rằng mỗi loài Quế có một hình thái đặc trưng của chỉ thị SSR, từ đó giúp phân
biệt chúng một cách chính xác. Các kết quả này cung cấp thông tin quan trọng
về sự đa dạng di truyền của các loài Quế ở Trung Quốc và bảo tồn tài nguyên
gen của loài cây quý này. Narayan et al. (2019) [49] tập trung vào việc sử
dụng SSR để phân tích đa dạng di truyền của 14 loài Quế ở Ấn Độ. Tác giả
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thu thập mẫu từ các vùng trồng cây quế khác nhau tại các bang ở Ấn Độ và sử
dụng 13 chỉ thị phân tử SSR để phân tích đa dạng di truyền. Kết quả của
nghiên cứu cho thấy rằng di truyền quần thể giữa các loài quế khác nhau rất
cao và SSR đã chứng minh sự khác biệt về di truyền giữa các loài quế.
Nghiên cứu này cung cấp thông tin quan trọng để đánh giá đa dạng di truyền
của cây quế ở Ấn Độ và hỗ trợ việc bảo vệ và quản lý tài nguyên gen của loài
cây quý giá này. Li et al. (2016) [50] đã sử dụng chỉ thị phân tử SSR để phân
tích đa dạng di truyền của 1 loài Quế tại Trung Quốc. Kết quả cho thấy số
lượng SSR và mức độ đa dạng di truyền trong các loài quế khác nhau có sự
khác biệt lớn. Nghiên cứu này cũng chỉ ra rằng phân bố địa lý và môi trường
có ảnh hưởng đến di truyền nguồn gen của các loài Quế. Trong một nghiên
cứu khác, Chen et al. (2018) [51] cho thấy rằng mức độ đa dạng di truyền của
các loài quế tại Đài Loan rất cao và có liên quan mật thiết đến môi trường
sống của chúng bằng phân tích SS.. Cũng theo hướng này, Gwari et al. (2016)
[25] đã sử dụng chỉ thị RAPD và ISSR để nghiên cứu cấu trúc di truyền quần
thể loài Re hương Quế (C. tamala) thu được từ 3 địa điểm khác nhau của
Uttarakhand Himalaya, Ấn Độ. Tác giả đưa ra sự biến đổi di truyền cao trong
loài Re hương Quế và các dấu hiệu ISSR hữu ích đối với các nghiên cứu sự
đa dạng di truyền và mối quan hệ di truyền giữa các quần thể trong loài. Joyl
et al. (2008) [18] cũng đã sử dụng chỉ thị phân tử RAPD để phân tích đa dạng
di truyền và mối quan hệ di truyền giữa 9 loài trong chi Quế như Quế bì (C.
cassia), C. riparium, C. macrocarpum, C. perrotteiti, C. wightii, C. citronella,
C. glaucense, Quế quan (C. verum) và C. malabaratum. Kết quả gợi ý rằng
các mối quan hệ di truyền trong các loài thuộc chi Quế sử dụng kỹ thuật
RAPD có thể hữu ích cho việc cải thiện giống Quế này.

1.2.3. Một số chỉ thị phân tử dùng trong phân tích đa dạng di truyền
quần thể và loài thực vật

Trong vài thập kỷ qua, các kỹ thuật sinh học phân tử đã có sự phát triển
mạnh mẽ, tạo ra công cụ hữu hiệu cho con người nghiên cứu sự sống ở cấp độ
phân tử, các kỹ thuật sinh học phân tử cũng nhanh chóng được ứng dụng
trong nghiên cứu và bảo tồn đa dạng sinh học, tạo ra lĩnh vực khoa học mới
như tiến hóa phân tử, di truyền bảo tồn. Để nghiên cứu đa dạng di truyền quẩn
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thể và loài thực vật, ngoài kỹ thuật isozym, hiện nay có nhiều có kỹ thuật
ADN đã được áp dụng với các phương pháp như RAPD, ISSR, SSR, ...

- Kỹ thuật RAPD

Chỉ thị phân tử RAPD (Random Amplified Polymorphism DNA) là một
kỹ thuật phân tích di truyền phổ biến được sử dụng để nghiên cứu đa dạng
gen và đa hình gen ở các loài thực vật và động vật.

Kỹ thuật RAPD được phát triển vào những năm 1990 bởi nhà di truyền
học người Anh. RAPD là một kỹ thuật phân tích đa hình của các đoạn ADN
được khuếch đại ngẫu nhiên bằng phản ứng PCR (Polymerase Chain
Reaction). Kỹ thuật này được ứng dụng rộng rãi trong các nghiên cứu liên
quan đến đa dạng sinh học, hệ thống phân loại, khảo sát tài nguyên gen của
các loài thực vật và động vật, giúp xác định mối quan hệ giữa các loài và các
quần thể sinh vật.

RAPD (Random Amplified Polymorphism DNA – đa hình các đoạn
ADN được khuếch đại ngẫu nhiên) do William phát minh năm 1990, Welsh
và cộng sự hoàn thiện năm 1991 [31]. Phương pháp này sử dụng cùng một số
cặp mồi ngẫu nhiên nhất định (thường từ 10 đến 40 cặp mồi) (mồi ngẫu nhiên
là các đoạn oligo nucleotide gồm khoảng 8 đến 20 Nucleotide, đặc trưng với
mỗi loài sinh vật) để thực hiện phản ứng PCR nhằm nhân các đoạn ADN đặc
trưng của các mẫu nghiên cứu. Kỹ thuật này cho phép xác định các đoạn
ADN khác nhau giữa các mẫu một cách nhanh chóng và hiệu quả. Nghĩa là,
nếu các mẫu nghiên cứu có bộ gen giống nhau hoàn toàn, sản phẩm PCR thu
được gồm các đoạn ADN hoàn toàn giống nhau về kích thước và cấu trúc.
Khi bộ gen của các mẫu nghiên cứu có sự khác biệt nhau, kết quả PCR sẽ
nhân được các đoạn khác biệt nhau [52], [53].

*Ưu điểm của kỹ thuật RAPD

Về mặt kỹ thuật, kỹ thuật RAPD dễ thực hiện và dễ thành công do không
cần biết trước trình tự bộ gen của đối tượng cần nghiên cứu, thao tác đơn
giản, chất lượng ADN khuôn không cần độ tinh sạch quá cao, thời gian thực
hiện nhanh, khả năng nhân bản cao.
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Về mặt kinh tế, chi phí thực hiện cho kỹ thuật này thấp. Trong nghiên
cứu, kỹ thuật RAPD thường được sử dụng kết hợp với những kỹ thuật cao cấp
khác để đánh giá đa dạng di truyền và nhận diện chỉ thị phân tử có độ tin cậy
cao [40].

*Những hạn chế của kỹ thuật RAPD

Kỹ thuật RAPD có độ chính xác không cao, không ổn định (thể hiện ở
mức độ lặp lại giống nhau thấp). Khả năng nhân bản trong phản ứng PCR cao
nhưng khả năng xuất hiện đa hình thấp và độ tin cậy không cao. Khả năng
nhận diện chỉ thị phân tử thấp và có độ tin cậy không cao [53], [54].

- Kỹ thuật SSR

Chỉ thị phân tử SSR (Simple Sequence Repeat) hay còn được gọi là
microsatellite (vi vệ tinh) là một trong những phương pháp nghiên cứu di
truyền phổ biến nhất hiện nay. Phương pháp này được sử dụng để nghiên cứu
đa dạng gen và đa dạng sinh học ở các loài thực vật và động vật. Chỉ thị SSR
được xây dựng dựa trên việc phân tích sự biến đổi ở các chuỗi DNA có số lần
lặp lại đơn giản. Đây là những trình tự ngắn (từ 2 đến 6 nucleotide) có thứ tự
lặp lại liên tiếp dao động từ 2 đến 40. Ví dụ, chuỗi DNA có đoạn lặp lại có độ
dài 2 nucleotide là AG sẽ được ký hiệu là (AG)n, với n là số lần lặp lại. Do độ
dài ngắn và tính phổ biến của SSR trong các loài sinh vật là khác nhau. Các
trình tự lặp đơn giản rất phổ biến ở hệ gen động vật và thực vật, mật độ các
trình tự dao động rất lớn. Chúng được phân bố trong hệ gen và có tính đặc
trưng cho từng loài [53], [55].

Kỹ thuật này dựa trên nguyên lý phản ứng chuỗi PCR với mục tiêu đầu
tiên là nhận dạng các trình tự lặp lại đơn giản. Sau khi các trình tự lặp lại đơn
giản này được nhận dạng, bước tiếp theo là xác định trình tự của ADN và
thiết kế primer. Các trình tự gần kề và các trình tự lặp lại sẽ tạo nên SSR. SSR
primer sau đó được sử dụng tương tự như các RAPD primer.

Kỹ thuật SSR có tiềm năng rất lớn do có khả năng phát hiện tính đa hình
rất cao, có thể phân biệt được sự sai khác mà không xác định được bằng các
marker khác như RAPD và RFLP. SSR primer có từ 1 đến 12 locus (tuỳ vào
loài) được tổ hợp trong một ống phản ứng PCR do vậy cho phép đồng thời
ghi nhân các kiểu gen có nhiều locus. Phản ứng không quá tốn kém, tiết kiệm
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được thời gian và hoá chất. Primer sử dụng trong SSR dài hơn mồi RAPD và
dựa trên trình tự đặc trưng và vì thế tỏ ra đáng tin cậy khi phát hiện cùng một
locus và thích hợp cho việc nghiên cứu bản đồ gen. Marker SSR là các locus
đặc trưng, đa allele nên cung cấp nhiều thông tin rất có ích so viẹc phát hiện
sự thay đổi các trình tự hiếm. SSR là loại marker đồng trội nên đã nhanh
chóng thay thế RFLP và RAPD và trở thành công cụ hữu hiệu trong các ứng
dụng chọn giống thực vật và nghiên cứu di truyền.

Hiện nay, SSR là chỉ thị được chọn cho các nghiên cứu hồ sơ pháp lý, di
truyền quần thể và nghiên cứu động vật hoang dã. Ở thực vật SSR được sử
dụng trong nghiên cứu đa dạng di truyền, trong chọn cặp lai, trong xác định
con lai và trong lập bản đồ liên kết phân tử.

Nhược điểm của phương pháp này là quá trình thiết kế mồi đắt, mỗi loại
mồi chỉ đặc trưng cho mỗi locus đa hình. Để xây dựng các cặp mồi đặc hiệu
cần tách dòng và đọc trình tự một số lượng lớn các đoạn ADN của genom có
chứa SSR. Hiện nay, số lượng primer thiết kế cho các loại cây trồng còn hạn
chế, làm giảm hiệu quả của SSR trong việc lập bản đồ gen. Một vấn đề khác
cũng thường gặp phải trong sử dụng SSR là việc xác định quan hệ giữa các
allele với các marker phân tử là rât khó. SSR có thể được phân bố ngẫu nhiên
trong genom nhưng cũng có khi tập trung lại ở tâm động hay eo thứ cấp của
nhiễm sắc thể. Điều này hạn chế việc sử dụng các mẫu dò nhiều locus trong
phân tích liên kết di truyền và nghiên cứu quần thể [53].

- Kỹ thuật ISSR

Kỹ thuật ISSR (Interal simple sequence repeat) là kỹ thuật phân tích dựa
trên việc nhân bản đoạn ADN nằm giữa 2 vùng lặp đơn giản. Với ISSR, mồi
là những đoạn lặp đơn giản. Nguyên lý của phương pháp này là khuếch đại
những đoạn trình tự nằm giữa 2 đầu lặp đơn giản. Bộ gen của sinh vật bậc cao
có nhiều đoạn ADN lặp lại, các đoạn lặp thường có kích thước ngắn (vài
nucleotide), số lần lặp lại là đặc trưng cho mỗi loài, mỗi giống. Ví dụ, ở lúa có
khoảng gần 1000 lần lặp lại trật tự AC/TG, khoảng trên 300 lần lặp lại trật tự
GATA/CTAT. Nhiều loài cây 1 lá mầm như ngô, lúa… lặp lại đoạn
CGG/GCC.
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Phân tích ISSR sử dụng mồi bổ trợ với các vùng microsatellite nên còn
gọi là MP-PCR có thể kế thừa mở rộng từ các phân tích microsatellites khác
để tăng khả năng lặp lại và giảm tính đa hình so với RAPD. Các chỉ thị
RAPD, ISSR được dùng nhiều trong lập bản đồ, phân tích di truyền, chọn
giống ở thực vật [56], [57].

Kỹ thuật ISSR được sử dụng rất rộng rãi trong nghiên cứu đa dạng di
truyền, nghiên cứu đặc điểm di truyền trong quần thể, lấy dấu di truyền, đánh
dấu gen, xác định cây trồng, phân tích nguồn gốc, xác định sự thay đổi
genome và đánh giá con lai. Kỹ thuật ISSR có một số lợi thế so với các kỹ
thuật khác là có thể phân biệt được các kiểu gen gần và không cần thông tin
về trình tự gen của cây nghiên cứu. Giống như RAPD, ISSR là kỹ thuật
nhanh, dễ tiến hành. Nó ưu việt hơn RAPD là cho nhiều thông tin và có thể
lặp lại ở các thí nghiệm do mồi dài hơn. ISSR được dùng trong nghiên cứu đa
dạng di truyền nhiều loài cây trồng khác nhau như lúa, lúa mì, kê, nho, khoai
lang, mã đề, táo ta,…..

Nhược điểm chủ yếu của ISSR là tạo ra các chỉ thị trội và sự dị đồng
nhất của các sản phẩn nhân bản do sự di chuyển đồng thời.
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Chương 2. ĐỐI TƯỢNG VÀ PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU
2.1. ĐỐI TƯỢNG NGHIÊN CỨU
2.1.1. Đối tượng : Loài Re hương (Cinnamomum parthenoxylon (Jack)Meisn.).
2.1.2. Địa điểm nghiên cứu

- Địa điểm tiến hành điều tra khảo sát v thu mẫu sinh học (lá hoặc vỏ
cây) 5 tỉnh miền Bắc Việt Nam: Thanh Hóa, Hòa Bình, Phú Thọ, Vĩnh Phúc
và Quảng Ninh.

- Phân tích trong phòng thí nghiệm: Mẫu sinh học thu về sẽ được xử l
v phân t ch tại Viện sinh thái nhiệt đới, Trung tâm Nhiệt đới Việt – Nga và
Viện nghiên cứu hệ gen, Viện Hàn lâm Khoa học và Công nghệ Việt Nam.

2.2. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU
2.2.1. Phương pháp kế thừa
Nghiên cứu, kế thừa có chọn lọc các tài liệu có liên quan tại các khu vực
nghiên cứu, bao gồm: Thông tin dữ liệu về đặc điểm địa hình, điều kiện tự
nhiên và các công bố khoa học về loài Re hương tại các khu vực nghiên cứu.
2.2.2. Phương pháp chuyên gia

Phương pháp chuyên gia được áp dụng xuyên suốt đề tài nhằm đảm
bảo độ tin cậy, chất lượng của nghiên cứu. Các chuyên gia tham vấn từ Bảo
tàng Thiên nhiên Việt Nam, Viện Khoa học Lâm nghiệp, Viện Sinh thái và
Tài nguyên Sinh vật, Trường Đại học Lâm nghiệp, TTNĐ Việt – Nga,...

2.2.3. Phương pháp tiếp cận đối tượng nghiên cứu

Đối tượng phỏng vấn là các tổ chức, như: đơn vị chủ rừng; các cá nhân
bao gồm: người dân, cán bộ địa phương, cán bộ chuyên trách thuộc đơn vị
quản lý, bảo vệ rừng tại các khu vực có loài Re hương phân bố.

2.2.4. Phương pháp khảo sát thực địa

Căn cứ vào bản đồ hiện trạng rừng, tại mỗi tỉnh nghiên cứu và thông tin
từ cán bộ kiểm lâm, người dân địa phương về khu vực phân bố của loài Re
hương, để dự kiến các tuyến điều tra. Tuyến được bố trí hình cây, trục chính
là đường đi lớn, các nhánh là các đường mòn, đường tuần tra... với chiều
dài không hạn chế (tùy thuộc vào điều kiện thực tế) sao cho cắt qua nhiều
loại hình tác động (từ trảng cây bụi đến rừng ít bị tác động) và thời gian
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phục hồi khác nhau. Tại các khu vực có Re hương phân bố thiết lập ít nhất
03 tuyến điều tra có chiều rộng quan sát mỗi tuyến là 40 m trên bản đồ
(tổng chiều dài các tuyến điều tra tối thiểu là 5,0 km/tỉnh; tổng số tuyến
điều tra là 12 tuyến = 03 tuyến/tỉnh x 05 tỉnh) tiến hành thu thập các thông
tin về đặc điểm phân bố của loài Re hương bao gồm: độ cao so với mực
nước biển, độ dốc, hướng phơi, vị trí phân bố (chân, sườn, đỉnh...), đặc
điểm lâm phần có Re hương phân bố và mức độ tập trung của loài Re
hương.

2.2.5. Phương pháp lập ô tiêu chuẩn và điều tra tầng cây gỗ lớn

Trước hết khảo sát khu vực để xác định nơi có loài Re hương phân bố.
Tại các trạng thái rừng tự nhiên lập  OTC nơi có Re hương phân bố nhiều và
chủ yếu, mỗi OTC sơ cấp có diện tích 1000m2 (20x50m). Trong mỗi OTC thu
thập các chỉ tiêu của tất cả các cây có đường kính ngang ngực từ 6cm trở lên,
bao gồm: tên loài cây, chu vi (C) để xác định đường kính ngang ngực (D1.3),
chiều cao vút ngọn (Hvn), chiều cao dưới cành (Hdc), đường kính tán, phẩm
chất cây…. Mô tả các kiểu và cấu trúc phân tầng của thảm thực vật và loài
chiếm ưu thế cho mỗi tầng.

2.2.6. Phương pháp điều tra tái sinh

Cây tái sinh là những cây có D1.3 < 6cm, cây tái sinh triển vọng là cây
phát triển tốt, có chiều cao 1m trở lên, ở những nơi đất trống hoặc có độ tàn
che từ 0,45- 0,65. Mỗi OTC sơ cấp 1000m2 chia thành 10 OTC thứ cấp bằng
nhau, mỗi OTC thứ cấp gọi là 1 ô dạng bản có diện tích 100m2 để điều tra tái
sinh. Các chỉ tiêu điều tra cây tái sinh (có đường kính ngang ngực < 6cm) bao
gồm: loài cây, đường kính gốc (D0), chiều cao vút ngọn, phẩm chất (tốt, trung
bình, xấu) và nguồn gốc tái sinh (hạt, chồi). Từ số liệu cây tái sinh thu được,
tiến hành thống kê số cây/ha theo các cấp chiều cao và xác định tỷ lệ cây triển
vọng (cây có chiều cao 1m trở lên) cho từng loài ưu thế.

2.2.7. Phương pháp điều tra cây đi kèm

Tại địa điểm nghiên cứu thiết lập nghiên cứu mối quan hệ của loài Re
hương với các loài khác trên ô tiêu chuẩn theo phương pháp 6 cây của
Thomasius (1973) [58]. Sử dụng phương pháp điều tra ô 6 cây bằng cách
chọn Re hương làm cây trung tâm ô điều tra. Đo các chỉ tiêu Hvn, D1.3, đường
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kính tán (Dt) và khoảng cách của 6 cây gần nhất (có đường kính D1.3 ≥ 6 cm)
với đối tượng nghiên cứu.

2.2.8.Thu thập mẫu cho phân tích ADN

Chúng tôi đã khảo sát thực địa và thu thập được 101 mẫu lá (hoặc vỏ)
của loài Re hương từ 5 quần thể, đại diện cho phạm vi phân bố tự nhiên của
loài này ở miền Bắc Việt Nam (Bảng 2.1). Các vị trí lấy mẫu được ghi lại
bằng GPS. Các mẫu được đánh số riêng biệt, bảo quản trong túi có chứa
silicagel ở thực địa.

Bảng 2.1. Địa điểm thu mẫu 5 quần thể Re hương trong nghiên cứu

Quần thể Ký hiệu Nơi thu
Số

mẫu
Kinh độ

(Bắc)
Vĩ độ

(Đông)

Quảng
Ninh

QN
Rừng quốc gia
Yên Tử, Quảng
Ninh

20 2336326.03 391401.64

Vĩnh Phúc VP
VQG Tam Đảo,
Vĩnh Phúc

13 2371699.59 569664.79

Phú Thọ PT
VQG Xuân Sơn,
Phú Thọ

19 2338550.91 515494.31

Hòa Bình HB
KBTTN Hang
Kia – Pà Cò,
Hòa Bình

19 2293578.64 389485.28

Thanh Hóa TH
VQG Xuân
Liên, Thanh Hóa

30 2194294.51 524572.19

2.3. PHƯƠNG PHÁP PHÂN TÍCH TRONG PHÒNG THÍ NGHIỆM
2.3.1. Phương pháp nghiền và tách chiết ADN tổng số

Mẫu (lá, thân, rễ) của loài Re hương được nghiền nhỏ bằng máy nghiền
Mixer Mill MM 400 trong Nitơ lỏng. ADN sẽ được ly trích theo Kit
QIAGEN. Kiểm tra ADN chiết xuất được bằng cách điện di trên gel agarose



18

1,2% và xác định nồng độ ADN trên máy Nanodrop ND-2000
spectrophotometer (Mỹ) [52]; [53].

2.3.2. Thực hiện phản ứng PCR-SSR và xác định kích thước alen

Thể tích mỗi phản ứng PCR là 25µl, trong đó chứa các thành phần và
nồng độ các chất tham gia phản ứng như: 2 µl ADN tổng số, 12,5 µl Master
Mix 2X, 1 µl mồi xuôi 10 µM; 1 µl mồi ngược 10 µM và 9,5 µl H2O deion.
Quá trình nhân bản được tiến hành trên máy  Gene amp PCR system 9700
theo chu trình nhiệt sau: (1) Biến tính ban đầu: 94 0C trong 3 phút; (2) Biến
tính: 94 0C trong 1 phút; (3) Bắt cặp: 550C trong 1 phút; (4) Kéo dài: 72 0C
trong 1 phút; (5) Lặp lại (2) đến (4) 40 chu kì; (6) Phản ứng kết thúc hoàn
toàn: 72 0C trong 10 phút; (7) Giữ sản phẩm ở 40C. 9 cặp mồi SSR đa hình
được sử dụng trong nghiên cứu này để phân tích đa dạng di truyền quần thể
loài Re hương (Bảng 2.2). Sử dụng gel polyacrylamide 6% để xác định kích
thước các alen từ sản phẩm PCR [52]; [53].

Bảng 2.2. Đặc điểm của 9 cặp mồi SSR đa hình sử dụng trong nghiên cứu

Cặp
mồi

Trình tự nucleotide
Trình tự

lặp lại

Tm
(oC)

Kích
thước
(bp)

Tham
khảo

SSR1
F: ACGAGTTTCCACCGATTACG

(ATC)8 55 268

Cui et
al.[17]

R: ACTCCTTTCAGCACCGATTG

SSR2
F: TTGTTAAAAACACCAACCCCA

(TCA)8 55 200
R: CAGTGGGCCAAGTGTATCCT

SSR3
F: ACGTGAATGTGAATGGGGTT

(AAC)9 55 190
R: TAGGCAAAGACTCCGAAGGA

SSR4
F: ATTCGGGTCTCTCTCCCTGT

(CCT)7 55 250
R: CTCTCTCGCTGTCTCTGCCT

SSR5
F: TGGAGAACAACTTTGGGAGG

(CTC)7 55 120
R: TGTTCCATGTTACAGATACAG
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SSR6
F: ATATGGTCCCAACTCCCTCC

(GTC)7 55 200
R: ACCGTCACCAGATCATCCAT

SSR7
F: TCCCAACTGGACGAAGTTCT

(TGA)7 55 240
R: TTTGCTCGCTGTTATGATGC

SSR8
F: ATCCTCCCAAGGACGCTTAT

(ACCA)6 55 130
R: CCTTCAAGGAAAGAAGGGCT

SSR9
F: CACCACCTTCTCCTTCCAAA

(ACCA)6 55 230
R: TTGTTGGGGTCTCCAAACTC

2.4. XỬ LÝ SỐ LIỆU
Tất cả các chỉ số đa dạng di truyền trong quần thể như P- phần trăm locus

đa hình, Na - Số alen trung bình, Np - Số alen hiếm, Ne - Số alen hiệu quả, I-
hệ số đa dạng Shimmon, Ho - Hệ số gen di hợp tử quan sát, He - Hệ số gen di
hợp tử kỳ vọng, FIS - hệ số sinh sản cận noãn,... sử dụng phần mềm Arleqiun
v.3.1, Genepop, Fstat 2.9.3 và GenAlex 6.5 [59], [60], [61]. Phân tích
AMOVA (Variance components in the analysis of molecular variance) được
thực hiện trên Arlequin 3.1. Xác định hiện tượng thắt cổ chai (Bottleneck) cho
loài Re hương trên cơ sở 2 mô hình, IAM (Infinite Allele Model) và TPM
(Two-Phase mutation Model) sử dụng phần mềm BOTTLENECK ver. 1.2
[62]. Phân tích UPGMA trên cơ sở khoảng cách di truyền dùng POPTREE2
[63]. Phân tích Bayesian để điều tra cấu trúc quần thể sử dụng STRUCTURE
ver. 2.3.4 [64]. Thiết lập mô hình xác định số lượng quần thể tối ưu (K) dùng
Structure Harv ester [65], [66].
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Chương 3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN
3.1. MỘT SỐ ĐẶC ĐIỂM HÌNH THÁI VÀ SINH THÁI CỦA LOÀI RE
HƯƠNG Ở 5 TỈNH MIỀN BẮC VIỆT NAM
3.1.1. Đặc điểm hình thái của loài Re hương

Thông qua các tài liệu trước đây đã ghi nhận nơi có Re hương phân bố tự
nhiên, luận văn đã tiến hành điều tra hiện trạng quần thể Re hương ở 5 địa
điểm ở miền Bắc Việt Nam, bao gồm: Rừng quốc gia Yên Tử (Quảng Ninh),
VQG Tam Đảo (Vĩnh Phúc), VQG Xuân Sơn (Phú Thọ), KBTTN Hang Kia –
Pà Cò (Hòa Bình), VQG Xuân Liên (Thanh Hóa). Kết quả điều tra đặc điểm
hình thái từ 101 cá thể Re hương ở 5 địa điểm được tổng hợp ở bảng 3.1 và
hình 3.1 chỉ ra Re hương là cây gỗ lớn, thường xanh, cao từ 11,8m – 16,9m,
đường kính thân 19,8cm – 51,8 cm, thân hình trụ tròn, mọc thẳng đứng, phân
cành cao. Vỏ màu xám nâu, nứt dọc. Cành non nhẵn, màu xanh lục, khi khô
hơi đen. Toàn thân có tinh dầu thơm. Chồi thường có vảy bọc. Lá đơn mọc
cách, tập trung đầu cành, không có lá kèm. Cuống lá nhẵn màu đỏ tía, dài
trung bình 2,1 cm. Lá hình trái xoan hoặc trứng ngược trái xoan. Đầu và đuôi
lá nhọn dần, dài trung bình từ 10,6 đến 11,1 cm, rộng từ 5.4 đến 5,6 cm. Lá
trên cành chồi thường có màu xanh lục, nhẵn cả hai mặt. Lá hình trái xoan
rộng. Lá trên cành già, cây trưởng thành có hình trái xoan hoặc trứng ngược
trái xoan. Mặt dưới lá đôi khi có phủ một lớp phấn trắng xanh. Lá dày và
cứng, giòn. Bề mặt lá có 3 gân kéo dài hợp với nhau ở mép lá. Đôi khi các
gân lá không hợp nhau mà kéo dài tới tận mép lá, số gân bên nhiều hơn, có
khi tới 5-6 đôi, các gân lá ở phần gốc lá song song với nhau và nổi rất rõ.
Cụm hoa chùm viên chuỳ ở nách lá, dài 4-5 cm, phủ lông ngắn màu nâu. Bao
hoa 6 thuỳ, có lông. Nhị hữu thụ 9, nhị lép 3, hình tam giác. Bao phấn 4 ô.
Bầu nhụy hình trứng nhẵn, voì nhuỵ ngắn, núm nhuỵ hình đĩa. Quả hình cầu,
đường kính 8-10 mm, đính trên đế hoa hình chén. Re hương ra hoa tháng 3-5,
mùa quả chín tháng 6-9. Lá non thường có màu xanh tím ở rìa lá.
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Hình 3.1. Hình ảnh thân, lá, quả cây Re hương

Bảng 3.1. Kết quả điều tra đặc điểm hình thái cây Re hương ở trong nghiên cứu

Địa điểm N
D1.3

(cm)
Hvn
(m)

Hdc
(m)

Dt (m)
Chiều
dài lá
(cm)

Chiều
rộng lá

(cm)

Chiều
dài
cuống
(cm)

Rừng quốc
gia Yên
Tử, Quảng
Ninh

20
22,1

(14,5- 30)

14,0

(11-18)

9,1

(5,0 - 11)

5,0

(3,0 - 6,5)

10,6

(8,8 - 12,8)

5,6

(3,8 - 6,9)

2,1

(1,3 - 2,9)

VQG Tam
Đảo, Vĩnh
Phúc

13
23,8

(16 - 32,5)

14,2

(11,5 -17,5)

6,9

(6,2 - 9)

4,8

(3,5 - 6,0)

11,1

(9 -13)

5,5

(4 - 7)

2,1

(1,3 - 2,8)

VQG Xuân
Sơn, Phú
Thọ

19
31,4

(8-67)

16,4

(8,5-20)

10,4

(3,5-10,5)

6,2

(3,5-11,5)

11

(8,8-12,6)

5,4

(3,8-6,7)

2,0

(1,1-2,9)

KBTTN 19 19,8 11,8 7,1 4,6 10,9 5,6 2,1
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Hang Kia –
Pà Cò, Hòa
Bình

(15-30) (8-19) (4,5-12) (4-5,5) (8,9-13,1) (4,1-6,9) (1,1-2,8)

VQG Xuân
Liên,
Thanh Hóa

30
51,8

(12-130)

16,9

(6-20)

10,9

(3-16)

7,2

(3,5-11)

10,8

(9,2-12,9)

5,4

(4,1-7,2)

2,1

(1,5-2,8)

Ghi chú: N - số cá thể; D1.3 (cm) - đường kính trung bình đo ở 1.3m; Hvn (m)
- chiều cao cây trung bình; Hdc (m) - chiều cao dưới cành trung bình; Dt (m)
- đường kính tán trung bình.

Quá trình khảo sát thực địa tại 5 địa điểm nghiên cứu đã thu được số
liệu của các cây Re hương tái sinh cụ thể trong bảng 3.2. Theo đó, cả 5 quần
thể đều có các cây Re hương tái sinh bằng cả 2 hình thức: Tái sinh bằng hạt
và tái sinh từ cây gốc. Tuy nhiên số lượng cây tái sinh theo từng loại, chất
lượng cây tái sinh cũng khác nhau ở 5 khu vực nghiên cứu. Rừng quốc gia
Yên Tử, Quảng Ninh có 8 cây tái sinh trong đó 7 cây tái sinh từ hạt, 1 cây tái
sinh từ cây gốc. VQG Tam Đảo, Vĩnh Phúc có tổng số 23 cây tái sinh, trong
đó 22 cây tái sinh bằng hạt, 1 cây tái sinh từ cây gốc. VQG Xuân Sơn, Phú
Thọ có 11 cây tái sinh, trong đó 10 cây tái sinh từ hạt, 1 cây tái sinh từ cây
gốc. KBTTN Hang Kia – Pà Cò, Hòa Bình có tổng số 11 cây tái sinh, trong
đó 9 cây tái sinh từ hạt, 2 cây tái sinh từ cây gốc. VQG Xuân Liên, Thanh
Hóa có 25 cây tái sinh, trong đó 22 cây tái sinh từ hạt, 3 cây tái sinh từ cây
gốc.

Bảng 3.2. Kết quả điều tra số cây Re hương tái sinh ở các khu vực nghiên cứu

Địa điểm TT Nguồn gốc Hvn (cm) Chất lượng

Rừng quốc gia Yên Tử,
Quảng Ninh

1 Hạt 100.5 Tốt
2 Hạt 56.1 Tb
3 Chồi từ gốc 102.6 Tốt
4 Hạt 95.1 Tốt
5 Hạt 88.3 Tốt
6 Hạt 67.3 Tốt
7 Hạt 68.3 Tb
8 Hạt 58.3 Tốt
9 Hạt 79.9 Tốt
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VQG Tam Đảo, Vĩnh
Phúc

1 Chồi từ gốc 58 Tốt
2 Hạt 48.4 Tốt
3 Hạt 77.4 Tb
4 Hạt 81.9 Tb
5 Hạt 65.7 Tốt
6 Hạt 70 Tb
7 Hạt 71.5 Tốt
8 Hạt 52.9 Tốt
9 Hạt 54.5 Tốt
10 Hạt 91.5 Tốt
11 Hạt 67.3 Tốt
12 Hạt 67.9 Tb
13 Hạt 27.7 Tốt
14 Hạt 35 Tốt
15 Hạt 43.3 Tốt
16 Hạt 40.7 Tốt
17 Hạt 91.9 Tb
18 Hạt 35.5 Tốt
19 Hạt 45.2 Tốt
20 Hạt 86.2 Tốt
21 Hạt 61 Tốt
22 Hạt 52.2 Tốt
23 Hạt 59.2 Tốt

VQG Xuân Sơn, Phú
Thọ

1 Chồi từ gốc 162.8 Tốt
2 Hạt 47.9 Tb
3 Hạt 44.8 Tốt
4 Hạt 37 Tốt
5 Hạt 79.6 Tốt
6 Hạt 50.9 Tốt
7 Hạt 82.3 Tb
8 Hạt 78 Tốt
9 Hạt 28 Tốt
10 Hạt 44.8 Tốt
11 Hạt 25.3 Tốt
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KBTTN Hang Kia – Pà
Cò, Hòa Bình

1 Hạt 58.4 Tb
2 Hạt 44.3 Tb
3 Chồi từ gốc 66.4 Tb
4 Hạt 29.8 Tốt
5 Hạt 49.3 Tb
6 Chồi từ gốc 70.3 Tốt
7 Hạt 69.1 Tb
8 Hạt 56.2 Tb
9 Hạt 18.1 Tb
10 Hạt 20.8 Tốt
11 Hạt 49.4 Tb

VQG Xuân Liên,
Thanh Hóa

1 Hạt 54.7 Tốt
2 Hạt 87.6 Tốt
3 Hạt 85.4 Tb
4 Chồi từ gốc 56.5 Tốt
5 Hạt 63.3 Tốt
6 Hạt 42.5 Tb
7 Chồi từ gốc 48.6 Tb
8 Hạt 54.3 Tốt
9 Hạt 39.3 Tb
10 Hạt 41.9 Tb
11 Hạt 36.2 Tốt
12 Hạt 64.2 Tốt
13 Hạt 33.5 Tb
14 Chồi từ gốc 71.7 Tb
15 Hạt 56.9 Tb
16 Hạt 71.4 Tb
17 Hạt 77.5 Tb
18 Hạt 70.2 Tốt
19 Hạt 34.5 Tốt
20 Hạt 88.9 Tốt
21 Hạt 78.9 Tb
22 Hạt 52.9 Tb
23 Hạt 60.2 Tốt
24 Hạt 95.5 Tốt
25 Hạt 79.4 Tốt
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3.1.2. Đặc điểm sinh thái của loài Re hương

Kết quả điều tra cho thấy Re hương có phân bố tự nhiên tại 5 khu vực
nghiên cứu (Hình 3.2), tuy nhiên cây trưởng thành và cây tái sinh trong rừng
tự nhiên, cũng như rừng trồng hiện còn rất ít (rải rác trong các vườn quốc gia,
khu bảo tồn). Theo điều tra cho thấy trước những năm 1990, Re hương là một
trong những loài cây khá phổ biến nhưng với việc khai thác cả thân, rễ, lá để
lấy gỗ và chưng cất tinh dầu cùng với việc khả năng tái sinh tự nhiên kém đã
dẫn đến việc suy giảm nhanh chóng về số lượng cũng như chất lượng của loài
cây này. Re hương thường mọc trong rừng ẩm nhiệt đới thường xanh trên núi
đất hoặc núi đá vôi, trên đất thoát nước và nhiều mùn, lượng mưa trung bình
1.600-1.800mm, nhiệt độ 15-25oC. Cây ưa đất có độ phì cao, tầng đất dày tơi
xốp và thoát nước. Loài Re hương phân bố trong rừng tự nhiên thuộc trạng
thái rừng phục hồi sau nương rẫy (IIA), đặc trưng bởi lớp cây tiên phong ưa
sáng mọc nhanh đều tuổi, kiểu rừng IIIA được đặc trưng bởi những quần thụ
đã bị khai thác nhiều, khả năng khai thác hiện tại bị hạn chế. Cấu trúc ổn định
của rừng bị phá vỡ hoàn toàn hoặc thay đổi về cơ bản. Như vậy, thông qua
các nhân tố điều tra cơ bản cho thấy loài Re hương hiện nay phân bố trong
rừng đã qua khai thác, cấu trúc rừng bị phá vỡ, rừng đang trong giai đoạn
phục hồi. Rừng chủ yếu ở trạng thái nghèo và trung bình.
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Hình 3.2. Phân bố 5 quần thể Re hương ở miền Bắc Việt Nam

Từ số liệu điều tra theo phương pháp 6 cây đã chỉ ra tổ thành cây gỗ đi
kèm với loài Re hương rất đa dạng (Bảng 3.3), với số lượng ở Hòa Bình (34
loài); Thanh hóa (52 loài); Vĩnh Phúc (43 loài); Quảng Ninh (15 loài); Phú
Thọ (25 loài). Điều này chứng tỏ Re hương không kén chọn loài sống cùng và
cây bạn đa dạng gồm những loài cây ưa sáng, ưa ẩm và phát triển nhanh như
Lim xẹt, Xoan, Vàng tâm, Táu mặt quỷ … Kết quả trên cho thấy Re hương là
loài cây có mặt ngay sau khi các loài cây ưa sáng đã kiến tạo nên hoàn cảnh
rừng, bởi lẽ ở giai đoạn cây con loài này chịu bóng sau khi trở thành cây tái
sinh có triển vọng trở thành cây ưa sáng và vươn lên rất nhanh để tham gia tổ
thành tầng tán chính trong các trạng thái rừng tự nhiên. Loài Re hương với
các loài cây khác trong lâm phần điều tra có mối quan hệ chặt chẽ với nhau ở
bất kỳ khoảng cách gần hay xa mức độ sinh trưởng của loài và các loài khác
là khá cao.
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Bảng 3.3. Đặc điểm tổ thành cây gỗ đi kèm loài Re hương ở tỉnh Hòa Bình

STT Tên cây
Số

lượng
D1.3
(cm)

Hvn
(m)

Hdc
(m)

Khoảng
cách (m)

1 Ba bét 3 15.9 10 8 7

2 Bồ đề 1 25.5 20 15 4

3 Bồ kết rừng 1 39.2 16 12 8

4 Bông đề 1 23.9 12 9 7

5 Chẹo 2 31.8 25 19 8

6 Chẹo tía 4 35.7 12 6 5

7 Dầu 1 22.3 15 10 7

8 Dâu da 3 22 10 7 5

9 Dâu rừng 1 21.7 7 4 6

10 Dẻ 7 31.8 30 25 9

11 Gạo 3 35.7 19 9 8

12 Gội 2 20.7 9 5 5

13 Khét 1 31.8 20 19 5

14 Lim xẹt 4 46.2 25 20 9

15 Mán đỉa 1 57.3 18 15 15

16 Màng tang 2 17.5 12 10 7

17 Máu chó 2 23.9 17 14 5

18 Mít rừng 1 15.9 8 6 3
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19 Ngát 1 25.5 20 15 5

20 Nhội 2 22.3 6 7 4

21 Rang Mít 3 47.1 21 17 7

22 Rẻ trắng 1 44.6 21 17 13

23 Sáo bông 1 30.3 13 9 7

24 Sấu 1 67.2 15 11 8

25 Sến mật 1 90.8 20 11 5

26 Sồi 1 44.6 17 12 6

27 Sơn 2 29.3 17 14 7

28 Sp1 2 27.1 12 7 5

29 Sung 3 54.8 17 15 11

30 Trám đen 1 63.1 21 18 8

31 Trám trắng 7 25.5 25 20 9

32 Trẩu 8 19.4 10 8 3

33 Vàng tâm 3 68.5 27 23 13

34 Xoan đào 3 25.5 25 15 12
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Bảng 3.4. Đặc điểm tổ thành cây gỗ đi kèm loài Re hương ở tỉnh Thanh Hóa

STT Tên cây
Số

lượng
D1.3
(cm)

Hvn
(m)

Hdc
(m)

Khoảng
cách (m)

1 Bạch Đàn 1 20.6 13.5 7.5 3.6

2 Bồ đề 1 10.8 11.0 6.0 13.5

3 Bời Lời Nhớt 1 14.7 11.6 4.5 12.6

4 Bưa 2 10.8 12.0 5.0 12.0

5 Bứa 3 7.0 5.0 4.0 1.8

6 Bưởi bung 1 15.0 5.0 2.5 12,0

7 Chai Lý 1 28.6 17.0 14.0 5.0

8 Chân chim 2 16.0 4.5 2.0 0,5

9 Chè đuôi lươn 2 18.0 15.0 11.0 4.5

10 Chìa vôi 2 7.0 5.0 3.0 7.2

11 Chò nâu 1 25.5 12.0 5.0 5.8

12 Chòi mòi 3 12.0 5.0 1.5 6.5

13 Chua khét 2 60.0 18.0 12.0 1.0

14 Côm tầng 3 11.4 7.0 3.0 10.5

15 Cui lá lớn 1 25.4 16.0 14.0 5.5

16 Đa nhộng vàng 2 50.0 20.0 14.0 4.5

17 Đáng chân chim 2 15.0 6.0 3.0 7.5

18 Dâu da đất 2 15.0 8.5 2.0 8,0
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19 Dẻ 15 25.0 12.0 8.0 3,9

20 Dổi 3 10.2 7.0 2.5 6.0

21 Dung 1 10.9 11.0 5.0 15.6

22 Gội 8 22.0 9.0 5.0 4.5

23 Hồng rừng 2 20.0 14.0 9.0 3.5

24 Hu đay 1 10.2 7.0 3.0 4.8

25 Lá nến 6 7.0 4.5 2.0 4,0

26 Lanh Chuột 2 21.0 11.0 5.0 6.0

27 Lát Hoa 2 11.7 7.5 2.5 8.6

28 Lim xanh 10 22.0 12.0 5.0 4.3

29 Lim xẹt 3 19.8 13.0 4.5 4.0

30 Lội 1 20.1 12.0 3.5 2.6

31 Long não 2 19.8 13.5 4.5 9.0

32 Mắc khén 2 14.0 9.0 5.0 8.5

33 Mắc niễng 2 61.0 13.0 9.5 6.5

34 Màu cau 12 15.0 12.0 7.0 3.8

35 Máu chó 9 72.0 12.0 9.0 4.0

36 Mọ 2 23.0 12.0 8.0 20,0

37 Ngát 2 82.0 14.0 9.0 7.0

38 Nóng sổ 2 65.0 12.0 7.0 8.5

39 Ớt sừng 2 11.0 4.5 1.5 7.0
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40 Phân mã 4 12.0 5.0 2.0 3.0

41 quế 1 15.3 8.6 3.0 10.4

42 Re 4 22.0 10.0 6.0 3,5

43 Sâng 3 68.0 13.0 8.5 5.0

44 Sấu 1 16.5 13.0 5.0 8.0

45 Sến 4 26.9 18.3 13.0 7.0

46 Sồi phảng 3 14.7 11.5 5.0 12.0

47 Sòi quả mọng 2 11.0 5.0 2.5 3,2

48 Tai chua 2 15.0 8.0 3.0 10.4

49 Táu mặt quỷ 16 46.0 22.0 14.0 1.5

50 Thành ngạch 1 18.1 13.0 4.4 7.5

51 Thẩu tấu 4 11.0 5.0 1.7 1.5

52 Thị rừng 1 23.9 15.0 11.0 2.0

Bảng 3.5. Đặc điểm tổ thành cây gỗ đi kèm loài Re hương ở tỉnh V nh Phúc

STT Tên cây
Số

lượng
D1.3
(cm)

Hvn
(m)

Hdc
(m)

Khoảng
cách (m)

1 Dổi 3 25.8 8.5 3.5 6.3

2 Dung 1 50.2 11 5 15.6

3 Gội 8 15.0 8.3 5 4.1

4 Hồng rừng 2 15.1 14 9 3.5

5 Hu đay 1 28.0 7 3 4.8
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6 Lá nến 6 10.9 4.5 2 5

7 Lanh Chuột 1 25.0 11 5 6

8 Lát Hoa 2 20.0 7.5 2.5 8.6

9 Lim xanh 10 10.2 9.2 3.7 7.8

10 Lim xẹt 3 17.5 12.5 5 7.5

11 Lội 1 28.6 12 3.5 2.6

12 Long não 2 16.6 13.5 4.5 9

13 Mắc khén 2 18.3 9 5 8.5

14 Mắc niễng 2 17.2 13 9.5 6.5

15 Màu cau 12 25.9 9.5 4.8 3.3

16 Máu chó 9 22.7 8.3 6.4 4.8

17 Mọ 1 15.4 12 8 14,3

18 Mò hoa dày 1 21.2 14 11 7

19 Nanh Chuột 1 17,7 7.5 3.5 6

20 Ngát 2 15.6 14 9 7

21 Nóng sổ 2 17.6 12 7 8.5

22 Ớt sừng 2 23.4 4.5 1.5 7

23 Phân mã 4 17.2 6.3 2.8 4.8

24 Quế 1 28.6 8.6 3 10.4

25 Re 3 38.4 11 6.2 8.8

26 Sâng 3 18.1 12.7 8 4.8
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27 Sấu 1 17.2 13 5 8

28 Sến 4 28.2 12.6 7 5.5

29 Sồi phảng 3 13.8 13.5 5.5 12.3

30 Sòi quả mọng 2 7.5 5 2.5 3,2

31 Tai chua 2 15.7 7.75 2.8 7

32 Táu mặt quỷ 16 16.8 13.6 9.5 4.8

33 Thành ngạch 1 6.4 13 4.4 7.5

34 Thẩu tấu 4 15.8 6 2.9 1.5

35 Thị rừng 1 8.2 15 11 2

36 Trám trắng 5 9.4 8.2 4.8 4.5

37 Trẩu 4 10.7 11 5.5 8.5

38 Vải rừng 2 11,5 12 7.5 2.5

39 Vàng anh 3 10.6 10.3 6.7 8.2

40 Vàng tâm 2 11.2 8 4 4.8

41 Vạng trứng 1 18.3 7 4 2,5

42 Xá xị 6 6.9 6.7 3.7 0.7

43 xoan 14 8.6 8.2 4 3.9
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Bảng 3.6. Đặc điểm tổ thành cây gỗ đi kèm loài Re hương ở tỉnh Quảng Ninh.

STT Tên cây
Số

lượng
D1.3
(cm)

Hvn
(m)

Hdc
(m)

Khoảng
cách (m)

1 Bông bạc 3 24.3 12.5 5.5 8.2

2 Dẻ 24 34.4 12.7 5.5 3.3

3 Dẻ lỗ 5 33.4 19.2 13 5

4 Hốc quang trắng 6 30.6 17.5 14.5 5.7

5 Lìu thiu 21 32.1 19.2 11 3

6 Mỡ 78 28.5 19.7 13.5 8.4

7 Mò roi 16 17.1 15.2 9 4.9

8 Pơmu 11 26.5 13.7 7.5 3.6

9 Sao đen 6 19.5 12.5 9.5 1.7

10 Sồi 2 28.8 14.2 8 3.9

11 Táu mặt quỷ 6 26.2 16.7 9.5 4.2

12 Trúc tiết 2 22.2 10 5 6

13 Vù hương 1 26.8 10.7 3.5 9

14 Xá xị 2 24.5 14 7 4.7

15 Xoan nhừ 6 27.3 17.5 14.5 5.7
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Bảng 3.7. Đặc điểm tổ thành cây gỗ đi kèm loài Re hương ở tỉnh Phú Thọ

STT Tên cây Số
lượng

D1.3
(cm)

Hvn
(m)

Hdc
(m)

Khoảng
cách (m)

1 Bông bạc 2 22.7 16.3 2.5 0.5

2 Cà lồ 8 42 8 4 1.1

3 Chò chỉ 7 38 16 11 4.5

4 Dẻ 14 16.4 11.8 2.5 2.3

5 Lìu thiu 4 17.3 22.9 10 2.3

6 Long bàn 2 14.2 21.9 9.3 0.9

7 Mắc niễng 7 61 13 9.5 1.5

8 Máu chó 4 72 12 9 4.3

9 Mỡ 29 13.2 23.2 6.4 6.8

10 Ngát 8 82 14 9 5.2

11 Nóng sổ 2 65 12 7 2.5

12 Phân mã 1 22 5.5 2 3.5

13 Pơmu 4 14.5 13.1 5 3.6

14 Sâng 5 68 13 8.5 3.5

15 Sao đen 2 17.6 22.1 9.5 1.9

16 Sồi 4 20.9 24.9 4.4 2

17 Sồi dấu cứng 2 25.2 13.9 8.7 6.3

18 Sồi phảng 2 38 9 4 3.8

19 Táu mặt quỷ 1 18.3 20.6 7 2

20 Trúc tiết 2 15.6 17.9 8.8 3.3

21 Vàng anh 11 50 9 5.5 1.8

22 Vù hương 4 16 19.3 7.5 4.3

23 Xá xị 16 16.1 18.1 3.3 3.8

24 Xoan đào 1 40 8 5 3.6

25 Xoan nhừ 1 28.8 22.3 6.8 10
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3.2. ĐA DẠNG VÀ CẤU TRÚC DI TRUYỀN CỦA QUẦN THỂ LOÀI
RE HƯƠNG Ở 5 TỈNH MIỀN BẮC VIỆT NAM
3.2.1. Tách chiết ADN tổng số

ADN tổng số có ảnh hưởng rất lớn và quyết định cho sự thành công của
phản ứng PCR trong thí nghiệm. Tách chiết ADN tổng số nhằm mục đích thu
nhận ADN ra khỏi cấu trúc tế bào. Điều quan trọng nhất là thu nhận được
ADN ở trạng thái còn nguyên vẹn không bị phân hủy và không lẫn nhiều tạp
chất để có nguồn nguyên liệu chất lượng tốt. Lựa chọn được phương pháp
tách chiết ADN hiệu quả là bước rất quan trọng, có ảnh hưởng lớn đến các
phân tích di truyền tiếp theo. Chúng tôi đã tách chiết ADN tổng số của 101 cá
thể của loài Re hương từ 5 quần thể. Kết quả điện di kiểm tra ADN trên gel
agarose 1% (Hình 3.3) cho thấy mỗi giếng chỉ cho một vạch băng duy nhất,
các băng đậm, sắc nét thể hiện ADN đã tách chiết được. Kiểm tra hàm lượng
và độ sạch của ADN tách được thì các mẫu ADN được đo quang phổ hấp thụ
ở dải bước sóng 260nm và 280nm. Tỉ lệ OD260nm/OD280nm của các mẫu dao
động trong phạm vi cho phép từ 1,8 đến 2,0. Kết quả này một lần nữa khẳng
định các DNA tách chiết được hoàn toàn tương đối sạch và đủ tiêu chuẩn cho
phân tích tiếp theo.

Hình 3.3. Kết quả điện di DNA tổng số của một số mẫu đại diện cho loài Sa
mu dầu trên gel agarose 1%

3.2.2. Phản ứng PCR-SSR, điện di sản phẩm PCR-SSR trên gel
polyacrylamide 6%

Để đánh giá mức độ đa dạng di truyền quần thể và loài của 101 cá thể thu
được từ 5 quần thể loài Re hương chúng tôi tiến hành thực hiện phản ứng
PCR-SSR với 9 cặp mồi SSR. Sau khi hoàn thành phản ứng PCR-SSR, sản
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phẩm PCR - SSR được điện di trên gel polyacrylamide 6% để phân tích đa
hình ADN của các mẫu nghiên cứu. Phổ điện di sản phẩm PCR - SSR trên gel
polyacrylamide 6% của một số cặp mồi được minh họa bởi hình 3.4

Hình 3.4. Hình ảnh điện di 9 cặp mồi SSR đa hình trên gel polyacrylamide
6% (số 1-24 là ký hiệu mẫu; M- thang ADN ladder)

3.2.3. Đa dạng di truyền quần thể loài Re hương ở mức độ locus

Cấu trúc không gian của alen tại 5 quần thể của loài Re hương nghiên
cứu được trình bày ở Hình 3.4 và bảng 3.3. Alen hiếm không ghi nhận ở quần
thể Hòa Bình. Trong khi đó, quần thể Thanh Hóa ghi nhận số alen hiếm lớn
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nhất (Np = 0,889), tiếp theo là quần thể Quảng Ninh, Vĩnh Phúc và Phú Thọ.
Giá trị các alen trung bình cho một locus (Na, Ne, Np và I) thấp nhất ở quần
thể Vĩnh Phúc và cao nhất ở quần thể Thanh Hóa. Như vậy, mức độ trung
bình alen cho mỗi locus được xem xét là vừa phải cho tất cả các quần thể của
loài Re hương nghiên cứu.

Hình 3.5. Cấu trúc không gian alen của các quần thể nghiên cứu, Na: Số alen,
Ne - Alen hữu hiệu, Np - Alen hiếm, I- đa dạng Shimmon

Bảng 3.8. Số alen, alen hiệu quả và alen hiếm tại mỗi locus SSR cho 5
quần thể Re hương

Locus SSR1

Quần thể QN VP PT HB TH

Na 6.000 3.000 5.000 6.000 6.000

Na >= 5% 5.000 3.000 4.000 5.000 5.000

Ne 4.167 2.331 3.780 4.247 3.822

I 1.565 0.959 1.418 1.579 1.511

Np 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

Na (<=25%) 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

Na (<=50%) 1.000 0.000 1.000 1.000 1.000

He 0.760 0.571 0.735 0.765 0.738
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Locus SSR2

Quần thể QN VP PT HB TH

Na 5.000 5.000 3.000 4.000 4.000

Na >= 5% 3.000 5.000 3.000 4.000 3.000

Ne 1.961 3.596 2.329 2.456 2.416

I 0.935 1.413 0.959 1.028 1.037

Np 1.000 1.000 0.000 0.000 0.000

Na (<=25%) 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

Na (<=50%) 0.000 1.000 0.000 0.000 1.000

He 0.490 0.722 0.571 0.593 0.586

Locus SSR3

Quần thể QN VP PT HB TH

Na 4.000 3.000 4.000 3.000 3.000

Na >= 5% 4.000 3.000 4.000 3.000 3.000

Ne 2.266 1.374 2.947 1.727 1.998

I 1.057 0.536 1.191 0.753 0.840

Np 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

Na (<=25%) 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

Na (<=50%) 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

He 0.559 0.272 0.661 0.421 0.499

Locus SSR4

Quần thể QN VP PT HB TH
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Na 3.000 3.000 5.000 4.000 4.000

Na >= 5% 3.000 2.000 4.000 3.000 3.000

Ne 1.865 1.476 1.573 1.391 1.703

I 0.815 0.586 0.793 0.596 0.810

Np 0.000 0.000 1.000 0.000 0.000

Na (<=25%) 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

Na (<=50%) 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

He 0.464 0.322 0.364 0.281 0.413

Locus SSR5

6 QN VP PT HB TH

Na 2.000 3.000 2.000 2.000 3.000

Na >= 5% 2.000 2.000 2.000 2.000 2.000

Ne 1.980 1.476 1.633 1.915 2.074

I 0.688 0.586 0.576 0.671 0.802

Np 0.000 1.000 0.000 0.000 1.000

Na (<=25%) 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

Na (<=50%) 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

He 0.495 0.322 0.388 0.478 0.518

Locus SSR6

Quần thể QN VP PT HB TH
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Na 4.000 3.000 3.000 5.000 4.000

Na >= 5% 3.000 2.000 2.000 2.000 3.000

Ne 2.036 1.368 1.740 2.136 1.467

I 0.913 0.516 0.690 0.955 0.644

Np 1.000 0.000 0.000 0.000 0.000

Na (<=25%) 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

Na (<=50%) 1.000 1.000 0.000 1.000 1.000

He 0.509 0.269 0.425 0.532 0.318

Locus SSR7

Quần thể QN VP PT HB TH

Na 2.000 2.000 2.000 2.000 2.000

Na >= 5% 2.000 2.000 2.000 2.000 2.000

Ne 1.956 1.827 2.000 1.978 1.763

I 0.682 0.645 0.693 0.688 0.624

Np 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

Na (<=25%) 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

Na (<=50%) 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

He 0.489 0.453 0.500 0.494 0.433

Locus SSR8

Quần thể QN VP PT HB TH
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Na 4.000 4.000 3.000 4.000 5.000

Na >= 5% 3.000 3.000 3.000 2.000 3.000

Ne 1.368 2.600 1.383 1.462 2.568

I 0.574 1.088 0.537 0.624 1.129

Np 0.000 0.000 0.000 0.000 2.000

Na (<=25%) 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

Na (<=50%) 1.000 1.000 0.000 1.000 1.000

He 0.269 0.615 0.277 0.316 0.611

Locus SSR9

Quần thể QN VP PT HB TH

Na 5.000 4.000 4.000 5.000 10.000

Na >= 5% 4.000 4.000 3.000 4.000 5.000

Ne 2.572 3.414 1.470 2.270 4.433

I 1.115 1.307 0.654 1.120 1.785

Np 0.000 0.000 0.000 0.000 5.000

Na (<=25%) 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

Na (<=50%) 0.000 1.000 1.000 0.000 0.000

He 0.611 0.707 0.320 0.560 0.774

Trung bình

Quần thể QN VP PT HB TH

Na 3.889 3.333 3.444 3.889 4.556
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Na >= 5% 3.222 2.889 3.000 3.000 3.222

Ne 2.241 2.162 2.095 2.176 2.471

I 0.927 0.848 0.835 0.890 1.020

Np 0.222 0.222 0.111 0.000 0.889

Na (<=25%) 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

Na (<=50%) 0.333 0.444 0.222 0.333 0.444

He 0.516 0.473 0.471 0.493 0.543
Với 9 cặp mồi SSR đã tìm ra 51 alen khác nhau. Đạt 100% tỉ lệ locus đa

hình cho loài Re hương ở cả 5 địa điểm nghiên cứu. Tuy nhiên, số alen cho
mỗi locus đa hình là khác nhau ở mỗi locus trong mỗi quần thể. Trong đó, 6
alen ở locus SSR1 cho cả 3 quần thể (Quảng Ninh, Hòa Bình và Thanh Hóa)
và 2 alen được ghi nhận cho locus SSR7 ở tất cả 5 quần thể (Quảng Ninh,
Vĩnh Phúc, Phú Thọ, Hòa Bình và Thanh Hóa) (Bảng 3.4).

Bảng 3.9. Đa dạng di truyền loài Re hương ở 5 tỉnh miền Bắc Việt Nam

Quần thể Locus N Na Ne Ho He F

Quảng Ninh

SSR1 20 6,00 4,17 0,40 0,76 0,47
SSR2 20 5,00 1,96 0,10 0,49 0,80
SSR3 20 4,00 2,27 0,15 0,56 0,73
SSR4 20 3,00 1,86 0,25 0,46 0,46
SSR5 20 2,00 1,98 0,50 0,50 -0,01
SSR6 20 4,00 2,04 0,50 0,51 0,02
SSR7 20 2,00 1,96 0,55 0,49 -0,13
SSR8 20 4,00 1,37 0,30 0,27 -0,12
SSR9 20 5,00 2,57 0,15 0,61 0,75

Trung bình 20 3,89 2,24 0,32 0,52 0,33

Vĩnh Phúc SSR1 13 3,00 2,33 0,69 0,57 -0,21

SSR2 13 5,00 3,60 0,15 0,72 0,79
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SSR3 13 3,00 1,37 0,15 0,27 0,43

SSR4 13 3,00 1,48 0,38 0,32 -0,19

SSR5 13 3,00 1,48 0,38 0,32 -0,19

SSR6 13 3,00 1,37 0,31 0,27 -0,14

SSR7 13 2,00 1,83 0,54 0,45 -0,19

SSR8 13 4,00 2,60 1,00 0,62 -0,63

SSR9 13 4,00 3,41 0,54 0,71 0,24

Trung bình 13 3,33 2,16 0,46 0,47 -0,01

Phú Thọ

SSR1 19 5,00 3,78 0,53 0,74 0,28

SSR2 19 3,00 2,33 0,00 0,57 1,00

SSR3 19 4,00 2,95 0,58 0,66 0,12

SSR4 19 5,00 1,57 0,16 0,36 0,57

SSR5 19 2,00 1,63 0,42 0,39 -0,09

SSR6 19 3,00 1,74 0,37 0,43 0,13

SSR7 19 2,00 2,00 0,68 0,50 -0,37

SSR8 19 3,00 1,38 0,32 0,28 -0,14

SSR9 19 4,00 1,47 0,05 0,32 0,84

Trung bình 19 3,44 2,10 0,35 0,47 0,26

Hòa Bình
SSR1 19 6,00 4,25 0,37 0,76 0,52

SSR2 19 4,00 2,46 0,00 0,59 1,00



45

SSR3 19 3,00 1,73 0,42 0,42 0,00

SSR4 19 4,00 1,39 0,32 0,28 -0,12

SSR5 19 2,00 1,92 0,58 0,48 -0,21

SSR6 19 5,00 2,14 0,58 0,53 -0,09

SSR7 19 2,00 1,98 0,47 0,49 0,04

SSR8 19 4,00 1,46 0,37 0,32 -0,17

SSR9 19 5,00 2,27 0,42 0,56 0,25

Trung bình 19 3,89 2,18 0,39 0,49 0,14

Thanh Hóa

SSR1 30 6,00 3,82 0,63 0,74 0,14

SSR2 30 4,00 2,42 0,23 0,59 0,60

SSR3 30 3,00 2,00 0,20 0,50 0,60

SSR4 30 4,00 1,70 0,43 0,41 -0,05

SSR5 30 3,00 2,07 0,47 0,52 0,10

SSR6 30 4,00 1,47 0,23 0,32 0,27

SSR7 30 2,00 1,76 0,50 0,43 -0,16

SSR8 30 5,00 2,57 0,33 0,61 0,45

SSR9 30 5,00 4,43 0,20 0,77 0,74

Trung bình 30 4,56 2,47 0,36 0,54 0,30

Đối với quần thể Quảng Ninh, Na biến đổi từ 2 (locus SSR7) đến 6 alen
(locus SSR1), trung bình 3,89 alen. Số alen hữu hiệu (Ne) biến đổi từ 1,37
(locus SSR8) đến 4,17 aen (locus SSR1), trung bình 2,24 alen. Hệ số (Ho) dao
động từ 0,1 (locus SSR2) đến 0,55 (Locus SSR7), trung bình 0,46. Hệ số (He)
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từ 0,27 (locus SSR8) đến 0,76 (locus SSR1), trung bình 0,52. Hệ số sinh sản
cận noãn trong quần thể Quảng Ninh với giá trị F = 0,33 >0.

Đối với quần thể Vĩnh Phúc, số alen (Na) từ 2 (locus SSR7) đến 5 alen
(locus SSR2), trung bình 3,33 alen. Số allele hữu hiệu (Ne) từ 1,37 (locus
SSR6) đến 3,6 alen (locus SSR1), trung bình 2,16 alen. Hệ số (Ho) từ 0,15
(locus SSR2 và SSR3) đến 1,00 (Locus SSR8), trung bình 0,46. Hệ số (He)
dao động từ 0,27 (locus SSR3 và SSR6) đến 0,72 (locus SSR2), trung bình
0,47. Hệ số sinh sản cận noãn không xuất hiện trong quần thể Vĩnh Phúc (F =

-0,01<0).

Đối với quần thể Phú Thọ, số alen (Na) từ 2 (locus SSR5 và SSR7) đến 5
alen (locus SSR1 và SSR4), trung bình 3,44 alen. Số alen hữu hiệu (Ne) từ
1,57 (locus SSR4) đến 3,78 alen (locus SSR1), trung bình 2,1 alen. Hệ số
(Ho) từ 0,15 (locus SSR2) đến 0,68 (Locus SSR7), trung bình 0,35. Hệ số
(He) từ 0,28 (locus SSR8) đến 0,74 (locus SSR1), trung bình 0,47. Hệ số sinh
sản cận noãn trong quần thể Phú Thọ với giá trị F = 0,26 >0.

Đối với quần thể Hòa Bình, số alen (Na) từ 2 (locus SSR5 và SSR7) đến
6 alen (locus SSR1), trung bình 3,89 alen. Số alen hữu hiệu (Ne) từ 1,39
(locus SSR4) đến 4,25 alen (locus SSR1), trung bình 2,18 alen. Hệ số (Ho) từ
0 (locus SSR2) đến 0,58 (Locus SSR5 và SSR6), trung bình 0,39. Hệ số (He)
từ 0,28 (locus SSR4) đến 0,76 (locus SSR1), trung bình 0,49. Hệ số sinh sản
cận noãn trong quần thể Hòa Bình với giá trị F = 0,14 >0.

Đối với quần thể Thanh Hóa, số alen (Na) từ 2 (locus SSR7) đến 6 alen
(locus SSR1), trung bình 4,56 alen. Số alen hữu hiệu (Ne) từ 1,7 (locus SSR4)
đến 3,82 alen (locus SSR1), trung bình 2,47 alen. Hệ số (Ho) từ 0,2 (locus
SSR3) đến 0,62 (Locus SSR1), trung bình 0,36. Hệ số (He) từ 0,32 (locus
SSR4) đến 0,77 (locus SSR9), trung bình 0,54. Hệ số sinh sản cận noãn trong
quần thể Thanh Hóa với giá trị F = 0,30 >0.

Kết quả này đã chỉ ra số alen cho một locus cao xuất hiện ở quần thể
Thanh Hóa (Na = 4,56). Còn quần thể Vĩnh Phúc có số alen thấp nhất (Na =
3,33). Số alen hữu hiệu (Ne) thấp nhất ở quần thể Phú Thọ (2,1 alen) và cao
nhất ở quần thể Thanh Hóa (2,47). Tương tự, hệ số Ho = 0,35 và hệ số He =
0,47 ở quần thể Phú Thọ, quần thể Quảng Ninh (Ho =  0,32 và He = 0,47),
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quần thể Vĩnh Phúc (Ho =  0,46 và He = 0,47), quần thể HB (Ho =  0,39 và
He = 0,49) và quần thể Thanh Hóa (Ho =  0,36 và He = 0,54).

3.2.4. Đa dạng di truyền ở mức độ loài Re hương

Đa dạng di truyền của 5 quần thể Re hương được trình bày trong Bảng
3.5. Phần trăm locus đa hình của 5 quần thể là cao (P=100%). Số alen (Na)
của 5 quần thể là 3,82 dao động từ 3,33 (Vĩnh Phúc) đến 4,56 (Thanh Hóa).
Số alen hiệu quả (Ne) dao động từ 2,1 (quần thể Phú Thọ) đến 2,47 (quần thể
Thanh Hóa), giá trị trung bình 2,23 alen. Hệ số gen dị hợp tử quan sát (Ho) và
hệ số gen dị hợp tử kỳ vọng (He) trung bình là 0,38 (0,32 - 0,46) và 0,5 (0,47
- 0,54), tương ứng. Kết quả nghiên cứu chỉ ra rằng đa dạng di truyền loài Re
hương đạt mức độ trung bình. Quần thể Quảng Ninh có ước lượng đa dạng di
truyền thấp nhất (Ho = 0,32 và He = 0,52) và quần thể Vĩnh Phúc ước lượng
đa dạng di truyền cao nhất (Ho = 0,46 và He = 0,47). Hệ số (Fis) là khả năng
tăng kiểu gen đồng hợp tử trong mỗi locus của cây trưởng thành và cây con.
Đây cũng là mức giảm dự kiến trong suốt quá trình giao phối giữa các kiểu
gen dị hợp. Hệ số dị hợp tử nằm trong khoảng từ 0 (đối với các cá thể dị hợp)
đến 1 (đối với các cá thể đồng hợp hoàn toàn). Hệ số sinh sản cận noãn gần tỉ
lệ đồng hợp tử lặn tăng, gây ra alen lặn có hại bẩm sinh. Làm cho giống loài
bị làm giảm sức chống chịu. Bốn quần thể Quảng Ninh, Phú Thọ, Hòa Bình
và Thanh Hóa có giá trị Fis dương, cho thấy có sự dư thừa gen đồng hợp tử và
giao phối cận huyết có thể xảy ra trong các quần thể này. Giá trị Fis cao nhất
(0,33) được tìm thấy trong quần thể Quảng Ninh. Sự thiếu hụt đáng kể về dị
hợp tử được phát hiện ở 4 quần thể (Quảng Ninh, Phú Thọ, Hòa Bình và
Thanh Hóa), dựa trên phân tích thắt nút cổ chai của quần thể bằng phần mềm
Botteneck sử dụng 2 mô hình đột biến TPM (two – phase model) và SMM
(stepwise mutation model), và kết quả gợi ý bằng chứng về sự giảm kích
thước quần thể trong thời gian gần đây. Hệ số sinh sản cận noãn (Fis) trong
quần thể Vĩnh Phúc có giá trị âm (Fis <0), cho thấy sự vượt trội đáng kể về kiểu
gen dị hợp tử trong những quần thể này hay nói cách khác trong các quần thể
không xảy ra hoặc xảy ra rất thấp hiện tượng sinh sản cận noãn hoặc tự thụ phấn
trong quần thể nghiên cứu. Điều này cho thấy tỷ lệ thụ phấn chéo trong quần
thể này.
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Bảng 3.10. Đa dạng di truyền và kết quả thắt cổ chai 5 quần thể Re hương

Quần thể Na Ne P% Ho He FIS

P của thắt cổ
chai

TPM SMM

Quảng Ninh 3,89 2,24 100 0,32 0,52 0,33 0,05* 0,02*

Vĩnh Phúc 3,33 2,16 100 0,47 0,46 -0,01 0,67 0,05*

Phú Thọ 3,44 2,10 100 0,35 0,47 0,26 0,04* 0,03*

Hòa Bình 3,89 2,18 100 0,39 0,49 0,14 0,03* 0,02*

Thanh Hóa 4,56 2,47 100 0,36 0,54 0,30 0,04* 0,02*

Trung bình 3,82 2,23 100 0,38 0,50 0,20

Đa dạng di truyền cao trong một loài là kết quả của lịch sử tiến hóa và
môi trường địa lý sinh thái của loài đó. Các loài có mô hình phân bố rộng,
kích thước quần thể lớn, tuổi thọ dài, và chủ yếu là lai xa, cùng với các giai
đoạn diễn thế, thường duy trì tính đa dạng di truyền cao [67], [68]. Nghiên
cứu của chúng tôi cho thấy loài Re hương có Na = 3,82 và Ne = 2,23 thấp hơn
so với loài Long não phân bố Nhật Bản (Na = 13,37 và Ne = 3,78) và với loài
Long não phân bố Trung Quốc (Na = 21,73 và Ne = 9,51) [22], [23] nhưng
cao hơn loài Vù hương ở Việt Nam (Na = 1,9 và Ne = 1,5) [14]. Các kết quả
thu được trong nghiên cứu này cho thấy loài Re hương thể hiện mức độ đa
dạng di truyền vừa phải (Ho = 0,38 và He = 0,5). Mức độ đa dạng di truyền
cao ở các loài thuộc chi Quế khác dựa trên các chỉ thị SSR đã được báo cáo,
chẳng hạn như phân tích Ho = 0,57 và He = 0,62 từ 104 cây trưởng thành của
ba quần thể Long não (Meiji Jingu (Shinto Shrine), Kajiya Plantation, and
Manazuru Peninsula) ở Nhật Bản [22] mức độ đa dạng di truyền của 300 cây
Long não ở Trung Quốc với Ho = 0,73 và He = 0,88 và 504 cây Long não với
Ho = 0,614 và He = 0,714) [23]. Tuy nhiên, tính đa dạng di truyền thấp đã
được ghi nhận ở một số loài chi Quế khác, chẳng hạn như loài Vù hương ở
Việt Nam (Ho = 0,244, He = 0,264) [14], loài Long não (Ho = 0,3449, He =
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0,4254) [69]. Các loài Chi quế phân bố rộng rãi và có tuổi thọ cao. Các loài có
vùng phân bố hẹp hoặc các loài có nguy cơ tuyệt chủng có xu hướng giảm
khả năng biến đổi di truyền và duy trì mức độ đa dạng di truyền thấp [67],
[70]. Kết quả nghiên cứu chỉ ra rằng loài Re hương có tính đa dạng di truyền
trung bình. Môi trường sống của nó bị suy thoái và bị cô lập. Phá rừng và khai
thác loài Re hương quá mức có thể có tác động lớn đến sự biến đổi di truyền,
ảnh hưởng đến số lượng alen trong tất cả các quần thể được nghiên cứu. Sự
giảm đa dạng alen do quy mô quần thể nhỏ. Mặt khác, hai quần thể Phú Thọ
và Quảng Ninh có đa dạng di truyền thấp so với các quần thể còn lại. Những
kết quả này cho thấy rằng sự xáo trộn và phân mảnh môi trường sống cao có
tác động tiêu cực đến sự biến đổi di truyền trong quần thể.

Hơn nữa, kết quả của chúng tôi cho thấy hệ số cận huyết (Fis) dương
đáng kể ở hầu hết các quần thể. Những yếu tố này gợi ý rằng sự tồn tại của
giao phối cận noãn xảy ra có thể làm giảm sự đa dạng di truyền trong quần
thể loải Re hương. Điều này có thể chủ yếu là do sự phát tán phấn hoa hạn
chế. Để ngăn chặn tình trạng giao phối cận noãn và từng bước khôi phục quy
mô quần thể Re hương trong tương lai, thu hái hạt giống từ quần thể tự nhiên
tập trung vào vườn giống địa phương sẽ để tăng vốn gen của thế hệ con cháu
trong quần thể tự nhiên.

3.2.5. Cấu trúc di truyền quần thể loài Re hương

Phân tích AMOVA của các quần thể Re hương cho thấy mức độ
biến đổi di truyền giữa các cá thể trong loài cao hơn (66%) so với giữa
các cá thể trong cùng quần thể (27%). Mức độ khác nhau 7% giữa 5 quần thể
Quảng Ninh, Vĩnh Phúc, Phú Thọ, Hòa Bình và Thanh Hóa của loài Re
hương ở 5 tỉnh phía Bắc Việt Nam (Hình 3.5, Bảng 3.6. Mức độ đa dạng di
truyền trong một quần thể loài Re hương cũng ảnh hưởng đến khả năng thích
nghi của loài với môi trường sống. Nếu mức độ thay đổi phương sai phân tử
giữa các cá thể trong quần thể là thấp, điều này có thể là dấu hiệu cho thấy sự
giảm bảo toàn biến dị di truyền. Tuy nhiên, biến dị di truyền là nguồn gốc của
đa dạng trong loài, giúp đảm bảo sự ổn định và khả năng thích nghi của loài
với môi trường sống và các yếu tố môi trường khác. Công tác cải thiện giống
cũng đòi hỏi sự bảo tồn nguồn gen và vật liệu di truyền. Biến dị di truyền là
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nguồn nguyên liệu quan trọng cho công tác cải thiện giống, giúp tăng thu di
truyền và mang lại lợi ích lâu dài. Bảo tồn nguồn gen trong quần thể hoặc các
xuất xứ khác nhau của loài cũng là yếu tố quan trọng để đảm bảo sự sống còn
của loài trong tương lai. Việc duy trì và sử dụng bền vững các nguồn gen và vật
liệu di truyền là một phần quan trọng trong công tác bảo tồn di truyền học và
phát triển bền vững của nông nghiệp, y học và công nghệ sinh học.

Hình 3.6. Mức độ biến đổi di truyền trong loài Re hương

Bảng 3.11. Phương sai phân tử giữa các quần thể và trong quần thể Re hương

Mức tự
do (df)

Tổng bình
phương

Mức độ
khác nhau

Tỉ lệ
(%)

Mức ý
nghĩa

Giữa các quần thể 4 38,343 9,586 7% <0,001

Giữa các cá thể
trong quần thể

96 292,345 3,045 28%
<0,001

Giữa các cá thể 101 167,500 1,658 66% <0,001

Tổng 201 498,188 100%

Phân tích cấu trúc di truyền của quần thể loài Re hương được thực hiện
bằng phương pháp STRUCTURE, với sự phân chia thành 3 nhóm cụm di
truyền khác nhau dựa trên mô hình Bayes. Giá trị ∆K cao nhất (∆K = 215,9)
được ghi nhận tại K=3 (Hình 3.6 và Hình 3.7), mỗi cá thể trong mỗi quần thể
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được chỉ định vào một trong ba cụm di truyền (màu xanh lá cây, xanh da trời
và đỏ). Quần thể Vĩnh Phúc, Phú Thọ và Quảng Ninh chứa nhóm gen thứ nhất
(đỏ) là 45,4%; 53,6,5% và 56,1%, tương ứng. Quần thể Thanh Hóa, Vĩnh
Phúc và Phú Thọ chứa nhóm gen thứ hai (màu xanh lá cây) là 40,8%; 46,9%
và 42,6%, tương ứng. Quần thể Hòa Bình và Thanh Hóa chứa 49%, 76% gen
thuộc nhóm thứ ba (xanh da trời), quần thể Quảng Ninh chứa 15,7% và quần
thể Vĩnh Phúc chứa 7,7% ở nhóm gen này (Bảng 3.7). Kết quả này chỉ ra cho
thấy sự phân bố di truyền của quần thể loài này có sự đa dạng và phức tạp.
Kết quả phân tích cấu trúc di truyền của quần thể Re hương cho thấy sự tồn
tại của ba nhóm cụm di truyền khác nhau trong loài này. Đây có thể là kết quả
của quá trình tiến hóa và tương tác giữa các cá thể trong quần thể với môi
trường sống. Việc nắm bắt và hiểu rõ về cấu trúc di truyền của quần thể Re
hương là cơ sở quan trọng để phát hiện ra mối quan hệ di truyền giữa các
nhóm cá thể, đồng thời cung cấp thông tin cần thiết cho việc bảo tồn và quản
lý di truyền học của loài này. Đồng thời, việc áp dụng phương pháp
STRUCTURE trong nghiên cứu di truyền cũng cho thấy tính ứng dụng và
tiềm năng của các công cụ phân tích di truyền học hiện đại trong nghiên cứu
sinh học đa dạng và đóng góp vào công tác bảo tồn di truyền học của các loài
trong tự nhiên.
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Hình 3.7. Giá trị ∆K lớn nhất (215,9) theo Evanno et al. (2005)

Hình 3.8. Phân bố gen 5 quần thể Re hương (K=3) trên cơ sở phân tích
Bayesian
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Bảng 3.12. Tỷ lệ phần trăm cấu trúc gen trong 5 quần thể loài Re hương

Quần thể
Nhóm gen I

(đỏ)

Nhóm gen II

(xanh lá cây)

Nhóm gen III

(xanh da trời)

Thanh Hóa 10,2 40,8 49

Vĩnh Phúc 45,4 46,9 7,7

Phú Thọ 53,6 42,6 3,8

Quảng Ninh 56,1 28,2 15,7

Hòa Bình 10,9 13,1 76

3.3. MỐI QUAN HỆ DI TRUYỀN GIỮA CÁC QUẦN THỂ RE HƯƠNG
Ở 5 TỈNH MIỀN BẮC VIỆT NAM
3.3.1. Khoảng cách di truyền giữa 5 quần thể loài Re hương

Kết quả nghiên cứu đã chỉ ra khoảng cách di truyền giữa các quần thể Re
hương nằm trong khoảng từ 0,03 (Phú Thọ/Vĩnh Phúc) đến 0,20 (Vĩnh
Phúc/Hòa Bình) (Bảng 3.8). Khoảng cách di truyền theo Nei 1978 có giá trị
thấp được tìm thấy giữa các cặp quần thể (Phú Thọ/Vĩnh Phúc) (0,03), Vĩnh
Phúc/Quảng Ninh (0,08) và Thanh Hóa/Phú Thọ (0,08). Giá trị cao nhất của
khoảng cách di truyền theo Nei 1978 được tìm thấy giữa các cặp quần thể
Vĩnh Phúc/Hòa Bình (0,20). Tương tự, mức độ tương đồng di truyền của các
cặp quần thể thay đổi từ 0,82 (Hòa Bình/Vĩnh Phúc) đến 0,97 (Phú Thọ/Vĩnh
Phúc). Hệ số tương đồng di truyền đối với 2 quần thể là Vĩnh Phúc và Phú
Thọ được ghi nhận là lớn nhất (0,97), hệ số tương đồng di truyền tương đối
thấp hơn các cặp quần thể khác đó là 0,82 của cặp quần thể Hòa Bình với
quần thể Vĩnh Phúc.
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Bảng 3.13. Khoảng cách di truyền (dưới) và hệ số tương đồng di truyền
(trên) theo công thức Nei (1978)

Quần thể
Thanh

Hóa
Vĩnh
Phúc

Phú
Thọ

Quảng
Ninh Hòa Bình

Thanh
Hóa - 0,84 0,92 0,91 0,94

Vĩnh Phúc 0,18 - 0,97 0,92 0,82

Phú Thọ 0,08 0,03 - 0,90 0,84

Quảng
Ninh 0,1 0,08 0,1 - 0,89

Hòa Bình 0,06 0,20 0,18 0,12 -

3.3.2. Mối quan hệ di truyền giữa 5 quần thể loài Re hương
Phân tích UPGMA (Unweighted Pair Group Method) dựa trên ma trận

kiểu gen (genotype) từ 9 cặp mồi SSR cho mỗi quần thể trong loài Re hương
đã được thực hiện thông qua phần mềm Poptree. Kết quả phân tích này đã tiết
lộ mối quan hệ di truyền giữa 5 quần thể Re hương ở 5 tỉnh miền Bắc Việt
Nam trên khoảng cách di truyền, như được biểu đồ hóa trong hình 3.8.

Hình 3.9. Mối quan hệ di truyền giữa 5 quần thể Re hương ở phía Bắc Việt
Nam với các giá trị bootstrap trên các nhánh
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Cây phát sinh chủng loại quan hệ di truyền của 5 quần thể Re hương
xác định được hai nhánh chính. Nhánh 1 gồm 3 quần thể (Phú Thọ, Vĩnh
Phúc và Quảng Ninh) có mối quan hệ mật thiết với nhau. Trong nhánh này,
quần thể Phú Thọ và quần thể Vĩnh Phúc có quan hệ gần gũi với nhau nhất
giá trị ủng hộ 91%. Nhánh 2 gồm hai quần thể Hòa Bình và Thanh Hóa nằm
trên một nhánh riêng với giá trị ủng hộ 86% và xa hơn đối với nhánh 1. Kết
quả nghiên cứu đã cho thấy rằng, các quần thể Re hương có khoảng cách địa
lý gần nhau thường hình thành các nhóm riêng biệt. Điều này có liên quan
đến việc trao đổi gen giữa các quần thể thông qua phương tiện phát tán hạt và
hạt phấn, như gió, côn trùng hoặc động vật.

Qua phân tích UPGMA, ta có thể nhận thấy cấu trúc di truyền của các
quần thể Re hương ở 5 tỉnh miền Bắc Việt Nam. Kết quả này cung cấp thông
tin về sự đa dạng di truyền giữa các quần thể, có thể đồng hóa hoặc phân tách
chúng theo địa lý hoặc môi trường sống. Đây là một bước quan trọng trong
việc hiểu về cấu trúc di truyền của loài Re hương trong vùng nghiên cứu,
đồng thời cung cấp dữ liệu cơ sở cho việc đề xuất các chiến lược bảo tồn và
quản lý di truyền học của loài này trong khu vực miền Bắc Việt Nam.
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KẾT LUẬN VÀ KIẾN NGHỊ
KẾT LUẬN

Từ các kết quả nghiên cứu đã đạt được, đề tài rút ra một số kết luận sau:

1. Xác định được 101 cá thể trưởng thành và 79 cá thể tái sinh cùng với
một số đặc điểm hình thái của loài Re hương ở 5 tỉnh miền Bắc Việt Nam.
Các loài cây bạn đi kèm với Re hương đa dạng (Chủ yếu là các loài cây ưa
sáng, mọc nhanh): ở Hòa Bình (34 loài); Thanh Hóa (52 loài); Vĩnh Phúc (43
loài); Quảng Ninh (15 loài); Phú Thọ (25 loài).

2. Đã được phát hiện 51 alen từ 9 cặp mồi SSR của 101 cá thể thuộc 5
quần thể Re hương. Mức độ đa dạng di truyền trung bình của loài Re hương ở
5 tỉnh miền Bắc Việt Nam đã được tính toán với các chỉ số Na = 3,82; Ne =
2,23; Ho = 0,38 và He = 0,5. Phân tích hiện tượng thắt nút cổ chai
(bottleneck) đã chỉ ra sự suy giảm kích thước quần thể ở 4 quần thể. Mức độ
khác nhau ở mức độ phân tử xuất hiện cao giữa các cá thể trong loài (66%) và
thấp nhất giữa các quần thể (7%). Ba nhóm gen khác nhau đã được xác định
dựa trên phân tích Bayensian.

3. Cây phát sinh chủng loại quan hệ di truyền của 5 quần thể Re hương
xác định được hai nhánh chính. Nhánh 1 gồm 3 quần thể (Phú Thọ, Vĩnh
Phúc và Quảng Ninh) và Nhánh 2 gồm hai quần thể Hòa Bình và Thanh Hóa.

KIẾN NGHỊ

Nhằm bảo tồn nguồn gen di truyền của loài Re hương đang bị đe dọa ở
nước ta, chúng tôi đề xuất kiến nghị sau đây:

- Bảo tồn ngoại vi loài Re hương là cần thiết và nên được tiến hành
sớm có thể.

- Thu thập quả từ quần thể với các thông số di truyền cao để phòng
tránh được thu phấn cận noãn. Điều này sẽ làm tăng tính đa dạng di truyền
cho mỗi quần thể. Đây là nơi bảo tồn và quản lý để Re hương sinh trưởng và
phát triển và phòng tránh tiềm năng xói mòn nguồn gen của các quần thể Re
hương. Như vậy, thu thập loài Re hương được xem như là nguồn tư liệu để tái
tạo lại và cần thiết để duy trì bảo tồn bền vững loài Re hương ở nước ta.
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- Cần thiết lập vườn ươm để tạo cây giống để bổ sung sự thiếu hụt về
cấu trúc tuổi của quần thể và tăng số lượng cá thể trong quần thể. Hướng
nghiên cứu này cần tiếp tục góp phần bảo tồn hữu hiệu loài đang bị đe dọa ở
nước ta.
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