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MỞ ĐẦU 

Dân tộc Ê Đê là một trong 54 dân tộc được công nhận tại Việt Nam. 

Người Ê Đê nói tiếng Ê Đê, một ngôn ngữ thuộc nhóm ngôn ngữ Malay – 

Polynesis thuộc ngữ hệ Nam Đảo. Người Ê Đê là cư dân đã có mặt lâu đời ở 

miền Trung Tây Nguyên. Trong văn hóa và nghệ thuật của người Ê Đê có thể 

thấy rõ nguồn gốc hải đảo của họ. Người Ê Đê có lịch sử phát triển phức tạp, 

bị ảnh hưởng nhiều bởi các nhóm dân tộc khác nhau. Những giả thuyết về 

nguồn hải đảo của người Ê Đê chủ yếu dựa trên phân tích văn hóa, nghệ thuật 

thông qua sử thi và nghệ thuật kiến trúc, nghệ thuật tạo hình dân gian. Do đó 

nghiên cứu về cấu trúc di truyền quần thể người Ê Đê tại Việt Nam là hết sức 

cần thiết, bởi chúng giúp bổ sung cho những giả thuyết về cội nguồn dân tộc Ê 

Đê. Ngoài ra, hiện nay ở Việt Nam cũng như trên thế giới chưa có bất kỳ một 

nghiên cứu chính thức nào về cấu trúc quần thể người Ê Đê. Nghiên cứu này 

sẽ phân tích cấu trúc di truyền của quần thể người Ê Đê đồng thời đánh giá mối 

quan hệ di truyền với các quần thể cùng khu vực Đông Nam Á và cùng ngữ hệ 

Nam Đảo cũng như đánh giá tác động của yếu tố dòng họ và địa bàn cư trú đến 

cấu trúc di truyền quần thể người Ê Đê.  
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Chương 1. TỔNG QUAN NGHIÊN CỨU 

1.1. Người Ê Đê ở Việt Nam 

1.1.1. Các dân tộc ở Việt Nam 

Dân tộc – tộc người là một cộng đồng người có mối liên hệ chặt chẽ, bền 

vững, có sinh hoạt kinh tế chung, có ngôn ngữ riêng và những nét văn hóa đặc 

thù, xuất hiện sau bộ lạc, bộ tộc và tạo thành một quần thể sinh học. Việt Nam 

là ngôi nhà chung của 54 dân tộc anh em. Sống trên mảnh đất Đông Dương - 

nơi cửa ngõ nối Đông Nam Á lục địa với Đông Nam Á hải đảo, Việt Nam là 

nơi giao lưu của các nền văn hoá trong khu vực với 5 nhóm ngữ hệ và 8 nhóm 

ngôn ngữ [1]. 

- Ngữ hệ Nam Á (Austroasiatic – AA) 

• Nhóm Việt - Mường : Chứt, Kinh, Mường, Thổ 

• Nhóm Môn – Khơme : Ba na, Brâu, Bru-Vân kiều, Chơ-ro, Co, Cơ-ho, 

Cơ-tu, Gié-triêng, Hrê, Kháng, Khmerer, Khơ mú, Mạ, Mảng, M'Nông, 

Ơ-đu, Rơ-măm, Tà-ôi, Xinh-mun, Xơ-đăng, Xtiêng 

- Ngữ hệ Thái – Kadai (Tai–Kadai – TK) 

• Nhóm Tày – Thái : Bố Y, Giáy, Lào, Lự, Nùng, Sán Chay, Tày, Thái. 

• Nhóm Kadai : Cờ LaoIsan, La Chí, La ha, Pu péo.  

- Ngữ hệ HMông – Dao (Hmong–Mien – HM) : Dao, Mông, Pà thẻn 

- Ngữ hệ Nam Đảo (Austronesian-- AN) : Chăm, Chu-ru, Ê Đê, Gia-rai, 

Ra-glai.  

- Ngữ hệ Hán – Tạng (Sino-Tibetan – ST) 

• Ngôn ngữ Hán : Hoa, Ngái, Sán dìu.  

• Ngôn ngữ Tạng: Cống, Hà nhì, La hủ, Lô lô, Phù lá, Si la.  

- Nhóm Nam Đảo có 5 dân tộc là: Chăm, Chu-ru, Ê Đê, Gia-rai, Ra-glai.  
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Hình 1.1. Bản đồ các dân tộc Việt Nam [1] 
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1.1.2. Người Ê Đê – lịch sử và văn hóa 

Văn hóa 

Người Ê Đê còn gọi là Anăk Ea Ðê, Ra Ðê (hay Rhađê). Người Ê Đê nói 

tiếng Ê Đê, một ngôn ngữ thuộc nhóm ngôn ngữ Malay – Polynesis thuộc ngữ 

hệ Nam Đảo. Theo Tổng điều tra Dân số và Nhà ở Việt Nam năm 2019 tại Việt 

Nam có dân số 398,671 người; trong đó 90.1% tổng số người Ê Đê tại Việt 

Nam sinh sống tại Đăk Lăk, số còn lại sinh sống tại các tỉnh Phú Yên, Đăk 

Nông [2]… Người Ê Đê thuộc nhóm người cư trú lâu đời nhất ở khu vực Đông 

Nam Á (nhóm Nam Đảo) với độ dày lịch sử, phong tục và văn hóa rất đặc trưng. 

Dấu vết về nguồn gốc hải đảo của dân tộc Ê Đê đã phản ánh lên từ các sử thi 

và trong nghệ thuật kiến trúc, nghệ thuật tạo hình dân gian. Cho đến nay, cộng 

đồng Ê Đê vẫn còn là một xã hội đang tồn tại những truyền thống đậm nét mẫu 

hệ ở nước ta. Con mang họ mẹ và người phụ nữ làm chủ trong hôn nhân. Người 

Ê Đê có kho tàng văn học truyền miệng rất phong phú, đặc biệt là các sử thi nổi 

tiếng mà cho đến nay vẫn còn đặt ra nhiều câu hỏi cho các nhà nghiên cứu văn 

hóa. Nhạc cụ, trang phục dân tộc, tục thờ cúng … có nhiều điểm tương đồng 

với các nhóm dân tộc ở các đảo của Philippines hay Indonesia. 

Ê Đê là một trong những tộc người bản địa ở Đăk Lăk, có nền văn hóa 

dân gian đậm đà bản sắc dân tộc. Người Ê Đê yêu ca hát, thích tấu nhạc và 

thường rất có năng khiếu về lĩnh vực này.Cồng chiêng, sáo, gôc, kni, đinh năm 

là các loại nhạc cụ phổ biến của người Ê Đê và được nhiều người yêu thích. 

Kiến trúc nhà dài nhiều gian độc đáo, vững chãi mang đậm tính mẫu hệ. Bộ 

luật tục hàng trăm điều, phản ánh những luật lệ nghiêm ngặt của cộng đồng thị 

tộc người Ê Đê cổ đại; với hệ thống nghi lễ dân gian như mừng lúa mới, cúng 

bến nước, cúng cầu mưa, cúng thần gió, rước hồn lúa, lễ đặt tên, thổi tai, lễ 

cưới, lễ bỏ mả, lễ rước kpan...Ấn tượng hơn cả là kể khan (hát kể), một hình 

thức sinh hoạt văn hóa cộng đồng, thu hút đông đảo dân làng tham gia, có ý 

nghĩa giáo dục truyền thống, bồi dưỡng nhân cách, ý chí kiên cường, tình yêu 

núi rừng, buôn làng của mọi thành viên trong cộng đồng. Tuy đã qua hàng thế 

kỷ với nhiều biến động lịch sử, nhưng ngày nay đồng bào Ê Đê vẫn còn giữ 

được những phong tục và hình thức sinh hoạt văn hóa cộng đồng mang đậm 

bản sắc [3]. 
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Xã hội 

Êđê là xã hội mẫu hệ và mẫu quyền điển hình nhất ở Tây Nguyên. Mọi 

quy tắc ứng xử trong cộng đồng xã hội, trong gia đình đều tuân theo một hệ 

thống luật tục (klei bhiăn) được truyền từ đời này sang đời khác. Người Êđê có 

nhiều dòng họ nhưng phần lớn các họ đều xuất phát từ hai dòng họ gốc là Nie 

hoặc Mlo, từ đó phân ra nhiều dòng họ, chi họ nhánh. Xã hội truyền thống của 

người Êđê mang tính chất tự quản cao. Trong tổ chức tự quản của tộc người 

này có sáu nhân vật đại diện : người đầu buôn, người giúp việc trực tiếp cho 

người đầu buôn, người xử kiện, người chăm lo công việc sản xuất, thầy thuốc 

và người trông coi về mặt quân sự[4, 5]. 

Ngôn ngữ 

Tiếng nói của người Ê Đê thuộc dòngngôn ngữ Malayo –Polynesia (ngữ 

hệ Nam Ðảo), có quan hệ gần gũi với tiếng J’rai, Chăm, Raglai, Churu, 

Malaysia, Indonêsia,  Philippin. Ngôn ngữ Ê Đê là ngôn ngữ đơn lập, phát triển 

theo xu hướng đơn âm tiết. Đây là kết quả của sự ảnh hưởng ngôn ngữ dòng 

Môn-Khmer. Do sự tiếp xúc với tiếng Việt -một ngôn ngữ Đơn tiết Điển hình 

cho nên quá trình Đơn tiết hóa ở tiếng Ê Đê diễn ra khá mạnh. Người Ê Đê tuy 

có chia thành các nhóm phương ngữ nhưng đến nay sự pha trộn giữa tiếng của 

nhóm người này với nhóm người kia diễn ra khá phổ biến do quá trình tiếp xúc 

văn hóa cộng cư với các nhóm khác và các tộc người khác [5].  

Lịch sử 

Vào đầu Công nguyên, Chiêm Thành là một trong hai vương quốc của 

người Malayo - Polynesia lớn trên bán đảo Đông Dương. Quốc gia này mang 

nhiều ảnh hưởng của nền văn minh Ấn Độ với lãnh thổ nằm dọc theo các đồng 

bằng eo hẹp miền Trung đến chân dãy Trường Sơn về phía Tây. Sinh hoạt chính 

của người Malayo - Polynesia là trồng lúa nước và buôn bán. Để mở rộng nguồn 

hàng, người Malayo - Polynesia mở rộng tầm kiểm soát lên các vùng rừng núi 

đồng thời khuất phục luôn các nhóm dân cư bản địa đã có mặt từ trước, điển 

hình là nhóm Ê Đê Bih. Tên gọi Ê Đê được cho là xuất phát từ Rang Đê trong 

bia ký của người Champa. Trong Bia Po Nagar tại tháp Po Nagar đã ghi chép 

về việc nhóm Rang Đê ở Ea Trang (Nha Trang) bị thu phục bởi vua Champa. 

Mặt khác, cuối thế kỷ VII, quân Java của Indonesia từ Biển Đông lại tràn vào 
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đánh phá Ea ryu (Phú Yên) và Kauthara- Ea Trang (Khánh Hòa), khiến phần 

lớn dân Chiêm Thành phải chạy lên cao nguyên M'Đrak. Người Rang Đê được 

cho là tổ tiên của người Ê Đê và Jarai, đã được ghi chép khá nhiều trong các 

bia ký Champa. Cuộc Nam tiến của người Việt xuống đất Champa đã tạo ra làn 

sóng người Rang Đê di chuyển lên vùng bình nguyên Cheo Reo, dần dần tách 

ra thành dân tộc Jarai như hiện nay. 

Năm 1832, vương quốc Champa suy tàn, người Tây Nguyên sinh sống 

hoàn toàn độc lập, không trực thuộc bất kỳ chính quyền nào. Giai đoạn này họ 

gần như không có va chạm với bất kỳ nên văn hóa nào, kể cả người Kinh và 

Xiêm La. Tiếp đó, dưới sự cai trị của thực dân Pháp, Tây Nguyên trở thành 

lãnh thổ tự trị gọi là “Pays Montagnard du Sud Indochinois” (Xứ Thượng Miền 

Nam Đông Dương), viết tắt là PMSI. Người Pháp hạn chế tối đa, nếu không 

muốn nói là cấm hẳn, mọi phong trào di dân của người Kinh vào lãnh thổ này. 

Người Kinh chủ yếu là nhân viên hành chánh và quân sự , chỉ tập trung quanh 

các thị trấn lớn như Đà Lạt, Buôn Ma Thuột. Tóm lại, giai đoạn 1832 đến 1954, 

cộng đồng người Tây Nguyên sống hoàn toàn biệt lập với người Kinh đồng 

bằng. 

Sau hiệp định Genve năm 1954, Xứ Thượng Miền Nam Đông Dương bị 

xóa bỏ. chính quyền Ngô Đình Diệm đã đưa khoảng 700.000 lên lập nghiệp ở 

Tây Nguyên, Sài Gòn và vùng ven đô. Sự hiện diện quá đông đảo của những 

di dân cũng như chính sách Việt hóa triệt để làm đảo lộn lối sống cổ truyền của 

những nhóm dân cư bản địa đã có mặt từ trước, sinh hoạt văn hóa truyền thống 

của người Tây Nguyên mai một dần. Giai đoạn này người Tây Nguyên nói 

chung bị ảnh hưởng sâu sắc bởi người Kinh.  

Có thể nói, quá trình lịch sử phức tạp với các cuộc xâm chiếm, việc pha 

trộn giữa các nhóm, tự nhiên hay bị ép buộc hay việc thay đổi địa bàn cư trú 

khiến cho việc duy trì tính thuần chủng của người Ê Đê trở nên khó khăn. Ngoài 

ra, về mặt nhân chủng học, người Ê Đê không thuần chủng, bề ngoài có nhiều 

nét khác nhau, đó là do kết quả của nhiều thế kỉ pha trộn với các nhóm người 

khác nhau. 
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1.2. Nghiên cứu cấu trúc di truyền quần thể sử dụng chỉ thị STR 

1.2.1. Chỉ thị STR 

STR là đoạn đa hình nằm trong vùng không mã hóa, có trình tự là các 

đoạn lặp lại của một đoạn trình tự nucleotide có độ dài khoảng 2 – 6 bp. Các 

STR rất phổ biến trong hệ gen người, từ những năm 1990 đã có hàng chục 

nghìn STRs trên các nhiễm sắc thể (NST) được phát hiện. Trong quá trình phân 

bào, các đoạn STR này không bị phân cắt, chúng có tính bảo thủ cao, di truyền 

từ bố mẹ sang con cái và khác biệt rõ ràng giữa các cá thể không có quan hệ 

huyết thống trực hệ. Do đó các cá thể này sẽ mang bộ số lượng đoạn lặp lại 

khác nhau của các STR [6, 7]. Trước đây, các STR được cho là không được 

phiên mã và do đó không liên quan đến biểu hiện gen [6, 7]. Tuy nhiên, ngày 

càng có nhiều bằng chứng cho thấy các trình tự DNA không mã hóa như STR 

có thể tham gia vào quá trình điều hòa gen thông qua các cơ chế khác nhau [8, 

9]. 

Các chỉ thị STR có tần suất đột biến cao với 10−6 đến 10−2 qua mỗi thế 

hệ. Chakraborty và cộng sự đã chỉ ra rằng trong các locus STR không gây bệnh 

của con người, các lần lặp lại dinucleotide cho thấy tỷ lệ đột biến cao nhất, 

trong khi tỷ lệ đột biến của các chuỗi tetra-nucleotide thấp hơn 50%. đầu những 

năm 1970 [10]. Hiện nay có ba cơ chế gây đột biến STR được đề xuất: (1) trao 

đổi chéo không đồng đều trong giảm phân; (2) cơ chế chuyển vị lại; (3) sao 

chép trượt sợi. Trong đó, sao chép trượt sợi được coi là mô hình chính của đột 

biến STR [11–13].  

 Danh pháp hay tên của từng đoạn STR được đặt theo tên của gen nếu 

locus này nằm một phần hoặc nằm toàn bộ trong gen. Ví dụ chỉ thị STR TH01 

có nguồn gốc từ tên gen tổng hợp enzym tyrosine hydroxylase của người, nằm 

trên NST số 11. Chữ "TH" xuất phát từ chữ cái đầu tyrosine hydroxylase. Phần 

"01" của ký hiệu "TH01" xuất phát từ vùng intron 1 của gen tổng hợp enzym 

tyrosine hydroxylase. Các trình tự DNA nằm ngoài vùng gen thì được xác định 

tên bằng vị trí của chúng trên NST.  
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Thông thường cấu trúc của các locus STR là các đoạn lặp đơn giản, ví 

dụ như locus D3S1768, D19S253 và D10S2325 với 4-5 bp lặp lại. Tuy nhiên, 

một vài chỉ thị có cấu trúc tương đối phức tạp. Một số locus có cùng độ dài 

đoạn lặp nhưng khác nhau về trình tự, ví dụ như D2S1360 và D12S1064. Có 

nhóm locus khác nhau về thành phần motif (lặp tri, tetra, hay penta) hoặc đơn 

vị lặp chứa điểm đa hình như D8S1132, D9S1118 và D12S391. Cũng có locus 

là phức hợp của cấu trúc lặp cố định và biến đổi như đoạn Mycl-1 hay D11S554. 

Những locus có cấu trúc phức tạp tuy có khả năng phân loại cao nhưng lại khó 

cho quá trình khuếch đại[6]. 

Dự án STR năm 1997 đã lựa chọn ra 13 chỉ thị di truyền STR cốt lõi 

CODIS (Combined DNA Index System) [14, 15]. Các loci CODIS được lựa 

chọn là  CSF1PO, FGA, TH01, TPOX, VWA, D3S1358, D5S818, D7S820, 

D8S1179, D13S317, D16S539, D18S51 và D21S11 (Hình 1.2). Sau đó, năm 

2017, FBI, Mỹ đã bổ sung thêm 7 loci STR là D1S1656, D2S441, D2S1338, 

D10S1248, D12S391, D19S433, DNA D22S1045 để tăng hiệu quả phân loại 

cá thể. 

Mỗi STR là đa hình, nhưng số lượng alen rất ít. Thông thường, mỗi alen 

STR sẽ được chia sẻ bởi khoảng 5–20% cá nhân. Sức mạnh của phân tích STR 

bắt nguồn từ việc kiểm tra đồng thời nhiều locus STR. Càng nhiều vùng STR 

được sử dụng, khả năng phân biệt các cá thể càng cao. Một trong những điểm 

mạnh của phân tích STR là ở khả năng phân biệt thống kê của nó. Vì 20 locus 

hiện đang được sử dụng để phân biệt trong CODIS được di truyền độc lập, xác 

suất thống kê để các cá thể không liên quan về huyết thống có chung kiểu gen 

ở cả 20 locus là gần như bằng 0. Ví dụ, với một người có ba locus ABC đều di 

truyền độc lập, thì xác suất một người khác không có quan hệ huyết thống có 

cùng ba locus ABC sẽ bằng xác suất có locus A nhân với xác suất có locus B 

nhân với xác suất có locus C. Tuy nhiên, trong thực tế, có nhiều yếu điểm trong 

việc áp dụng STR để phân biệt cá thể. Một trong những yếu điểm của việc áp 

dụng STR đến từ việc không thể biết tần suất trùng khớp hồ sơ DNA có thể xảy 

ra trong dân số nói chung, hoặc nói cách khác, khả năng trùng khớp locus giữa 

hai cá thể không có chung quan hệ huyết thống trong trường hợp thực tế. 
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Với các đặc tính như độ đa dạng, đa hình cao, trung tính về mặt chọn lọc 

và kích cỡ đủ nhỏ cho quá trình khuếch đại, dữ liệu STR được sử dụng rộng rãi 

trong nhiều nghiên cứu khác nhau như xác định vị trí gen, sinh học pháp ý, 

chuẩn đoán bệnh hay trong những nghiên cứu di truyền quần thể. Tuy nhiên, 

việc áp dụng STR vào di truyền quần thể đôi khi cần thêm những thông tin về 

đột biến STR. Sự khác biệt về kích thước giữa hai alen STR có thể chứa thông 

tin về phát sinh loài. Tuy nhiên do mức độ phổ biến của các sự kiện đột biến 

khác nhau có thể khác nhau đáng kể giữa các nhóm cũng như cùng một loại 

alen được tìm thấy ở các cá thể hoặc quần thể khác nhau có thể bắt nguồn từ 

các quá trình tiến hóa khác nhau nên chúng có thể dẫn đến các ước tính sai lệch 

về cấu trúc di truyền [15]. 

 

Hình 1.2. 13 locus STR cốt lõi CODIS với vị trí tương ứng trên NST [16] 

Trong nghiên cứu này, 23 locus STR được khuếch đại sử dụng bộ khuếch 

đại VeriFiler Express PCR. Đây là một bộ STR khuếch đại trực tiếp với khả 
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năng phân biệt cao, hiệu suất vượt trội và thời gian cho kết quả nhanh. Bộ 

VeriFiler Express cho phép khuếch đại đa thành phần của 22 locus STR có 

trong bộ GlobalFiler Express, cũng như các locus Penta D và Penta E có khả 

năng phân biệt cao và hai dấu hiệu giới tính (Amelogenin, Yindel). Tuy nhiên, 

trong quá trình phân tích và so sánh, do các quần thể tham chiếu không có đủ 

dữ liệu của 23 locus STR, nên chỉ có 15 locus STR (gồm 13 locus STR) được 

sử dụng trong phân tích tiếp theo. Thông tin về vị trí các locus cũng như các 

allen trong ladder và thuốc nhuộm đánh dấu được liệt kê ở bảng 1.1 dưới đây.  

Bảng 1.1. Danh sách các locus có trong Bộ khuếch đại VeriFiler Express PCR 

[17] 

Locus Vị trí  Các alen có trong thang chuẩn 

D3S1358 3p21.31 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20 

vWA 12p13.31 
11,12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21, 22, 23, 

24 

D16S539 16q24.1 5, 8, 9, 10, 11, 12,13, 14, 15 

CSF1PO 5q33.3-34 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15 

TPOX 2p23-2per 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15 

Y indel Yq11.221 1, 2 

Amelogenin 
X: p22.1-22.3 

Y: p11.2 
X, Y 

D8S1179 8q24.13 5, 6, 7, 8, 9 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19 

D21S11 21q11.2-q21 

24, 24.2, 25, 26, 27, 28, 28.2, 29, 29.2, 30, 30.2, 

31, 31.2, 32, 32.2, 33, 33.2, 34, 34.2, 35, 35.2, 

36, 37, 38 
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D18S51 18q21.33 
7, 9, 10, 10.2, 11, 12, 13, 13.2, 14, 14.2, 15, 16, 

17, 18, 19, 20, 21, 22, 23, 24, 25, 26, 27 

Penta E 15q26.2 
5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 

19, 20, 21, 22, 23, 24, 25, 26 

D2S441 2p14 8, 9, 10, 11, 11.3, 12, 13, 14, 15, 16, 17 

D19S433 19q12 
6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 12.2, 13, 13.2, 14, 14.2, 15, 

15.2, 16, 16.2, 17, 17.2, 18.2, 19.2 

TH01 11p15.5 4, 5, 6, 7, 8, 9, 9.3, 10, 11, 13.3 

FGA 4q28 

13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21, 22, 23, 24, 25, 

26, 26.2, 27, 28, 29, 30, 30.2, 31.2, 32.2, 33.2, 

42.2, 43.2, 44.2, 45.2, 46.2, 47.2, 48.2, 50.2, 

51.2 

D22S1045 22q12.3 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19 

D5S818 5q21-31 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18 

D13S317 13q22-31 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16 

D7S820 7q11.21-22 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15 

D6S1043 6q16.1 
9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21, 

22, 23, 24, 25 

D10S1248 10q26.3 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19 

D1S1656 1q42.2 
9, 10, 11, 12, 13, 14, 14.3, 15, 15.3, 16, 16.3, 17, 

17.3, 18.3, 19.3, 20.3 

D12S391 12p13.2 
14, 15, 16, 17, 18, 19, 19.3, 20, 21, 22, 23, 24, 

25, 26, 27 
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D2S1338 2q35 
11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21, 22, 23, 

24, 25, 26, 27, 28 

Penta D 21q22.3 
2.2, 3.2, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 

17 

1.2.2. Cấu trúc di truyền quần thể 

Cấu trúc quần thể là sự khác biệt về tần số alen giữa các quần thể con 

(subpopulation) trong một quần thể lớn hoặc giữa các quần thể với nhau. Trong 

một quần thể giao phối ngẫu nhiên, tần số alen dự kiến sẽ gần giống nhau giữa 

các nhóm. Ngược lại, với các quần thể giao phối không ngẫu nhiên, có thể phát 

sinh sự khác biệt về tần số alen giữa các nhóm. Ví dụ, do ảnh hưởng về mặt địa 

lý như một con sông khiến các cá thể ở hai bên bờ ít giao phối với nhau, do đó 

khi có đột biến mới, qua nhiều thế hệ nó có thể trở nên phổ biến ở một nhóm, 

trong khi nhóm còn lại hòan toàn không phát sinh đột biến. 

Cấu trúc quần thể phổ biến trong các quần thể tự nhiên và là kết quả của 

các quá trình chọn lọc tự nhiên, trôi dạt di truyền, đột biến và dòng gen. Sự trôi 

dạt di truyền và chọn lọc tự nhiên thúc đẩy việc tạo ra cấu trúc di truyền, ngược 

lại dòng gen đồng nhất các quần thể con [18]. Các rào cản đối với dòng gen có 

thể là các yếu tố tự nhiên như sông, các dãy núi hoặc là các yếu tố ngoại lai như 

tỷ lệ săn bắn hoặc nhóm động vật ăn thịt. Ngoài ra còn có các giới hạn tự nhiên 

do khả năng phân tán của sinh vật bị hạn chế như ở thực vật và động vật nhỏ. 

Trong một số trường hợp, dòng gen giữa các vùng có thể giảm xuống bằng 0, 

nhưng thông thường dòng gen chỉ bị giảm ở một mức độ nào đó. Khi dòng gen 

bị giảm, cơ hội cho sự khác biệt về tần số alen thông qua sự trôi dạt di truyền 

được tăng cường, kéo theo sự phát triển của cấu trúc di truyền. Thông qua việc 

phân tích các dữ liệu di truyền, có thể suy ra quá trình thay đổi của tần số alen. 

Những suy luận này cung cấp thông tin quan trọng trong nghiên cứu đa dạng, 

đặc biệt là để quản lý hiệu quả các loài có nguy cơ tuyệt chủng. 

Việc phân tích cấu trúc quần thể dựa trên chỉ thị di truyền có thể được 

ứng dụng trong nhiều lĩnh vực như trong nghiên cứu tương quan toàn bộ nhiễm 
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sắc thể (GWAS) và nghiên cứu pháp y [19]. Trong nghiên cứu tương quan toàn 

bộ nhiễm sắc thể, các nghiên cứu sàng lọc các biến dị nhiễm sắc thể quen thuộc 

của nhiều cá thể khác nhau để xem khác biệt nào tương quan tới một đặc tính 

cụ thể nào đó, ví dụ như sự liên kết giữa các chỉ thị di truyền và bệnh. Sự hiện 

diện của cấu trúc quần thể có thể dẫn đến sự liên kết giả giữa bệnh và chỉ thị di 

truyền. Do đó, phân tích cấu trúc quần thể là điều kiện tiên quyết cho các nghiên 

cứu lập bản đồ liên kết để tránh tạo ra các mối tương quan giả hoặc thiếu các 

mối tương quan thực sự, giúp giảm tỷ lệ dương tính giả. Trong pháp y, việc xác 

định cấu trúc dân số là điều kiện tiên quyết để phát triển các bảng tham chiếu. 

Các bảng tham chiếu bao gồm một tập hợp các dấu hiệu di truyền có thể cung 

cấp thông tin về một cá thể. [20] 

1.2.3. Phương pháp phân tích cấu trúc di truyền giữa các quần thể 

Hiện nay, có một số phương pháp được sử dụng rộng rãi để phát hiện và 

đánh giá cấu trúc di truyền. 

Phương pháp đầu tiên là thống kê F của Wright, đặc biệt là Fst [21]. Đây 

là một thống kê được sử dụng rộng rãi trong nghiên cứu quần thể và di truyền 

tiến hóa. Năm 1940 và 1950, hai nhà khoa học đã giới thiệu thống kê F như 

một công cụ để mô tả sự phân chia đa dạng di truyền trong và giữa các quần 

thể. Trong một bài báo xuất bản năm 1931, Wright đã tính toán về các quá trình 

gây ra sự khác biệt di truyền giữa các quần thể. Ông đã chỉ ra rằng mức độ khác 

biệt di truyền giữa các quần thể có mối quan hệ có thể dự đoán được với tốc độ 

của các quá trình tiến hóa quan trọng (di cư, đột biến và trôi dạt). Wright đã 

giới thiệu Fst là một trong ba tham số có liên quan đến nhau để mô tả cấu trúc 

di truyền của quần thể lưỡng bội. Các tham số này là: Fit, mối tương quan giữa 

các giao tử trong một cá thể so với toàn bộ quần thể; Fis, mối tương quan giữa 

các giao tử trong một cá thể so với quần thể con mà cá thể đó thuộc về; và Fst, 

mối tương quan giữa các giao tử được chọn ngẫu nhiên từ trong cùng một quần 

thể con so với toàn bộ quần thể [22]. Ở đây, các tham số này được xác định 

theo sự khác biệt của tần số kiểu gen so với định luật Hardy–Weinberg. Trong 

đó, giá trị Fst là một trong những số liệu thống kê được sử dụng rộng rãi nhất. 

Fst có giá trị từ 0 đến 1. Trong đó, giá trị 0 cho thấy hai quần thể giao phối tự 
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do và ngẫu nhiên với nhau. Ngược lại giá trị 1 cho thấy hai quần thể không chia 

sẻ alen với nhau hay hai quần thể hoàn toàn biệt lập và không giao phối với 

nhau  

Phương pháp thứ hai sử dụng cách tiếp cận phi tham số. Năm 2006, Liu 

và Zhao đã đề xuất hai bước phân tích phi tham số để phân tích cấu trúc dân số 

quần thể từ dữ liệu di truyền. Giai đoạn đầu tiên là giảm kích thước của bộ dữ 

liệu kiểu gen bằng các phương pháp phân tích đa biến như phân tích thành phần 

chính (PCA). Phương pháp này chiếu các mẫu lên một loạt các trục trực giao, 

mỗi trục được tạo thành từ sự kết hợp tuyến tính của các giá trị alen hoặc các 

điểm đa hình đơn nucleotide (SNP). Các trục này được chọn sao cho hình chiếu 

của các mẫu dọc theo trục đầu tiên (hoặc thành phần chính đầu tiên) giải thích 

phương sai lớn nhất có thể có trong dữ liệu giữa tất cả các trục. Tương tự như 

vậy, phép chiếu các mẫu lên trục thứ hai sẽ tối đa hóa phương sai cho tất cả các 

trục có thể vuông góc với trục thứ nhất cho các thành phần tiếp theo. Giai đoạn 

thứ hai liên quan đến việc áp dụng các thuật toán phân cụm để xác định cấu 

trúc quần thể con từ dữ liệu đã giảm chiều. Một phương pháp không giả định 

cấu trúc khác cũng được sử dụng là phương pháp dựng cây phát sinh sử dụng 

dữ liệu khoảng cách di truyền bằng các thuật toán khác nhau như neighbour 

joining [12]. Các phương pháp phi tham số có nhiều ưu điểm, bao gồm chi phí 

tính toán hiệu quả và không yêu cầu giả định mô hình hóa. Các phương pháp 

phi tham số có chi phí tính toán hiệu quả hơn so với các phương pháp có tham 

số, làm cho phương pháp thứ nhất trở nên khả thi hơn để phân tích các tập dữ 

liệu lớn [23]. Ngoài ra, các phương pháp phi tham số không đưa ra bất kỳ giả 

định nào về dữ liệu di truyền, đây là một lợi thế lớn so với các phương pháp 

tham số. Do đó, khi có sẵn một lượng lớn dữ liệu kiểu gen, các phương pháp 

phi tham số được ưu tiên hơn, vì không cần xác minh các giả định của Hardy-

Weinberg và trạng thái cân bằng liên kết . Hơn nữa, vì các phương pháp này 

không phụ thuộc vào việc ước tính tần số alen, nên chúng không bị ảnh hưởng 

khi quần thể có ít cá thể đại diện. Phương pháp này cũng được sử dụng để suy 

luận về các sự kiện tiến hóa. Ví dụ: sự phân tán của các phép chiếu mẫu dọc 

theo một đường được cho là dấu hiệu của các mẫu được trộn lẫn giữa hai quần 
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thể, trong khi mối tương quan giữa các thành phần chính và trục địa lý đã được 

hiểu là bằng chứng cho các làn sóng di cư [24]  

Một phương pháp dựa trên mô hình thay thế được phát triển gần đây bởi 

Pritchard và cộng sự. (2000) và được triển khai bởi phần mềm STRUCTURE 

giúp phân định các cụm cá thể trên cơ sở kiểu gen của chúng tại nhiều locus 

bằng phương pháp Bayesian. Phần mềm STRUCTURE sử dụng ước tính 

Markov Chain Monte Carlo (MCMC), bắt đầu với chỉ định ngẫu nhiên các cá 

thể vào một số nhóm được xác định trước, sau đó ước tính tần số biến thể của 

nhóm và các cá thể được chỉ định lại dựa trên các ước tính tần suất đó. Điều 

này được lặp lại nhiều lần trong bước burning để các kết quả tiến gần đến giá 

trị ước tính đáng tin cậy của tần số alen đáng tin cậy trong quần thể và xác suất 

cá thể thuộc quần thể đấy.Phần mềm tính toán khả năng xảy ra của dữ liệu đối 

với một dải giá trị K (số quần thể) bằng cách tính xác suất hậu nghiệm của K, 

được gọi là X, ký hiệu X|K. Vì K không phải là một giá trị tuyệt đối nên mọi 

giá trị cần được xem xét cẩn thận và tính đến các đặc điểm của quần thể được 

lấy mẫu. Phần mềm STRUCTURE tính toán khả năng xảy ra của dữ liệu (X) 

cho phạm vi giá trị K và số thực của K được xác định bởi giá trị tối đa của Ln 

P(X|K). Tuy nhiên, Evanno và cộng sự đã phát hiện ra rằng giá trị cực đại không 

phải lúc nào cũng cung cấp đúng giá trị K trong thực tế. Thay vào đó, giá trị tối 

đa của tốc độ thay đổi (Delta K) trong Ln P(X|K) giữa các giá trị K kế tiếp sẽ 

suy ra chính xác số cụm di truyền thực sự trong dữ liệu [25]. 

1.2.4. Tình hình nghiên cứu trong và ngoài nước 

Người Ê Đê có lịch sử phát triển phức tạp, bị ảnh hưởng nhiều bởi các 

nhóm dân tộc khác nhau. Những giả thuyết về nguồn hải đảo của người Ê Đê 

chủ yếu dựa trên phân tích văn hóa, nghệ thuật thông qua sử thi và nghệ thuật 

kiến trúc, nghệ thuật tạo hình dân gian. Những nghiên cứ về dân tộc Ê Đê 

thường tập trung vào ngôn ngữ hoặc văn hóa cũng như chế độ mẫu hệ hết sắc 

đặc trưng của dân tộc này. Hiện nay ở Việt Nam, có rất ít những nghiên cứu về 

dữ liệu di truyền của quần thể người Ê Đê tại Việt Nam. Nghiên cứu của 

Macholdt dựa trên dữ liệu mt DNA và nhiễm sắc thể Y cho thấy quần thể người 

Ê Đê có sự trao đổi mạnh mẽ với quần thể ở Gia Lai [26]. Hay bài báo của 
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Pham và cộng sự đã cung cấp cơ sở dữ liệu STR nhiễm sắc thể thường đầu tiên 

của người Ê Đê cũng như đánh giá mối quan hệ của quần thể này với một vài 

các quần thể thuộc cùng ngữ hệ [27]. Tuy nhiên, các nghiên cứu này chưa phân 

tích sâu về cấu trúc nội tại của quần thể người Ê Đê. Với lịch sử phát triển phức 

tạp, gắn liền với các quá trình thực dân hóa hoặc cưỡng bức di dời, và sự kết 

hợp với các dân tộc khác, người Ê Đê có sự đa dạng trong văn hóa cũng như về 

mặt nhân chủng học. Do đó, nghiên cứu về sự đa dạng của quần thể người Ê 

Đê là rất cần thiết vì chúng có thể bổ sung cho các giả thuyết sẵn có về sự phát 

triển của dân tộc này.  
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Chương 2. ĐỐI TƯỢNG VÀ PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

2.1. ĐỐI TƯỢNG NGHIÊN CỨU 

Bộ dữ liệu kiểu gen STR của 397 cá thể người Ê Đê thu thập năm 2020 

tại tỉnh Đăk Lăk, Việt Nam và không có quan hệ huyết thống trực hệ liên tiếp 

ba đời gần nhất. Việc thu thập mẫu được căn cứ theo hồ sơ nhân thân được 

cung cấp bởi Công an các quận, huyện trực thuộc các tỉnh, thành phố. Các mẫu 

thu thập được lưu trữ tại Trung tâm giám định DNA, Viện Công nghệ sinh học. 

Bộ dữ liệu bao gồm kết quả khuếch đại 23 locus STR nhiễm sắc thể 

thường gồm D3S1358, vWA, D16S539, CSF1PO, TPOX, D8S1179, D21S11, 

D18S51, D2S441, D19S433, TH01, FGA, D22S1045, D5S818, D13S317, 

D7S820, D10S1248, D1S1656, D12S391, D2S1338, D6S1043, Penta D, Penta 

E. Trong đó, tổng cộng 255 alen được tìm thấy trong quần thể người Ê Đê, với 

trung bình là 11,087 alen trên mỗi locus. Sự hiện diện của alen 12.1 của 

D7S820, alen 5 của D16S539, alen 27 của D2S1338 và alen 17.2 của D19S433 

ở người Ê Đê và sự vắng mặt của chúng trong các quần thể Nam Đảo khác là 

rất đáng chú ý. Trong số các alen hiếm này, alen 27 của D2S1338 và alen 17.2 

của D19S433 đã được quan sát thấy ở người Kinh Việt Nam, đã được báo cáo 

trong các nghiên cứu trước đây. Hệ số dị hợp quan sát (Hobs ) thấp nhất ở locus 

TPOX và cao nhất ở locus FGA. Chỉ số phân biệt kết hợp (CPD) và chỉ số loại 

trừ kết hợp lần lượt là 0,999 999 999 999 999 999 999 999 950 và 0,999 999 

999 999 998, cho thấy mức độ phân biệt cao của 23 locus STR. Trong đó, locus 

D12S391 được coi là chỉ thị mạnh của người Ê Đê với các giá trị PD (0,9631), 

PE (0,8776) và PIC (0,8401) cao nhất trong tất cả các locus. 22 trong số 23 

locus ở trạng thái cân bằng Hardy-Weinberg, ngoại trừ D10S1248, với giá trị p 

đáng kể ngay cả sau khi áp dụng hiệu chỉnh Bonferroni (α = 0,05/23). Do đó, 

locus  này sẽ không được sử dụng trong các nghiên cứu như phân nhóm bằng 

STRUCTURE. Tất cả các locus được kế thừa độc lập và không tìm thấy giá trị 

mang ý nghĩa thống kê nào trong phép thử mất cân bằng liên kết [27]. 

Dựa theo thông tin về dòng họ và địa bàn cư trú, quần thể nghiên cứu 

được chia thành các nhóm nhỏ. Các nhóm này được phân tích cấu trúc di 
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truyền và so sánh với các quần thể tham chiếu khác cùng ngữ hệ Nam Đảo 

và cùng khu vực địa lý.  

2.2. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

2.2.1. Locus STR sử dụng 

Tuy bộ dữ liệu bao gồm 23 locus STR nhiễm sắc thể thường nhưng trong 

các phân tích tiếp theo chỉ có 15 locus STR được lựa chọn để phân tích gồm 

D8S1179, D21S11, D7S820, CSF1PO, D3S1358, TH01, D13S317, D16S539, 

D2S1338, D19S433, vWA, TPOX, D18S51, D5S818 và FGA vì chúng bao 

gồm đủ 13 locus được CODIS khuyến cáo (thêm hai locus là D2S1338, 

D19S433) và chúng có ở tất cả các quần thể tham chiếu khác. Ngoài ra, bộ 

locus này cũng được dùng để phân tích cấu trúc của quần thể ở nhiều nghiên 

cứu khác [28–31].  

2.2.2. Phân tích mối quan hệ di truyền giữa các quần thể 

Để xác định mối quan hệ quần thể, nghiên cứu sử dụng hai phương pháp 

phân nhóm nhóm dựa trên khoảng cách di truyền và phân nhóm dựa trên mô 

hình theo giả thuyết về cấu trúc quần thể. 

2.2.2.1. Tính khoảng cách di truyền Fst đôi một 

Để đánh giá mối tương quan giữa dòng họ và địa bàn cư trú với cấu trúc 

di truyền của người Ê Đê, quần thể nghiên cứu được phân chia thành các nhóm 

nhỏ dựa trên hệ dòng (Nie và Mlo) và địa bàn cư trú (EDe1, EDe2, EDe3, 

EDe4). Các nhóm quần thể tham chiếu được sử dụng được thống kê ở bảng 

dưới đây. 

Bảng 2. 1. Các quần thể tham chiếu 

STT Quần thể 
Kích cỡ 

mẫu 
Ký hiệu Vị trí Ngữ hệ Tài liệu 

1 
Bố Y – Hà 

Giang 
41 BY_HG Việt Nam Thái - Kadai [28] 

2 
Bố Y – Lào 

Cai 
55 BY_LC Việt Nam Thái - Kadai [28] 
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3 Li 50 LI Trung Quốc Thái - Kadai [32] 

4 BlackTai 50 BT Thái Lan Thái - Kadai [31] 

5 Lao Isan 50 LAO Thái Lan Thái - Kadai [31] 

6 Lue 50 LUE Thái Lan Thái - Kadai [29] 

7 Laotian 50 LAT Lào Thái - Kadai [31] 

8 Kinh 50 KINH Việt Nam Nam Á [33] 

9 Mon 47 MON Thái Lan Nam Á [31] 

10 Khmer 50 KHM Thái Lan Nam Á [31] 

11 Bru 50 BRU Thái Lan Nam Á [31] 

12 Tibetan 21 TIB Trung Quốc Hán – Tạng [34] 

13 Nu 34 NU Trung Quốc Hán – Tạng [34] 

14 Han 50 HAN Trung Quốc Hán – Tạng [34] 

15 Yi 50 YI Trung Quốc Hán – Tạng [34] 

16 Ami 50 AMI Đài Loan Nam Đảo [35] 

17 Paiwan 38 PAI Đài Loan Nam Đảo [35] 

18 Atayal 50 ATA Đài Loan Nam Đảo [35] 

19 Bunun 24 BUN Đài Loan Nam Đảo [35] 

20 Brunei 50 Brunei Brunei Nam Đảo [36] 

21 Marquesan 78 MAR Marquesans Nam Đảo [37] 

Với phương pháp dựa trên khoảng cách di truyền, giá trị khoảng cách di 

truyền đôi một được tính toán bằng phần mềm Arlequin và được trực quan hóa 

bằng gói ggplot2 của phần mềm R [38]. Sau đó, ma trận được vẽ theo hai chiều 

sử dụng phương pháp phân tích thành phần chính PCA và trực quan hóa bằng 

gói FactoMineR của phần mềm R [39].  

2.2.2.2. Phân tích cấu trúc quần thể 

Với phương pháp dựa trên mô hình, nghiên cứu sử dụng phương pháp 

phân nhóm Bayes bằng phần mềm STRUCTURE v2.3.4 với mô hình quần thể 

ADMIXTURE. Các quần thể tham chiếu được liệt kê tại bảng 2.1. Để ước tính 

giá trị K, 10 lần lặp lại của K từ 1 đến 10 đã được thực hiện với 10.000 bước 

Markov Chain Monte Carlo (MCMC) cho mỗi lần chạy. Thông thường, 

STRUCTURE chỉ sử dụng duy nhất dữ liệu di truyền để đánh giá quần thể. Tuy 

nhiên, trong nhiều trường hợp, có tín hiệu thường quá yếu để mô hình tiêu 
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chuẩn của STRUCTURE có thể phát hiện cấu trúc. Để cải thiện hiệu suất, 

Hubisz đã phát triển các mô hình mới sử dụng thông tin vị trí để hỗ trợ phân 

nhóm. Các mô hình mới có thể cung cấp suy luận chính xác về cấu trúc quần 

thể và tổ tiên của từng cá nhân trong các tập dữ liệu với tín hiệu yếu. Cơ sở lý 

luận của mô hình này như sau: Thông thường, STRUCTURE giả định rằng tất 

cả các phân vùng của các cá nhân đều có khả năng tiên nghiệm gần như bằng 

nhau. Vì có vô số các phân vùng có thể có nên cần dữ liệu có hàm lượng thông 

tin cao để phân tích có ý nghĩa. Ngược lại, các mô hình LOCPRIOR cho rằng 

trong thực tế các cá nhân từ cùng một địa điểm lấy mẫu thường đến từ cùng 

một quần thể. Do đó, các mô hình LOCPRIOR được thiết lập để hy vọng rằng 

các vị trí lấy mẫu có thể cung cấp thông tin về tổ tiên. Một số ưu điểm khác của 

mô hình LOCPRIOR là (i) chúng không có xu hướng tìm cấu trúc khi không 

có cấu trúc nào; (ii) phần mềm có thể bỏ qua thông tin lấy mẫu khi tổ tiên của 

các cá nhân không tương quan với các địa điểm lấy mẫu; và (iii) các mô hình 

cũ và mới về cơ bản đưa ra các câu trả lời giống nhau khi tín hiệu về cấu trúc 

dân số rất mạnh [40]. STRUCTURE HARVESTER được sử dụng để xác định 

giá trị K tối ưu. Kết quả phân tích Structure sau đó được biểu diễn bằng phần 

mềm  CLUMPAK [41] 

2.2.3. Xây dựng cây phân loại bằng phương pháp Neighbor-joining 

Trong phân tích mối quan hệ di truyền của quần thể người Ê Đê với các 

quần thể khác, cây phân loại Neighbor-joining (NJ) dựa trên chỉ số khoảng cách 

di truyền Nei [42] được xây dựng sử dụng phần mềm POPTREEv2 và được 

trực quan bằng phần mềm FIGTREEv1.4.4. Cây phân loại đầu tiên được xây 

dựng với các quần thể thuộc 5 ngữ hệ có ở Việt Nam, gồm: 

- Ngữ hệ Nam Đảo: Ami (AMI), Atayal (ATA), Bunun (BUN), Paiwan (PAI) 

[35], Samoa (SAM), Bali (BAL), Java (JAV) [43], Philippines (PHI) [44], 

Malaysian Malay (MAL) [45], Madagascar (MAD), Tonga (TON) [46], 

Marquesan (MAR) [37], Brunei  (BRU)[36]. 

- Ngữ hệ Hán – Tạng: Tibetan (TIB), Nu (NU), Hán (HAN), Yi (YI) 

- Ngữ hệ H’ Mông – Dao: H’ Mông [47], Dao [47] 

- Ngữ hệ Thái – Kadai: Bố Y- Hà Giang (BY-HG), Bố Y – Lào Cai (BY-LC), 
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BlackTai (BT), Thái (THA) [47], Tày (TAY) [47], Nùng (NUNG) [47]. 

- Ngữ hệ Nam Á: Laotian (LAT), LaoIsan(LAO), Khmer – Việt Nam (KHM-

VN) [47], Kinh (KINH). 

Sau đó, để đánh giá mối quan hệ giữa các nhóm Nam Đảo, cây phân loại 

thứ hai được xây dựng cho phân tích mối quan hệ giữa quần thể nghiên cứu với 

13 quần thể Nam Đảo như trên. 
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Chương 3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

3.1. Phân tích cấu trúc di truyền dựa trên hai hệ dòng của quần thể người Ê Đê 

Theo các nhà dân tộc học, tuy đồng bào Ê Đê sinh sống tại Việt nam có 

khoảng 102 dòng họ khác nhau nhưng các dòng họ này đều được hình thành từ 

hai hệ dòng gốc là Nie và Mlo. Theo nguyên tắc phát triển dòng họ, các họ mới 

được tiếp nối trên cơ sở hai hệ dòng này. Tuy nhiên, trong thực tế, quá trình 

phát triển các dòng họ mới cũng như mối quan hệ giữa hệ dòng với các dòng 

họ, các chi họ là rất phức tạp. Có thể nói, sự phát triển dòng họ với người Ê Đê 

không đơn thuần là “sự tiếp nối” mà còn là “sự tạo mới” và chúng thường gắn 

liền với sự phát triển buôn làng. Việc xác định thuộc hệ dòng sẽ ảnh hưởng đến 

hôn nhân của các cá thể thuộc chi họ đấy, vì theo luật tục của người Ê Đê, hôn 

nhân cùng hệ dòng bị cấm tuyệt đối. Trước đây, luật tục này được tuân thủ một 

cách ngặt nghèo khi hôn nhân giữa những người cùng dòng họ nhưng không có 

quan hệ huyết thống cũng bị cấm. Trong từng buôn làng - đơn vị xã hội cơ bản 

và duy nhất của người Ê Đê cũng sẽ có các chi, họ thuộc cả hai dòng họ với 

một chi họ là hạt nhân. Tuy nhiên, sau 1975, với các chính sách về phát triển 

kinh tế và xu hướng toàn cầu hóa, buôn làng cổ truyền Tây Nguyên có xu hướng 

mở hơn với nhiều thay đổi, đặc biệt là trong quan điểm về hôn nhân giữa các 

dòng họ. Sự phân biệt giữa các nhóm Ê Đê dần trở nên mờ nhạt và ý thức coi 

mình là dân tộc Ê Đê nói chung trở nên phổ biến. Ngoài ra, việc kết hôn với 

các nhóm dân tộc khác cũng trở nên phổ biến hơn. Do đó, ảnh hưởng của quan 

điểm duy trì kết nối giữa hai hệ dòng có thể bị suy giảm. Xuất phát từ cơ sở 

trên, nghiên cứu này sử dụng quy tắc phân chia dòng họ của người Ê Đê để 

đánh giá mối tương quan giữa dòng họ và cấu trúc di truyền của quần thể người, 

quần thể nghiên cứu được phân chia theo hai hệ dòng lớn là Mlo và Nie dựa 

trên tên họ của người cho mẫu ký hiệu lần lượt là Nie và Mlo. Các họ được 

phân chia dựa trên nghiên cứu về mặt xã hội học trước đó [3–5].  

3.1.1. Phân tích chỉ số khoảng cách di truyền Fst 

Dữ liệu của 20 quần thể tham chiếu được sử dụng trong phân tích (Xem 

bảng 2.1). Trong tổng 231 giá trị Fst thu được, có 219 giá trị (94.8%) có ý nghĩ 
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thống kê và 12 giá trị (5.2%) không có ý nghĩa thống kê (p>0.05). Nhìn chung, 

phần lớn các quần thể đều có khác biệt di truyền không lớn (Fst <0.001) (Phụ 

lục 1). Hình 3.1 là biểu đồ heatmap giá trị khoảng cách di truyền Fst được tính 

toán theo cặp đôi một giữa các quần thể bằng phần mềm Arlequin. Trong đó, 

giá trị Fst càng thấp thì màu xanh dương biểu hiện càng đậm, tức hai quần thể 

càng gần gũi về mặt di truyền. Ngược lại, giá trị Fst càng cao thì màu xanh 

dương biểu hiện càng nhạt, tức hai quần thể xa nhau về mặt di truyền. Trong 

đó, hai quần thể nghiên cứu Nie và Mlo cho thấy khoảng cách gần gũi về mặt 

di truyền với nhau và với các quần thể cùng khu vực như Bố Y_Hà Giang, Bố 

Y _ Lào Cai, LI, BT, LaoIsan, LUE, Laotian, Kinh, Mon, Khmer (được biểu 

hiện bằng màu xanh đậm). Kết quả này cho thấy khoảng cách di truyền giữa 

các quần thể bị ảnh hưởng lớn bởi vị trí địa lý. Nhận định này có thể giải thích 

dễ dàng bởi sự cách biệt về khoảng cách địa lý có thể cô lập một quần thể sinh 

học, như các quần thể sinh vật trên đảo, dẫn đến hạn chế khả năng ngẫu phối. 

Ngược lại, các quần thể sinh sống gần nhau có xu hướng ngẫu phối tự do trong 

tự nhiên. Đối với quần thể người, các sự kiện di nhập dân diễn ra phổ biến, nhất 

là ở các vùng địa lý thuận lợi, dẫn đến vốn gen giữa các nhóm người dễ dàng 

pha trộn vào nhau.  

Mặt khác, các quần thể thuộc cùng ngữ hệ Nam Đảo như nhóm quần thể 

thu mẫu ở Đài Loan (Ami, Atayal, Paiwan, Bunun), quần thể Brunei, quần thể 

Marquesan hay hai nhóm quần thể nghiên cứu Nie và Mlo cho thấy sự khác 

biệt di truyền lớn hơn với nhóm các quần thể có vị trí địa lý gần nhau. Cụ thể, 

có những quần thể cho thấy sự khác biệt rõ ràng về mặt di truyền rõ ràng với 

các quần thể khác như quần thể Marquesan hay quần thể Atayal (biểu hiện bằng 

màu xanh nhạt). 
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3.1.2. Kết quả phân tích thành phần chính 

Bảng giá trị khoảng cách di truyền của 20 quần thể được sử dụng cho 

phân tích thành phần chính (PCA). Đầu tiên, lượng biến thiên được biểu hiện 

bởi mỗi chiều (thành phần chính) được kiểm tra (Hình 3.2). Trong đó, các thành 

phần chính đầu tiên cho thấy lượng biến thiến biểu hiện lớn nhất. Cụ thể, hai 

thành phần chính đầu tiên biểu hiện lên đến 82,9%, một giá trị biểu hiện tương 

đối cao. Không có một quy định nào về giá trị chấp nhận được của tỷ lệ biểu 

hiện của các thành phần chính, tuy nhiên thông thường tỉ lệ biểu hiện của ba 

thành phần chính đầu lên tới 70% được coi là chấp nhận được. 

 

Hình 3. 2. Biểu đồ scree trực quan tỉ lệ các thành phần chính 

Hình 3.3 là kết quả biểu hiện chất lượng biểu diễn của các biến trên sơ 

đồ nhân tố, còn được gọi là cos2 (cosin bình phương, tọa độ bình phương). Giá 

trị cos2 phản ánh khả năng đại diện cho các biến của các thành phần chính. 

Trong đó, khả năng đại diện càng tốt thì màu nâu sẽ càng đậm và ngược lại. 

Như có thể thấy trên hình, hầu hết các mẫu đều có vòng tròn màu nâu đậm với 

hai thành phần chính đầu tiên. Điều này phản ánh khả năng đại diện tốt của hai 

thành phần chính đầu cho các mẫu. 
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Hình 3. 3. Chất lượng biểu diễn của các biến trên sơ đồ nhân tố (cos2) 
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Hình 3.4 là kết quả phân tích PCA của hai quần thể nghiên cứu và 20 

quần thể tham chiếu. Nhìn chung, phân tích PCA không cho thấy một phân cụm 

cụ thể nào. Tuy nhiên, có thể thấy, hai nhóm quần thể nghiên cứu Nie và Mlo 

nằm gần nhau và gần các nhóm quần thể ở cùng khu vực địa lý như Việt Nam, 

Lào, Thái Lan và Trung Quốc (trừ TIB và NU) ở khu vực bên trái của biểu đồ. 

Điều này cho thấy sự ảnh hưởng của khoảng cách di truyền đến mối quan hệ di 

truyền giữa các quần thể. Ngược lại, phân tích chưa quan sát được mối liên hệ 

giữa khoảng cách di truyền và ngữ hệ giữa các quần thể. Ví dụ như ở quần thể 

Nam Đảo, các quần thể (biểu hiện với màu xanh dương) nằm rải rác khắp bản 

đồ ở các góc phần tư khác nhau. Đặc biệt quần thể MAR nằm cách biệt hẳn với 

các nhóm ở rìa bản đồ cho thấy sự khác biệt về di truyền với các nhóm quần 

thể khác. 

 

Hình 3. 4. Kết quả phân tích PCA hai nhóm Nie và Mlo với hai thành phần 

chính đầu tiên 

Màu đỏ: nhóm ngữ hệ Hán – Tạng. Màu xanh nước biển: nhóm ngữ hệ 

Nam Đảo. Màu xanh lá: nhóm ngữ hệ Nam Á. Màu tím: nhóm ngữ hệ Thái - 

Kadai 
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3.1.3. Phân nhóm quần thể bằng STRUCTURE 

Để ước tính cấu trúc quần thể, phương pháp phân cụm Bayesian được 

triển khai với phần mềm STRUCTURE. Do giá trị Fst trung bình thấp (0,0188), 

mô hình LOCPRIOR được sử dụng để bổ sung thông tin về vị trí lấy mẫu [48]. 

Phương pháp này trước đây được báo cáo là hiệu quả cho các nhóm quần thể ít 

khác biệt. Dựa trên giá trị trung bình của xác suất của giá trị L(K), giá trị K = 

5 được xác dịnh là tối ưu (Hình 3.5). 

 

Hình 3. 5. Kết quả trung bình giá trị L(K) với 10 lần lặp lại K 

Kết quả của STRUCTURE cũng ủng hộ về tính khác biệt của các quần 

thể thuộc ngữ hệ Nam Đảo cũng như tính đồng nhất về di truyền của hai nhóm 

Ê Đê (Hình 3.6). Ở K=5, có một thành phần di truyền chung được biểu thị bằng 

cụm xanh nước biển ở các quần thể thu mẫu ở Việt Nam, Lào và Thái Lan. Cụm 

này xuất hiện với tỷ lệ cao hơn ở hai nhóm Ê Đê và thấp hơn ở các nhóm Đông 

Nam Á khác. Ngoài ra, hai quần thể BRU và KHMER chỉ đặc trưng với hai cụm 

xanh lá và xanh nước biển. Các nhóm quần thể Trung Quốc như TIB, NU, HAN 

và YI đặc trưng bởi cụm màu tím hồng.  
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 A. 

 B. 

Hình 3. 6. Kết quả biểu hiện cho A. K từ 1 đến 10, B. K=5 

Mỗi cá thể được đại diện bởi một cột duy nhất và chia thành các phân đoạn 

có kích thước và màu sắc tương ứng với tỷ lệ của một cụm cụ thể. Các quần thể 

được phân cách bằng các vạch đen 
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Các quần thể Đài Loan nói tiếng Nam Đảo cũng cho thấy sự khác biệt di 

truyền tương đối rõ ràng giữa họ với các quần thể khác. Với tỷ lệ cụm vàng 

cam hoặc tím cao vượt trội đã phản ánh sự khác biệt di truyền giữa nhóm này 

với các quần thể khác. Không chỉ vậy, dù cùng được coi là nhóm người Nam 

Đảo gốc, hai nhóm Ami, Paiwan và Atayal, Bunun cho thấy sự khác biệt về 

mặt di truyền với cụm màu vàng cam chiếm ưu thế ở nhóm Ami, Paiwan và 

cụm màu tím chiếm ưu thế ở nhóm Atayal, Bunun. 

 Với hai nhóm Nie và Mlo thuộc quần thể người Ê Đê, họ có cấu trúc di 

truyền tương đồng nhau với cụm màu xanh dương đặc trưng chiếm tới 80% và 

sự hòa trộn theo tỷ lệ từ cao đến thấp của các cụm màu vàng cam, màu tím 

hồng, màu xanh lá và màu tím đậm. Như vậy, có thể nói hai quần thể này bị 

ảnh hưởng về mặt di truyền bởi nhóm Ami, Paiwan nhiều hơn là nhóm Atayal 

và Bunun. Hai nhóm này Nie và Mlo cũng cho thấy sự pha trộn với nguồn gen 

mà chiếm đa số trong nhóm Sino-Tibetan (màu tím hồng và màu cam). 

Sự tương đồng về mặt di truyền của hai nhóm Nie và Mlo có thể được 

giải thích bởi văn hóa và tục lệ của người Ê Đê. Theo quan niệm truyền thống, 

người Ê Đê cho rằng việc kết hôn đồng tộc là loạn luân và sẽ khiến cho các vị 

thần nổi giận, ảnh hưởng đến cả buôn làng. Tính chặt chẽ của luật cấm hôn 

nhân dòng ngoài còn được thể hiện ở việc cấm những người cùng họ dù không 

có quan hệ huyết thống. Người Ê Đê cũng có ý thức cao về vấn đề dòng họ và 

hệ dòng của mình. Thông tin về dòng tộc sẽ được người thế hệ trước truyền lại 

cho thế hệ sau [3]. Do đó, hai nhóm Nie và Mlo thường xuyên có sự trao đổi 

về mặt di truyền. Điều này dẫn đến sự tương đồng về mặt di truyền của hai 

nhóm này.  

3.2. Phân tích cấu trúc di truyền theo khu vực phân bố của quần thể người 

Ê Đê 

Dựa trên địa bàn cư trú, người Ê Đê được phân biệt thành các nhóm với 

tập tục, ngôn ngữ, tín ngưỡng và có thể là cả sự phân biệt về mặt di truyền. 

Quần thể người Ê Đê được chia thành 4 quần thể dựa theo 4 khu vực là khu vực 
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trung tâm (EDE1), các huyện giáp Gia Lai (EDE2), các huyện giáp  Đăk Nông 

(EDE3) và các huyện giáp Khánh Hòa (Bảng 3.1).  

Bảng 3. 1. Bốn nhóm người Ê Đê được chia theo địa bàn cư trú 

KH Vị trí Huyện thành phần 

EDE1 Trung tâm Cư M’gar, Krông Bưk, thị xã Buôn Hồ,  Krông 

Pắc, Cư Kuin 

EDE2 Giáp Gia Lai Ea H'leo, Ea Kar, Ea Súp, Krông Năng 

EDE3 Giáp Đăk Nông Thành phố Buôn Ma Thuột, Krông Ana, Buôn 

Đôn 

EDE4 Giáp Khánh Hòa Krông Bông, M'Drắk 

3.2.1. Phân tích chỉ số khoảng cách di truyền Fst 

Tương tự như phân tích dựa trên hệ dòng, 20 quần thể tham chiếu được 

sử dụng trong phân tích. Trong tổng 276 giá trị Fst thu được, có 258 giá trị 

(93.47%) có ý nghĩ thống kê  và 12 giá trị (6.43%) không có ý nghĩa thống kê 

(p>0.05) (Phụ lục 2). Trong đó, phần lớn các quần thể đều có khác biệt di truyền 

không lớn (Fst <0.001). Hình 3.7 là bản đồ heatmap giá trị Fst đôi một của các 

quần thể. Trong đó, giá trị Fst càng thấp thì màu xanh dương biểu hiện càng 

đậm, tức hai quần thể càng gần gũi về mặt di truyền. Ngược lại, giá trị Fst càng 

cao thì màu xanh dương biểu hiện càng nhạt, tức hai quần thể xa nhau về mặt 

di truyền. Nhìn chung, các quần thể có vị trí địa lý gần nhau sẽ gần gũi hơn về 

mặt di truyền, ví dụ như nhóm các quần thể thu mẫu ở Đông Nam Á cho màu 

xanh dương đậm hơn. Ngược lại, các nhóm quần thể Marquesan hay quần thể 

Atayal với màu xanh nhạt phản ánh sự khác biệt về mặt di truyền với các quần 

thể khác. Bốn nhóm quần thể Ê Đê cho thấy sự gần gũi di truyền với nhau và 

với các nhóm quần thể cùng khu vực Đông Nam Á khác. Một điều khá thú vị 

là quần thể EDE4 phân tách với 3 quần thể còn lại với khoảng cách di truyền.  

lần lượt là 0.00275, 0.00348, 0.0044. Ba quần thể còn lại đều cho giá trị Fst 

theo từng cặp không có ý nghĩa thống kê (giá trị p>0.05) (Phụ lục 2) 
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3.2.2. Kết quả phân tích thành phần chính 

Bảng giá trị khoảng cách di truyền của 24 quần thể được sử dụng cho 

phân tích thành phần chính. Yếu tố đầu tiên cần được đánh giá là phần trăm 

biến thiên của các thành phần chính. Giá trị này càng cao tức khả năng biểu 

hiện của các thành phần chính càng tốt. Thành phần chính đầu tiên sẽ giải thích 

được nhiều phần trăm biến thiên nhất, sau đó giảm đều ở các thành phần chính 

tiếp theo. Thông thường, hai thành phần chính được lựa chọn để biểu hiện các 

mẫu nên có tổng phần trăm biến thiên biểu hiện cao hơn 70%.  

 

Hình 3. 8. Biểu đồ scree trực quan tỉ lệ các thành phần chính 

Hình 3.8 là biểu đồ trực quan tỉ lệ biến thiên được giải thích của các 

thành phần chính. Trong đó, các thành phần chính đầu tiên có khả năng biểu 

hiện tương đối tốt, với các giá trị biểu hiện của các chiều lần lượt là chiều 1 

(69.6%), chiều 2 (13.1%), chiều 3 (6.1%), chiều 4 (4.7%) và chiều 5 (2.3%). 

Hai chiều đầu tiên được lựa chọn để biểu hiện mẫu do chúng có tổng phần trăm 

biến thiên được biểu hiện cao nhất (82.7%). 
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Hình 3. 9. Chất lượng biểu diễn của các biến trên sơ đồ nhân tố (cos2) 



35 

Một yếu tố khác cần được đánh giá là chất lượng biểu diễn của các biến 

trên sơ đồ nhân tố. Yếu tố này được phản ánh qua giá trị cos2 với khả năng đại 

diện càng tốt thì tương ứng với vòng tròn nâu càng đậm và ngược lại. Hình 3.8 

cho thấy hầu hết các mẫu đều có vòng tròn màu nâu đậm với hai thành phần 

chính đầu tiên. Điều này phản ánh khả năng đại diện tốt của hai thành phần 

chính đầu cho các mẫu. 

Hình 3. 10. Phân tích PCA của 4 nhóm EDE1, EDE2, EDE3 và EDE4 với hai 

thành phần chính đầu 

Màu đỏ: nhóm ngữ hệ Hán – Tạng. Màu xanh nước biển: nhóm ngữ hệ Nam 

Đảo. Màu xanh lá: nhóm ngữ hệ Nam Á. Màu tím: nhóm ngữ hệ Thái - Kadai 

Nhìn chung, phân tích PCA không cho thấy một phân cụm cụ thể nào. 

Tương tự như kết quả phân tích giá trị Fst đôi một, các nhóm quần thể thu mẫu 

ở khu vực Đông Nam Á và Trung Quốc nằm tụ lại về một khu (trừ TIB và NU), 

cho thấy sự gần gũi về mặt di truyền giữa các nhóm này. Ngược lại, các quần 

thể thuộc ngữ hệ Nam Đảo phân bố nằm rải rác khắp bản đồ ở các góc phần tư 

khác nhau. Đặc biệt quần thể MAR nằm cách biệt hẳn với các nhóm ở rìa bản 

đồ cho thấy sự khác biệt về di truyền với các nhóm quần thể khác. Tập trung 

vào bốn nhóm quần thể EDE1, EDE2, EDE3 và EDE4, ta có thể thấy cả bốn 
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nhóm nằm gần nhau và nằm trên một góc phần tư trên cùng bên trái. Đây cũng 

là vị trí tập trung của các quần thể thuộc khu vực Đông Nam Á và Trung Quốc. 

3.2.3. Phân nhóm quần thể bằng STRUCTURE 

Để ước tính cấu trúc quần thể, phương pháp phân cụm Bayesian được 

triển khai với phần mềm STRUCTURE. Do giá trị Fst trung bình thấp (0,0188), 

mô hình LOCPRIOR được sử dụng để bổ sung thông tin về vị trí lấy mẫu. Giá 

trị L(K) đạt giá trị lớn nhất tại K = 6, phản ánh 6 quần thể con là giá trị quần 

thể con tối ưu (Hình 3.10).  

 

Hình 3. 11. Giá trị trung bình L(K) với 10 lần lặp lại của K 
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Hình 3. 12. Kết quả biểu hiện cho A.K từ 1 đến 10 và B. K=5 

Mỗi cá thể được đại diện bởi một cột duy nhất và chia thành các phân đoạn 

có kích thước và màu sắc tương ứng với tỷ lệ của một cụm cụ thể. Các quần thể 

được phân cách bằng các vạch đen 
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Kết quả của STRUCTURE cũng ủng hộ về tính khác biệt của các quần 

thể thuộc ngữ hệ Nam Đảo cũng như cho thấy sự khác biệt nhỏ về di truyền của 

bốn nhóm Ê Đê (Hình 3.11). Ở K=6, cụm màu xanh nước biển xuât hiện ở hầu 

hết các quần thể, trong đó chiểm tỷ trọng cao ở nhóm Ê Đê (~70%), tiếp đến là 

nhóm quần thể Đông Nam Á (10-30%) và thấp nhất ở nhóm quần thể Trung 

Quốc và Nam Đảo. Nhóm quần thể Nam Đảo cho thấy sự phân tách rõ rệt về 

mặt di truyền với cụm màu vàng cam (biểu hiện cao ở quần thể Ami và Paiwan) 

và cụm màu tím đậm (biểu hiện cao ở quần thể Atayal và Bunun). Cụm màu 

hồng đậm chiếm tỉ lệ cao ở các quần thể Trung Quốc và phân bố rải rác ở các 

nhóm quần thể khác.  

Với bốn nhóm người Ê Đê, tuy rằng các quần thể này có cấu trúc di 

truyền tương tự nhau với cụm màu xanh dương chiếm ưu thế nhưng ta vẫn có 

thể quan sát được sự khác biệt  về tỉ lệ giữa các nhóm. Ở quần thể EDE1 và 

EDE2 xuất hiện tỉ lệ nhỏ của cụm màu hồng nhạt trong khi hai quần thể còn lại 

gần như không có. Một điều khá thú vị ở quần thể EDE2 là nhóm có tỷ lệ cụm 

xanh nước biển thấp nhất và tỉ lệ cụm màu cam cao nhất so với 3 nhóm còn lại. 

Cụm này được quan sát nhiều ở nhóm quần thể Ami và Paiwan. Đây là kết quả 

đáng chú ý, phân tích mtDNA và SNPs cho thấy nhóm Ami còn lưu giữ nguồn 

gen từ nhóm săn bắt hái lượm bản địa tại khu vực Đông Nam Á-Thái Bình 

Dương. Do đó, có thể nhóm EDE2 vẫn còn giữ nguồn gen này trong hệ gen của 

mình. Tuy nhiên, cần có thêm nghiên cứu mở rộng trên hệ gen để có thể khẳng 

định thêm về quan sát này. Ngoài ra, ở quần thể này gần như không xuất hiện 

cụm màu tím, đặc trưng bởi nhóm Atayal và Bunun. Tương tự, ở quần thể EDE4 

cũng cho thấy tỷ lệ rất nhỏ của cụm màu tím. Mặt khác hai nhóm EDE1 và 

EDE3 cho thấy tỷ lệ hai cụm vàng cam và tím đậm tương đương nhau. 

3.2.4. Phân tích kết quả xây dựng cây phân loại  

Trong tiến trình lịch sử cũng như hướng di cư của quần thể gốc ở Đài 

Loan, sự xuất hiện của các quần thể như Philippine và Indonesia đóng vai trò 

quan trọng trong sự hình thành và phát triển quần thể người Ê Đê. Ngoài ra, 

các nhóm quần thể trong nước cũng có thể ảnh hưởng đến sự phát triển của 

quần thể này. Tuy nhiên, do không có dữ liệu kiểu gen locus STR của nhiều 
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quần thể Nam Đảo như Philippine, Indonesia hay các quần thể ở Việt Nam như 

Khmer, H’mong, Thái, Tày nên không thể phân tích hay so sánh sâu hơn về 

mối quan hệ giữa họ và quần thể người Ê Đê. Phương pháp dựng cây phân loại 

Neighbor-joining dựa trên chỉ số khoảng cách di truyền Nei [42] được lựa chọn 

để đánh giá mối quan hệ của quần thể nghiên cứu với nhiều quần thể khác do 

dữ liệu đầu vào chỉ yêu cầu bảng tần số alen.  

 

Hình 3. 13. Cây phân loại của quần thể nghiên cứu với các quần thể thuộc 5 

ngữ hệ 

Với cây phân loại đầu tiên, quần thể nghiên cứu được so sánh với các 

nhóm quần thể thuộc 5 ngữ hệ chính ở Việt Nam là Nam Đảo, Nam Á, Hmong 

– Dao, Thái – Kadai và Hán Tạng. Các nhóm quần thể ở Đông Á và Đông Nam 

Á cùng thuộc một nhánh lớn với đủ cả 5 ngữ hệ. Trong những nghiên cứu trước, 

các quần thể ở hai khu vực này đã cho thấy sự gần gũi về mặt di truyền [49]. 

Trong đó, ba nhóm Thái Kadai, Nam Á và Nam Đảo ở Đông Nam Á (trừ 

Philippine) phân thành một nhánh do có sự trao đổi nguồn gen trong quá khứ, 

như đã quan sát được trong nghiên cứu của McColl và cộng sự, 2018 [50]. Mặt 
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khác, nhóm quần thể Nam Đảo hiện đang phân tách thành hai nhóm khác nhau 

với nhóm quần thể ở Đài Loan và Polynesia thuộc cùng một nhánh. Điều này 

cho thấy mặc dù bị ảnh hưởng của vị trí địa lý, giữa các nhóm Nam Đảo vẫn 

cho thấy sự liên kết về di truyền. 

 

Hình 3. 14. Cây Neighbor-Joining của quần thể nghiên cứu với các quần thể 

thuộc Nam Đảo 

Để quan sát rõ hơn mối quan hệ di truyền giữa các quần thể thuộc ngữ 

hệ Nam Đảo, cây phân loại gồm 4 nhóm Ê Đê và 13 quần thể thuộc ngữ hệ này 

được xây dựng. Các quần thể Nam Đảo ở khu vực Polynesia gồm Madagascar, 

Tonga, Samoa, Marquesan nằm phân tách hẳn với các quần thể khác với chỉ số 

bootstrap là 96.7%. Quan sát này đã được thấy ở nhiều nghiên cứu trước đó 
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[37, 46]. Các nhóm quần thể Nam Đảo ở châu Á chia thành hai nhóm lớn là 

nhóm quần thể Đài Loan, Philippine và các nhóm quần thể khác ở Đông Nam 

Á, bao gồm cả bốn nhóm Ê Đê. Nhiều nghiên cứu dựa trên các dữ liệu phân tử 

khác nhau đã chỉ ra rằng quần thể ở Philippine có sự kế thừa về mặt di truyền 

của nhóm quần thể gốc Nam Đảo ở Đài Loan, ngược lại với các nhóm quần thể 

Nam Đảo ở Đông Nam Á thì chủ yếu sự kế thừa về ngôn ngữ [51]. Mặt khác, 

cả bốn nhóm Ê Đê thể hiện mối quan hệ di truyền gần gũi hơn với người 

Malaysia và Indonesia, phản ánh mối liên hệ địa lý và lịch sử [52] tương tự với 

phân tích của Pham và cộng sự (2022) [27]. 
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KẾT LUẬN VÀ KIẾN NGHỊ 

1. KẾT LUẬN 

Hai nhóm Nie và Mlo đồng nhất về mặt di truyền với sự pha trộn về 

nguồn gen của các nhóm khác nhau. Hai nhóm quần thể này gần gũi với nhóm 

quần thể ở Đông Nam Á hơn là nhóm quần thể cùng ngữ hệ Nam Đảo. Điều 

này cho thấy hệ dòng không có ảnh hưởng đến cấu trúc di truyền của quần thể 

người Ê Đê. 

 Mặt khác, bốn nhóm EDE1, EDE2, EDE3 và EDE4 tuy tương đồng về 

cấu trúc di truyền nhưng vẫn quan sát được sự khác biệt nhỏ giữa các nhóm. 

Kết quả này cho thấy ảnh hưởng của vị trí địa lý đến cấu trúc di truyền của quần 

thể người. Ngoài ra, bốn nhóm quần thể người Ê Đê phân nhánh với nhóm Nam 

Đảo ở Malaysia và Indonesia, cho thấy mối quan hệ di truyền gần gũi với hai 

nhóm này. 

2. KIẾN NGHỊ 

Mở rộng nghiên cứu di truyền của các nhóm dân tộc có sự tương đồng 

về văn hóa, lịch sử hay ngôn ngữ với người Ê Đê như quần thể người Giarai, 

Bana, Cho-ru, Chăm, Mnông,...  Việc phân tích mối tương quan di truyền giữa 

họ có thể bổ sung thêm các bằng chứng về lịch sử phát triển của người Ê Đê. 

Mở rộng nghiên cứu di truyền với các chỉ thị có tính bảo thủ cao như 

mtDNA hay NST Y để phân tích về sự xuất hiện và nguồn gốc của người Ê Đê  

ở Việt Nam. 
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PHỤ LỤC 

Bảng 1: Chỉ số khoảng cách di truyền Fst giữa hai quần thể Nie, Mlo và các quần thể tham chiếu 
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Bảng 2. Chỉ số khoảng cách di truyền Fst giữa bốn quần thể EDE1, EDE2, EDE3, EDE4 và các quần thể tham chiếu 
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