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(Ngày nhận bài: 16-01-2025; Ngày chấp nhận đăng: 20-2-2025) 

Tóm tắt. Chò đen (Parashorea stellata Kunz.) phân bố tự nhiên tại thành phố Huế, là một loài cây thuộc họ 

Dipterocarpaceae, có giá trị kinh tế và bảo tồn cao. Các thông tin sinh học của loài Chò đen đã được mô tả nhưng 

vẫn chưa hoàn thiện. Nghiên cứu này đã thu thập 40 mẫu lá non cây Chò đen tại 5 vùng ở thành phố Huế để 

phân tích đa dạng di truyền dựa trên chỉ thị PCR-ISSR. Kết quả đã khảo sát được 9/15 chỉ thị ISSR có biểu hiện 

trên 100% mẫu nghiên cứu. Chò đen ở đây có mức độ đa dạng di truyền cấp độ quần thể (PPB = 52,3%;                                 

Na = 1,519; Ne = 1,313; h = 0,181; I = 0,270) thấp hơn cấp độ loài (PPB = 100%; Na = 2,000; Ne = 1,5239; h = 0,3404;                  

I = 0,5225). Các quần thể tại các vùng thu mẫu có mức độ đa dạng di truyền thấp hơn toàn thành phố Huế, hệ số 

sai khác di truyền Nei < 0,5 (Gst = 0,2936) và hệ số trao đổi gen lớn hơn 1,0 (Nm = 1,2033). Cây phát sinh di truyền 

chia quần thể Chò đen thành 2 nhóm lớn có khoảng cách di truyền từ 0,79 - 1,0. Đây là dữ liệu khoa học quan 

trọng trong công tác chọn giống nhằm xây dựng các giải pháp bảo tồn và phát triển Chò đen ở thành phố Huế và 

miền Trung Việt Nam. 

Từ khóa: Chò đen, đa dạng di truyền, PCR-ISSR, thành phố Huế 
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Abstract. Parashorea stellata is naturally distributed in Hue City, is a species of the Dipterocarpaceae family, 

and has high economic and conservation value. Biological information on P. stellata has been described, but 

it is still incomplete. This study collected leaf samples from 40 trees in 5 different regions in Hue City to 

analyze genetic diversity based on PCR-ISSR markers. The results showed that 9/15 ISSR markers were 

expressed in 100% of the research samples. The genetic diversity of the P. stellata in Hue City is lower at the 

population level (PPB = 52.3%; Na = 1.519; Ne = 1.313; H = 0.181; I = 0.270) than at the species level (PPB = 

100%; Na = 2.000; Ne = 1.5239; h = 0.3404; I = 0.5225). The populations in the sampling areas have lower 

genetic diversity than the whole province, with the genetic variance coefficient Nei < 0.5 (Gst = 0.2936) and 

the gene exchange coefficient higher than 1.0 (Nm = 1.2033). The phylogenetic tree divides the P. stellata 

population into two large groups with genetic distances from 0.79 - 1.0. The results are important scientific 

data in the work of selecting breeds to build solutions for the conservation and development of P. stellata in 

Hue City and Central Vietnam. 

Keywords: genetic diversity, Hue city, P. stellata, PCR-ISSR 

1  Đặt vấn đề 

Cây Chò đen (Parashorea stellata Kunz.) là một loài thuộc họ Dầu (Dipterocarpaceae), được xác 

định là loài cây bản địa thuộc tập đoàn cây trồng phục hồi rừng ở thành phố Huế (TP Huế) [1–3]. Loài 

Chò đen phân bố tự nhiên ở tiểu vùng sinh thái phía Nam và Tây Nam của TP Huế, được phát hiện 

trong quần thể thực vật thuộc các dãy núi ven biển, bán đảo vùng Bắc Hải Vân huyện Phú Lộc, các 

vùng núi huyện Nam Đông và huyện A Lưới [4]. Gỗ loài Chò đen đang bị khai thác trái phép, quá 

mức trong thời gian qua. Hậu quả là nhiều khu rừng tự nhiên bị tàn phá, suy giảm chất lượng và 

thuộc tính đa dạng sinh học nghiêm trọng dẫn đến nguy cơ bị tuyệt chủng do môi trường bị huỷ hoại 

[5]. Hiện nay đã có nhiều văn bản pháp lý, văn bản khoa học được ban hành nhằm quản lý, bảo tồn 

loài. Loài Chò đen được phân hạng sẽ nguy cấp (VU A1,b,c +2b,c, B1+2a,b,c) [3, 5]. Vì vậy, những 

nghiên cứu về đặc điểm sinh học của loài Chò đen là thông tin quan trọng cho các hoạt động nghiên 

cứu liên quan để phát triển tập đoàn các cây bản địa có giá trị bảo tồn trên nhiều vùng sinh thái của 

TP Huế và miền Trung Việt Nam. 
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Để bảo tồn và phát triển các loài quý hiếm thì cần các nghiên cứu mở rộng quần thể với 

các vấn đề trọng tâm là bảo vệ diện tích rừng tự nhiên, nhân giống và dẫn giống [6]. Trong đó, 

sự đa dạng di truyền của loài đóng vai trò quan trọng liên quan đến quản lý, bảo tồn các quần 

thể [7]. Việc mô tả được phát sinh di truyền quần thể của loài đóng góp thuận lợi cho việc khám 

phá ra sự đa dạng hệ thực vật, cũng như việc lựa chọn các khu vực hoặc loài để ưu tiên trong 

công tác bảo tồn đa dạng sinh học [8]. Những nghiên cứu cho thấy một dấu hiệu di truyền phù 

hợp về tính đa dạng có mức độ biến đổi cao và có thể tạo ra thông tin đa locus từ bộ gen của loài 

[6, 9]. Phân tích lặp lại trình tự đơn giản giữa các gen (ISSR) đã mang lại một số lợi thế như khả 

năng khuếch đại ổn định, phát hiện nhanh và độ phân giải cao [10] nên kỹ thuật này được sử 

dụng rộng rãi trong việc xác định nguồn gen thực vật, phân tích tính đa dạng di truyền và phân 

tích mối quan hệ di truyền [11, 12]. Phân tích ISSR đã được sử dụng rộng rãi để nghiên cứu sự đa 

dạng di truyền của nhiều loại thực vật khác nhau như Morinda officinalis F.C How [13], Coix 

lacrymajobi L [14], Mentha L. [15], Aquilaria sinensis (Lour.) Gilg [16], Prunus L [17], Sapindus L. 

[18], Prunus spinosa L [19], Hopea gregaria [20], Parashorea chinensis [6], Bouea oppsitifolia (Roxb) 

Meisne. [21], Rhdodendron [22], Aquilaria crassna Pierre. [23]. Chính vì vậy, để cung cấp thêm 

những hiểu biết về đa dạng di truyền, xu hướng tiến hóa và phát sinh quần thể, nghiên cứu này đã 

sử dụng kỹ thuật PCR-ISSR để phân tích đa dạng di truyền quần thể Chò đen tại TP Huế, Việt Nam.  

2 Vật liệu và phương pháp nghiên cứu 

2.1 Mẫu vật nghiên cứu 

Mẫu lá non của 40 cá thể Chò đen trưởng thành ở rừng tự nhiên được thu thập để phân 

tích di truyền. Trong đó, 10 mẫu được thu thập tại rừng của Ban quản lý rừng phòng hộ Nam 

Đông (ND01-ND10), 8 mẫu tại rừng của Vườn Quốc gia Bạch Mã (DBM01-DBM08), 8 mẫu tại 

rừng của Ban quản lý rừng phòng hộ Bắc Hải Vân (BHV01-BHV08), 4 mẫu ở rừng cộng đồng 

thôn Paring-Kan Sâm, Hồng Hạ (HH01-HH04), và 10 mẫu ở Ban quản lý rừng phòng hộ A Lưới 

và Khu Dự trữ Thiên nhiên Sao La, A Lưới (AL01-AL10) (Bảng 1).  

Bảng 1. Thông tin mẫu lá loài Chò đen được thu thập phân tích di truyền 

TT Ký hiệu mẫu 
Tọa độ 

TT Ký hiệu mẫu 
Tọa độ 

X Y X Y 

1 ND01 568132 1787319 21 BHV03 542928 1792846 

2 ND02 567879 1786980 22 BHV04 542935 1792865 

3 ND03 568779 1789217 23 BHV05 542924 1791892 

4 ND04 568770 1789231 24 BHV06 543041 1792066 

5 ND05 568782 1789237 25 BHV07 543182 1792865 

6 ND06 563662 1787042 26 BHV08 543011 1792845 

7 ND07 563604 1787090 27 HH01 456889 1799361 
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TT Ký hiệu mẫu 
Tọa độ 

TT Ký hiệu mẫu 
Tọa độ 

X Y X Y 

8 ND08 563299 1786913 28 HH02 457627 1798742 

9 ND09 563303 1786900 29 HH03 457755 1799073 

10 ND10 563280 1786838 30 HH04 456715 1793172 

11 DBM01 511579 1793625 31 AL01 471524 1778136 

12 DBM02 511412 1794005 32 AL02 471545 1778068 

13 DBM03 511324 1794316 33 AL03 471540 1778055 

14 DBM04 510165 1791772 34 AL04 471471 1778055 

15 DBM05 510176 1791752 35 AL05 470270 1779492 

16 DBM06 510180 1791740 36 AL06 470323 1779512 

17 DBM07 510260 1791792 37 AL07 467823 1780278 

18 DBM08 510202 1791783 38 AL08 470354 1779542 

19 BHV01 542950 1792868 39 AL09 551026 1779521 

20 BHV02 542949 1792866 40 AL10 550953 1779624 

2.2 Phương pháp tách chiết và tinh sạch DNA tổng số 

DNA tổng số được tách chiết từ lá cây Chò đen theo phương pháp CTAB [24]. Trình tự 

phân tích gồm các bước như sau: 100 mg lá Chò đen tươi được đông khô bằng Nito lỏng và 

nghiền thành bột mịn. Quá trình phân giải mẫu, loại bỏ các tạp chất và kết tủa DNA tổng số được 

thực hiện theo hướng dẫn của bộ kit FastPure Plant DNA Isolation Mini Kit (Vazyme). Chất lượng 

của DNA tổng số được kiểm tra bằng phương pháp điện di trên gel agarose 2% và chụp ảnh bằng 

hệ thống đèn UV. Nồng độ của DNA tổng số được xác định trên máy NanoDrop ND-1000 

(Thermo, Mỹ). Dung dịch DNA tổng số được bảo quản ở -20oC để sử dụng cho các phản ứng 

PCR-ISSR. 

2.3 Phương pháp khuếch đại phản ứng PCR-ISSR 

Phản ứng PCR-ISSR được thực hiện theo mô tả của Pal, Munankarmi và cs. [25–26] với 15 

mồi ISSR đã được sử dụng để khảo sát sự đa hình trong đánh giá đa dạng di truyền loài Chò đen 

ở TP Huế (Bảng 2). Phản ứng PCR được thực hiện trong thể tích 25 µL chứa 2,5 mM MgCl2, 0,5 

mM dNTP hỗn hợp, 0,2 µL (5 unit/µL Taq DNA polymerase (PCR Master Mix 2×, Fermentas, 

Đức)), 10 pmol mồi 25 đến 30 ng DNA tổng số. Quy trình khuếch đại PCR bao gồm: biến tính                  

94 °C /4 phút; 40 chu kỳ: 94 °C /1 phút, 37 °C /1 phút, 72 °C /2 phút và cuối cùng là 72 °C /7 phút. 

Sản phẩm PCR-ISSR của mỗi mồi được điện di trên agarose gel 2% và nhuộm bằng Gelred. Hình 

ảnh điện di được thu nhận bằng hệ thống Gel Documentation và phân tích bằng chương trình 

Quantity One (Bio-rad, Mỹ). 
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Bảng 2. Trình tự các mồi dùng PCR-ISSR sử dụng để sàng lọc 

STT Tên mồi khảo sát Trình tự 5’→ 3’ 
Mồi biểu hiện 

đa hình 
Nguồn 

1 UBC#807 AGAGAGAGAGAGAGAGT × 

Pal và cs. [25] 

2 UBC#808 AGAGAGAGAGAGAGAGG × 

3 UBC#810 GAGAGAGAGAGAGAGAT  

4 UBC#811 GAGAGAGAGAGAGAGAC × 

5 UBC#812 GAGAGAGAGAGAGAGAA × 

6 UBC#825 ACACACACACACACACT × 

7 UBC#827 ACACACACACACACACG  

8 UBC#841 GAGAGAGAGAGAGAGAYC × 

9 UBC#855 TGTGTGTGTGTGTGTGRT  

10 UBC#858 ACACACACACACACACYT × 

11 UBC#864 ATGATGATGATGATGATG  

12 UBC#888 BDBCACACACACAGACA  

Munankarmi và cs. [26] 
13 UBC#889 DBDACACACACACACACA  

14 UBC#873 GACAGACAGACAGACA × 

15 UBC#835 AGAGAGAGAGAGAGAGYC × 

2.4 Phương pháp xử lý số liệu 

Phổ điện di sản phẩm PCR-ISSR của các mẫu với các mồi được phân tích theo nguyên tắc 

dựa vào sự xuất hiện hay không xuất hiện của các băng, đánh số “1” nếu có xuất hiện băng và số 

“0” nếu không xuất hiện băng. Các chỉ số đa dạng di truyền được sử dụng trong nghiên cứu bao 

gồm: số các đoạn đa hình (PNB), tỷ lệ % các đoạn đa hình (PPB), số alen quan sát được (Na), số 

alen có ý nghĩa (Ne), hệ số đa dạng di truyền giữa các cá thể Nei [27] và mức độ đa dạng di truyền 

ở mỗi vùng nghiên cứu chỉ số Shannon: Ho = -∑pilog2pi  (trong đó pi là tần số xuất hiện của sản 

phẩm PCR- ISSR thứ i trong quần thể), chỉ số sai khác di truyền giữa các quần thể (Gst) và chỉ số 

trao đổi gen giữa các quần thể (Nm = 0,5(1-Gst)/Gst) [28]. Các số liệu tính toán được thực hiện 

bằng phần mềm PopGen 3.2 [29]. Giản đồ phả hệ của quần thể Chò đen được thực hiện bằng theo 

thuật toán UPGMA dựa trên hệ số tương đồng di truyền Jaccard trong chương trình NTSYS 2.1 

(Exeter Software, Mỹ) [30]. 
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3  Kết quả và thảo luận 

3.1 Tách chiết DNA tổng số 

Kết quả điện di DNA tổng số của 40 mẫu lá Chò đen cho thấy, chất lượng DNA đảm bảo 

để làm nguyên liệu cho những thí nghiệm tiếp theo với một băng duy nhất, sạch, không đứt gẫy, 

rõ nét (Hình 1).  

3.2 Sự đa hình của các chỉ thị PCR-ISSR 

Trong 15 chỉ thị ISSR được sử dụng dựa trên khuôn DNA tổng số của lá Chò đen được thu 

tại TP Huế thì có 9 chỉ thị biểu hiện sự đa hình bao gồm: UBC-807, UBC-808, UBC-811, UBC-812, 

UBC-825, UBC-835, UBC-841, UBC-858, UBC-873 với 100% cá thể khuếch đại. Các chỉ thị này 

được sử dụng để đánh giá sự đa dạng của 40 mẫu lá Chò đen thu tại 5 vùng khác nhau ở TP Huế 

(Hình 2).  

 

Hình 1. Kết quả tách chiết DNA tổng số từ lá cây Chò đen 

(1-40 là các mẫu cây Chò đen được đánh dấu theo thứ tự) 

 

Hình 2. Điện di đồ sản phẩm khuyến đại PCR-ISSR của các mẫu lá Chò đen 

(M: khối lượng thang chuẩn DNA có kích thước 100 - 10.000 bp) 
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Tổng cộng có 52 phân đoạn DNA được nhân lên từ phản ứng PCR-ISSR của 9 chỉ thị có 

kích thước các phân đoạn DNA thu được dao động từ 300 - 3500 bp. Số phân đoạn được nhân 

lên ở mỗi chỉ thị giao động từ 2 - 9 (trung bình 5,778 phân đoạn DNA/ chỉ thị), trong đó chỉ thị 

UBC-808 thu được nhiều phân đoạn DNA nhất (9 phân đoạn DNA, 7 phân đoạn DNA đa hình) 

và chỉ thị UBC-825 thu được ít số phân đoạn DNA nhất (2 phân đoạn DNA và 1 phân đoạn DNA 

đa hình). Số phân đoạn DNA đa hình thu được là với 28 phân đoạn DNA chiếm 52,297%, giá trị 

cho mỗi chỉ thị  là NPB = 1 - 7 (TB = 3,11), chiếm tỷ lệ PPB = 33,33 - 77,78%. Số alen quan sát được 

(Na) của quần thể Chò đen ở TP Huế dao động từ 1,333 đến 1,778 (TB = 1,519 ± 0,505). Số alen có 

ý nghĩa Ne = 1,177 - 1,542 (TB = 1,313 ± 0,383). Chỉ số đa dạng Shannon (I) cho từng chỉ thị PCR-

ISSR dao động từ khoảng I = 0,147 - 0,452 (TB = 0,270 ± 0,191). Hệ số đa dạng gen Nei (h) = 0,097 

đến 0,308 (TB = 0,181 ± 0,104). Trong đó, số alen quan sát được (Na), số alen có ý nghĩa cao nhất 

(Ne), hệ số đa dạng Shannon và hệ số đa dạng gen Nei cao nhất ở chỉ thị UBC#808 (Na = 1,778, 

Ne = 1,542, I = 0,452 và h = 0,308) và thấp nhất ở chỉ thị UBC#858 (Na = 1,333, Ne = 1,177, I = 0,147 

và h = 0,097) (Bảng 3).  

Các chỉ thị PCR-ISSR đã được sử dụng trong phân tích đa dạng di truyền của các quần thể 

tự nhiên của một số loài các chỉ thị, UBC-807, UBC-808, UBC-811, UBC-812, UBC-825, UBC-873 

cho thấy tính đa hình cao trong các nghiên cứu trên cây thân gỗ vùng núi cao và cây họ Dầu  

Bảng 3. Sự đa hình các chỉ thị PCR-ISSR (n = 40) trong nghiên cứu đa dạng di truyền quần thể Chò đen ở 

TP Huế 

STT Tên mồi 

Số băng 

khuếch đại 

nhiều nhất 

Khoảng kích 

thước băng 

DNA (bp) 

PNB 
PPB 

(%) 
Na Ne h I 

1 UBC-807 8 580 - 3.000 4 50,00 1,500 1,276 0,172 0,263 

2 UBC-808 9 390 - 3.500 7 77,78 1,778 1,542 0,308 0,452 

3 UBC-811 6 350 - 1.000 4 66,67 1,667 1,480 0,251 0,359 

4 UBC-812 4 1.000 - 3.500 2 50,00 1,500 1,206 0,134 0,214 

5 UBC-825 2 600 - 800 1 50,00 1,500 1,332 0,199 0,294 

6 UBC-835 7 550 - 2.500 3 42,86 1,429 1,221 0,139 0,214 

7 UBC-841 5 400 - 1.000 2 40,00 1,400 1,235 0,134 0,201 

8 UBC-858 6 700 - 2.000 2 33,33 1,333 1,177 0,097 0,147 

9 UBC-873 5 300 - 1.500 3 60,00 1,400 1,212 0,117 0,176 

Chỉ số quần thể 5,78 300 - 3.500 3,11 52,30 1,519 ± 

0,505 

1,313 ± 

0,383 

0,181 ± 

0,104 

0,270 ± 

0,191 

Chỉ số loài 
35 – 47 

(40,525) 
300 - 3.500 40 100 2,000 ± 

0,000 

1,5239 ± 

0,1081 

0,3404 ± 

0,0488 

0,5225 

± 0,057 

 Ghi chú: PNB là số lượng các đoạn đa hình, PPB - Tỷ lệ % các đoạn đa hình; Na = số alen quan sát 

được; Ne = số alen có ý nghĩa; h = hệ số đa dạng gen; Nei; I = chỉ số Shannon. 
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[6, 20, 22, 23]. Kết quả khảo sát và phân tích hệ số đa dạng di truyền giữa các mẫu nghiên cứu cho 

thấy chỉ thị PCR-ISSR phù hợp với nghiên cứu trên loài Chò đen tại TP Huế, chỉ thị UBC#808 có 

tính đa hình cao nhất (Hình 2 và Bảng 3). Sự đa hình của các chỉ thị PCR-ISSR giữa các cá thể 

trong quần thể Chò đen ở TP Huế là thấp hơn so với các nghiên cứu khác trên quần thể Ba kích 

(97,4%) [13], cây Thanh trà (95,29%) [21], Dó bầu (78,98%) [23], Đỗ quyên (74,10%) [22] và Chò chỉ 

(61,36%) [6] nhưng cao hơn đáng kể so với cây Hopea gregaria [20].  

Mặc dù sự đa dạng di truyền của các loài thực vật quý hiếm và có nguy cơ tuyệt chủng với 

phân bố địa lý hẹp thường được cho là thấp. Tuy nhiên, một số nghiên cứu đã chứng minh rằng 

các loài thực vật quý hiếm và có nguy cơ tuyệt chủng cũng có sự đa dạng di truyền cao, số lượng 

quần thể ít không đồng nghĩa với sự đa dạng di truyền thấp [6, 30]. Một số loài có sự đa dạng di 

truyền cao ở cấp độ loài nhưng sự đa dạng di truyền thấp ở cấp độ quần thể [31]. Các kết quả 

nghiên cứu này đưa ra tương tự đối với loài Chò đen, đó là ở cấp độ loài, PPB = 100%, Na = 2,000 

± 0,000, Ne = 1,5239 ± 0,1081, h = 0,3404 ± 0,0488 và I = 0,5225 ± 0,0570 cho thấy Chò đen thể hiện 

sự đa dạng di truyền phong phú. Tuy nhiên, ở cấp độ quần thể, PPB = 52,3%, Na = 1,519 ± 0,505, 

Ne = 1,313 ± 0,383, h =0,181 ± 0,104 và I = 0,270 ± 0,191 cho thấy sự đa dạng di truyền tương đối 

thấp (Bảng 2). Theo [32], sự suy giảm đa dạng di truyền trong quần thể có thể được gây ra bởi sự 

trôi dạt di truyền, suy giảm kích thước quần thể và khả năng thích nghi với môi trường. Mức độ 

đa dạng di truyền quần thể của cây Chò đen ở TP Huế thấp hơn so với nghiên cứu của các quần 

thể cây họ Dầu [6], Ba kích [13] và Dó bầu [23]. 

3.3 Đa dạng di truyền giữa các quần thể Chò đen tại TP Huế 

Kết quả phân tích sự đa hình của 5 quần thể Chò đen được thu thập tại 5 vùng nghiên cứu 

khác nhau tại TP Huế được thể hiện ở Bảng 3 với giá trị NPB = 8 - 22, PPB = 15,38 - 42,31%,                          

Na = 1,1538 - 1,4231, Ne = 1,1 - 1,2810 và chỉ số Na luôn lớn hơn Ne ở tất cả các quần thể cho thấy 

mức độ đa hình tương đối thấp trong tất cả các quần thể. Trong đó, quần thể HH có mức độ đa 

hình của các phân đoạn DNA thấp nhất (NPB = 8; PPB = 15,38%; Na =1,1538 và Ne = 1,1). Ngoài 

trừ, giá trị Ne cao nhất ở quần thể BM (1,2810), các giá trị NPB, PPB và Na đều cao nhất ở quần 

thể ND (NPB = 22; PPB = 42,31% và Na = 1,4231) cho nên quần thể ND có mức độ đa hình các 

phân đoạn DNA cao nhất.  

Bên cạnh đó, chỉ số đa dạng gen Nei của các quần thể h = 0,0601 - 0,1565; chỉ số Shannon 

của các quần thể I = 0,089 - 0,2258. Các giá trị h và I thấp nhất ở quần thể HH (h = 0,0601 và                               

I = 0,089) nhưng cao nhất ở quần thể BM (Ne = 1,2810; h = 0,1565 và I = 0,2258) cho thấy quần thể 

HH có mức độ đa dạng thấp nhất và BM là quần thể Chò đen có sự đa dạng cao nhất ở TP Huế                    

(Bảng 4).  

 

 

 



Jos.hueuni.edu.vn Tập 134, Số 3A, 2025 

 

139 

Bảng 4. Các chỉ số đa dạng di truyền của 5 quần thể cây Chò đen tại TP Huế 

STT Tên quần thể 
Ký 

hiệu 
NPB 

PPB 

(%) 
Na ± SE Ne ± SE h ± SE I ± SE 

1 Bạch Mã DBM 19 36,54 
1,3654 ± 

0,0769 

1,2810 ± 

0,0616 

0,1565 ± 

0,0335 

0,2258 ± 

0,0480 

2 Bắc Hải Vân BHV 21 40,38 
1,4038 ± 

0,0783 

1,2371± 

0,0547 

0,1406 ± 

0,0298 

0,2121 ± 

0,0434 

3 Nam Đông ND 22 42,31 
1,4231 ± 

0,0789 

1,2487 ± 

0,0551 

0,1478 ± 

0,0301 

0,2229 ± 

0,0438 

4 Hồng Hạ HH 8 15,38 
1,1538 ± 

0,0576 

1,1000 ± 

0,0383 

0,0601 ± 

0,0227 

0,0890 ± 

0,0334 

5 A Lưới AL 17 32,69 
1,3269 ± 

0,0749 

1,1957 ± 

0,0528 

0,1142 ± 

0,0288 

0,1714 ± 

0,0417 

Ghi chú: PNB là số lượng các đoạn đa hình, PPB - Tỷ lệ % các đoạn đa hình; Na = Số alen quan sát 

được; Ne = số alen có ý nghĩa; h = hệ số đa dạng gen Nei; I = chỉ số Shannon. 

Dựa trên các chỉ số đa dạng di truyền giữa các mẫu nghiên cứu trong các tổng thể thu tại 

các vùng khác nhau, hệ số di truyền và khoảng cách di truyền giữa các quần thể đã được xác 

định. Hệ số tương quan di truyền Nei lớn (0,8844 - 0,9584) và khoảng cách di truyền thấp                        

(0,0425 - 0,1228) giữa các quần thể cho thấy mối quan hệ gẫn giũ về mặt di truyền giữa các quần 

thể thu tại các vùng nghiên cứu khác nhau. Trong đó, quần thể DBM có khoảng cách di truyền 

xa hơn các quần thể khác, tiếp đến là quần thể ND. Hai quần thể BHV và AL có mối quan hệ gần 

gũi với nhau nhất về mặt di truyền và gần gủi với HH hơn so với ND và DBM (Bảng 5). 

Sự phân hóa gen và dòng gen là những chỉ số quan trọng để đánh giá cấu trúc di truyền 

của loài. Trong nghiên cứu này, giá trị Ht ở Chò đen (0,1753 ± 0,0064) thấp hơn xu hướng chung 

đối với các loài cây thân gỗ sống lâu năm (Ht = 0,28) [33]. Giá trị Gst thể hiện sự sai khác di truyền 

giữa các tổng thể nghiên cứu, kết quả ở bảng 6 cho thấy Gst = 0,2936, nghĩa là 29,36% tổng số biến 

thể di truyền xảy ra giữa các quần thể và 70,64% xảy ra trong các quần thể là phù hợp với các 

nghiên cứu trước đây, giá trị này thường nhỏ hơn 0,5 [13, 35–37]. 

Bảng 5. Ma trận tương quan di truyền giữa các quần thể Chò đen ở TP Huế 

Tên quần thể ND DBM BHV HH AL 

ND *** 0,9131 0,9465 0,9179 0,9309 

DBM 0,0909 *** 0,9459 0,8947 0,8844 

BHV 0,0550 0,0556 *** 0,9414 0,9584 

HH 0,0856 0,1113 0,0603 *** 0,9379 

AL 0,0716 0,1228 0,0425 0,0641 *** 

Ghi chú: Các số liệu phía trên là hệ số tương quan di truyền Nei; Số liệu phía dưới là khoảng cách di 

truyền Nei.  
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Bảng 6. Chỉ số đa dạng di truyền của các quần thể Chò đen tại TP Huế 

STT Thông số Ký hiệu Trung bình ± SE 

1 Số lượng mẫu  40 

2 Số lượng quần thể  5 

3 Chỉ số đa dạng nguồn gen của tổng các quần thể  HT 0,1753 ± 0,0064 

4 Chỉ số đa dạng gen trung bình trong tổng thể HS 1,239 ± 0,0033 

5 Chỉ số sai khác di truyền Nei giữa các quần thể GST 0,2936 

6 Chỉ số trao đổi gen giữa các quần thể Nm 1,2033 

Dòng gen đề cập đến sự di chuyển của gen trong và giữa các quần thể, có tương quan tiêu 

cực với sự khác biệt gen và cực kỳ quan trọng đối với sự chuyển giao quần thể và tiến hóa của 

thực vật [38]. Wright chỉ ra rằng sự khác biệt di truyền giữa các quần thể chỉ đóng vai trò trong 

quá trình đồng nhất hóa khi giá trị Nm lớn hơn một [39]. Nếu giá trị Nm nhỏ hơn 1, điều đó cho 

thấy dòng gen bị hạn chế, dẫn đến sự khác biệt di truyền giữa các quần thể tăng lên. Theo [38], 

giá trị Nm thấp giữa các quần thể nghiên cứu là đặc điểm chung ở các quần thể quý hiếm có số 

lượng nhỏ. Trong nghiên cứu này, Nm là 1,2033, cho thấy sự di chuyển của dòng gen giữa các 

vùng nghiên cứu trong quần thể cây Chò đen ở TP Huế là rất lớn. Các quần thể Chò đen được sử 

dụng để thu mẫu là những vùng phân bố hẹp thuộc các dạng địa hình núi cao, khoảng cách giữa 

vùng là không lớn dẫn đến sự gia tăng phát tán quần thể và tăng cường sự trao đổi gen trong các 

quần thể địa phương. Đây có thể là nguyên nhân dẫn đến sự đa dạng di truyền cao giữa các cá 

thể trong loài nhưng lại có sự khác biệt di truyền thấp giữa các quần thể.  

3.4 Cây phát sinh di truyền loài Chò đen tại TP Huế 

Sự đa dạng di truyền phản ánh các đặc điểm của loài về nguồn gốc, tiến hóa và thích nghi 

với môi trường [41, 42]. Mức độ đa dạng có thể phản ánh tiềm năng tiến hóa của loài [43]. Các 

loài có sự đa dạng di truyền cao có khả năng thích nghi tốt hơn và sức đề kháng mạnh hơn với 

những thay đổi của môi trường [44]. Theo quan điểm của Nei và cs. [45] trong phân tích phát 

sinh di truyền quần thể số lượng băng đa hình của các alen tối thiểu là 50 để có thể xây dựng 

được cây phát sinh loài. Với 52 băng DNA thu được từ 9 chỉ thị PCR-ISSR cho 40 cá thể Chò đen 

tại Huế cây phát sinh di truyền được xây dựng dựa trên phương pháp UPGMA bằng phầm mềm 

NISYSpc21 (Hình 3). 



Jos.hueuni.edu.vn Tập 134, Số 3A, 2025 

 

141 

 

Hình 3. Cây UPGMA thể hiện mối quan hệ giữa các cá thể Chò đen dựa trên chỉ thị ISSR ở TP Huế 

Cây phát sinh di truyền của 40 mẫu cây chò đen thu thập tại 5 vùng khác nhau ở TP Huế 

(Hình 3) cho thấy, các cá thể được thu thập tại cùng một vùng nghiên cứu có mối quan hệ di 

truyền rất gần gũi với nhau và có xu hướng hội tụ trong cùng một nhóm trên cây phát sinh. Với 

hệ số tương đồng Jaccard nằm trong khoảng 0,79 đến 1,0 quần thể Chò đen thu tại TP Huế phân 

thành 2 nhóm. Nhóm I gồm 8 cá thể Chò đen thuộc vùng ND; nhóm II gồm 32 cá thể Chò đen 

còn lại thuộc các vùng DBM, BHV, ND, HH và AL. Điều này có nghĩa là quần thể cây Chò đen 

tại TP Huế có mức độ đồng đều di truyền cao, ít bị ảnh hưởng bởi các yếu tố sinh thái, lập địa tại 

các vùng phân bố sinh thái khác nhau. Kết quả này phù hợp với phân tích dựa trên các chỉ số 

hình thái giải phẫu và chỉ thị phân tử của quần thể Chò đen tại miền Trung, Việt Nam [46], cho 

thấy sự đồng nhất cao về hình thái và di truyền của loài.  

Nhìn chung, sự đa dạng di truyền của một loài càng lớn thì khả năng phục hồi của loài đó 

trước những thay đổi của môi trường càng lớn. Sự khác biệt về cấu trúc di truyền giữa các quần 

thể thực vật có thể cải thiện khả năng chống chịu với môi trường bất lợi, mở rộng phạm vi phân 

bố và tăng cường khả năng thích nghi của chúng [6]. Các kết quả trong nghiên cứu này trên các 

quần thể Chò đen cho thấy mức độ tiến hóa và sự ổn định di truyền cao trong quần thể. Cùng 

với, giá trị kinh tế cao, các quần thể tự nhiên của loài Chò đen đang bị ảnh hưởng nghiêm trọng 

bởi áp lực khai thác, sự xáo trộn và phá hủy môi trường sống bởi con người dẫn đến sự suy giảm 

về số lượng, sự phân tán quần thể nghiêm trọng và thoái hóa di truyền gia tăng [6]. Đây sẽ là 

những bất lợi lớn đối với công tác phục hồi và bảo tồn loài khi quần thể của loài bị suy giảm nếu 

không có các giải pháp quản lý bảo vệ kịp thời. Kết quả này cũng phù hợp với các nhận định của 
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các tác giả khác khi nghiên cứu trên các loài cây thân gỗ và họ Dầu trong thời gian gần đây                           

[6, 47, 48]. Chính vì vậy, việc tìm ra nguyên nhân của sự mất đa dạng sinh học của loài liên quan 

đến mối quan hệ giữa chọn lọc tự nhiên, dòng gen giữa các quần thể, các đặc điểm sinh học và 

các nguyên nhân khác là cần thiết để cung cấp các giải pháp có hiệu quả trong bảo tồn các loài 

thực vật quý hiếm, bao gồm cả loài Chò đen ở TP Huế và miền Trung Việt Nam. 

4 Kết luận 

Nghiên cứu này bước đầu đã chỉ ra rằng chỉ thị PCR-ISSR là phù hợp trong đánh giá đa 

dạng di truyền loài Chò đen ở TP Huế. Mức độ đa hình cao được tìm thấy ở cấp độ loài nhưng 

lại thấp ở cấp độ quần thể. Các quần thể loài Chò đen tại các vùng nghiên cứu có mức độ đa dạng 

di truyền thấp hơn so với quần thể Chò đen trên toàn TP Huế. Các chỉ số đa dạng di truyền cho 

thấy mức độ tương đồng di truyền cao nhưng lại có xu hướng trao đổi gen lớn giữa các quần thể 

địa phương tại TP Huế. Sự đồng nhất với mức độ đa dạng di truyền thấp có thể làm giảm khả 

năng tồn tại của quần thể Chò đen tại TP Huế trong điều kiện thay đổi của môi trường sống và 

các yếu tố khác. Do đó, cần phải thực hiện các biện pháp tích cực để bảo tồn, phát triển loài Chò 

đen khỏi sự suy giảm tính đa dạng di truyền. Kết quả từ nghiên cứu này đã cung cấp cơ sở khoa 

học để xác định cá thể Chò đen đầu dòng trong xây dựng nguồn vật liệu di truyền góp phần cải 

thiện và bảo tồn loài tại TP Huế, miền Trung Việt Nam. 

Thông tin tài trợ 

Nghiên cứu này được hỗ trợ kinh phí thông qua đề tài Khoa học và Công nghệ cấp Đại học 

Huế (Mã số: DHH2024-02-184). 

 Lời cám ơn 

 Nhóm tác giả xin chân thành cảm ơn Ban QLRPH Bắc Hải Vân, VQG Bạch Mã, Ban QLRPH 

Nam Đông, Ban QLRPH A Lưới, Khu DTTN Sao La, Cộng đồng xã Hồng Hạ đã hỗ trợ điều tra, 

thu thập mẫu vật. Cảm ơn TS. Đặng Thanh Long, Viện Công Nghệ sinh học, Đại học Huế đã 

hướng dẫn, hỗ trợ chia sẽ thông tin trong quá trình thực hiện nghiên cứu. 
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