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TÓM TẮT: Điều tra các loài động vật nguy cấp và khó tiếp cận là một thách thức trong nghiên cứu đa 
dạng sinh học có sử dụng các phương pháp điều tra truyền thống. Thực tế này đòi hỏi cần có những 
phương pháp nghiên cứu mới để tăng hiệu quả điều tra. Gần đây, với sự tiến bộ của công nghệ sinh học, 
phương pháp điều tra sử dụng kỹ thuật sinh học phân tử đã ngày càng trở nên phổ biến và hứa hẹn có 
nhiều ứng dụng mới và trong nhiều trường hợp có thể trợ giúp những phương pháp điều tra truyền thống. 
Tuy nhiên, một trong những khó khăn cơ bản của phương pháp điều tra sử dụng kỹ thuật sinh học phân tử 
là những mẫu thu được trên thực địa thường có chất lượng thấp, khó chiết tách và nhân dòng DNA. Trong 
nghiên cứu này, chúng tôi trình bày một phương pháp chiết tách và nhân dòng DNA đơn giản có hiệu quả 
cao, có thể ứng dụng trong điều kiện ở Việt Nam. Phương pháp này đã được sử dụng thành công trong 
việc chiết tách và nhân dòng 30 mẫu xương, sụn và da khô của hai nhóm động vật có xương sống là Mang 
(Muntiacus sp.) và giải Thượng Hải (Rafetus swinhoei). Trình tự thu được từ phương pháp này đã đóng 
vai trò quan trọng trong việc xây dựng cây phát sinh loài và đánh giá mức độ đa dạng di truyền trong hai 
nhóm động vật này. Vì vậy, phương pháp này có khả năng ứng dụng rộng rãi trong việc điều tra và nghiên 
cứu đa dạng sinh học và đưa ra được các kết quả tin cậy dựa trên các mẫu mô động vật có chất lượng thấp 
thu được từ thực địa.  

Từ khóa:Muntiacus, Rafetus swinhoei, điều tra đa dạng sinh học, mô chất lượng thấp, sinh học phân tử. 
 
MỞ ĐẦU 

Điều tra thực địa đóng một vai trò quan 
trọng trong nghiên cứu đa dạng sinh học nhằm 
xác định tình trạng phân bố, quần thể và số 
lượng cá thể của các loài được quan tâm. Từ 
trước tới nay, ở Việt Nam cũng như nhiều nơi 
trên thế giới, điều tra thực địa chủ yếu được tiến 
hành dựa trên các phương pháp truyền thống 
như điều tra theo tuyến, quan sát, đánh bẫy, 
đánh dấu và dùng bẫy ảnh. Tuy nhiên, những 
phương pháp đó chỉ có hiệu quả đối với những 
loài có mức độ xuất hiện cao tại khu vực điều 
tra. Đối với những loài có số lượng cá thể ít, 
việc xác định vùng phân bố và quần thể của 
chúng thường gặp nhiều khó khăn do tần suất 
quan sát và ghi nhận được những loài này 
thường rất thấp. 

Vì vậy, thực tế nghiên cứu cho thấy cần có 
những phương pháp điều tra mới để xác định sự 
có mặt cũng như vùng phân bố của những loài ít 
gặp trên. Gần đây các phương pháp sử dụng kỹ 

thuật sinh học phân tử đã trở thành công cụ hữu 
hiệu trong việc điều tra các loài nguy cấp hoặc 
khó tiếp cận bằng phương pháp thông thường 
[2, 6, 8, 14]. Đặc biệt, những nghiên cứu này 
chủ yếu tập trung thu các mẫu có trên hiện 
trường mà không gây ảnh hưởng đến cá thể cần 
nghiên cứu, như mẫu lông và mẫu phân. Một 
phương pháp khác có tính đột phá mới được thử 
nghiệm là thu thập vắt hút máu để điều tra đa 
dạng thú tại miền Trung Việt Nam [18]. Bằng 
cách giải trình tự DNA các mẫu máu thu được 
từ những mẫu vắt này, các nhà nghiên cứu đã 
tìm ra sáu loài thú thuộc ba bộ, trong đó có 
những loài có số lượng ít và khó bắt gặp như 
mang Trường Sơn (Muntiacus truongsonensis) 
và thỏ vằn (Nesolagus timminsi).     

Ngoài ra, vật liệu di truyền từ các mẫu vật 
được giữ trong bảo tàng cũng là một nguồn 
cung cấp DNA tốt, có thể giúp giải quyết những 
vấn đề còn tồn tại trong sinh học quần thể hoặc 
xây dựng cây phát sinh chủng loại của các 
nhóm loài đang được quan tâm [4, 5, 12, 21, 
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22]. Gần đây, nhiều loài động vật hoang dã trên 
thế giới nói chung và ở Việt Nam nói riêng có 
các quần thể bị suy giảm và trở nên rất hiếm 
[15, 19]. Vì vậy, việc thu mẫu sống của những 
loài này thường đòi hỏi nguồn lực lớn về tài 
chính và thời gian do chúng đã trở nên quá hiếm 
hoặc khó có thể tiếp cận được. Hơn nữa, khác 
với những mẫu thu được từ các hoạt động buôn 
bán hay bắt giữ, các mẫu của bảo tàng thường 
có các thông tin chính xác về địa điểm và thời 
gian thu mẫu. Những thông tin này có khả năng 
giúp làm sáng tỏ nhiều vấn đề về tình trạng 
quần thể trong quá khứ của những loài đang 
nghiên cứu. Chính vì vậy, vai trò của các mẫu 
vật trong bảo tàng ngày càng quan trọng và có 
giá trị cho những nghiên cứu về đa dạng sinh 
học khi áp dụng kỹ thuật sinh học phân tử. 

Một điểm chung cơ bản của các mẫu thu 
được trên thực địa bằng phương pháp không 
gây tác động (chỉ thu mẫu DNA) và các mẫu 
trong có trong bảo tàng là lượng DNA còn lại 
trong các mẫu thường có chất lượng thấp và cần 
có những phương pháp đặc biệt để chiết tách và 
nhân dòng thành công. Nhiều nghiên cứu đã sử 
dụng các phương pháp khác nhau để chiết tách 
DNA từ các mẫu vật có lượng DNA thấp. Tuy 
nhiên, có nhiều vấn đề gây khó khăn trong việc 
chiết tách DNA từ những mẫu có chất lượng 
DNA thấp vì đã để lâu và thường bị nhiễm 
DNA của các mẫu vật khác [3, 9]. Hơn nữa, các 
phương pháp sử dụng để tách chiết hiện tại

thường khác nhau và tương đối phức tạp gây 
khó khăn cho người sử dụng khi mong muốn 
tìm kiếm một phương pháp tin cậy và dễ sử 
dụng. Mục đích của nghiên cứu này là xây dựng 
một phương pháp đơn giản và hiệu quả hơn 
dùng trong việc chiết tách DNA từ những mẫu 
vật có chất lượng thấp. Chúng tôi đã sử dụng 
các bộ Kit có sẵn có thể dễ dàng đặt mua. 
Phương pháp mà chúng tôi đã áp dụng một phần 
dựa trên phương pháp của Austin & Arnold 
(2002) [1] và có sửa đổi để thích hợp với điều 
kiện của một phòng thí nghiệm sinh học phân tử 
thông thường không đòi hỏi quá nhiều trang 
thiết bị hiện đại do đó phù hợp hơn với điều 
kiện ở Việt Nam.    

VẬT LI ỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

Vật liệu là các mẫu vật sử dụng trong 
nghiên cứu tiến hóa và bảo tồn các loài mang 
(Muntiacus sp.) và nghiên cứu đa dạng di 
truyền và tiến hóa loài giải Thượng Hải 
(Rafetus swinhoei) ở Việt Nam. Các mẫu là các 
loại mô xương, sụn và da khô được thu trong 
quá trình điều tra thực địa và trong bảo tàng 
(bảng 1). Đặc điểm chung của các mẫu mô 
xương, sụn, da khô là mẫu thu được từ khá lâu, 
không được lưu trữ, bảo quản trong điều kiện 
tốt nên hàm lượng DNA thấp và có thể lẫn các 
thành phần không mong muốn (mối, mọt,  
vi khuẩn hoặc vật liệu di truyền của các  
loài khác). 

 
Bảng 1. Các mẫu vật sử được dụng trong nghiên cứu  

STT Kí hiệu Loại  mẫu Tên loài Địa điểm thu mẫu 
1 Rs1 xương sọ  Rafetus swinhoei Ba Vì  
2 Rs2 mai  Rafetus swinhoei Yên Bái 
3 Rs3 sụn hàm  Rafetus swinhoei Phú Thọ  
4 M2.1 Da khô Muntiacus muntjak Thanh Hóa 
5 M2.2 Xương Muntiacus sp. Nghệ An  
6 M2.3 Xương sọ Muntiacus sp. Thanh Hóa 
7 M2.4 Xương sọ Muntiacus truongsonensis  
8 M2.5 Xương sọ Muntiacus sp. Điện Biên 
9 M2.6 Xương Muntiacus muntjak  
10 M2.7 Da khô Muntiacus truongsonensis Quảng Nam 
11 M2.8 Xương Muntiacus sp. Quảng Nam 
12 M2.9 Xương Muntiacus muntjak Nghệ An 
13 M2.10 Xương sọ Muntiacus sp. KonTum 
14 M2.11 Xương Muntiacus sp. Quảng Nam 
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15 M2.12 Xương sọ Muntiacus sp. Nghệ An 
16 M2.13 Xương Muntiacus sp. Nghệ An 
17 M2.14 Xương Muntiacus sp. Quảng Nam 
18 M2.15 Da, lông Muntiacus sp. KonTum 
19 M2.16 Xương, răng Muntiacus sp. Nghệ An 
20 M2.17 Xương Muntiacus sp. Nghệ An 
21 M2.18 Da Muntiacus puhoatensis Nghệ An 
22 M2.19 Xương Muntiacus sp.  
23 M2.20 Xương Muntiacus sp.  
24 M2.21 Da khô Muntiacus sp.  
25 M3.5 Xương Muntiacus sp. Sơn La 
26 M3.6 Da khô Muntiacus sp. Sơn La 
27 M3.7 Xương Muntiacus sp. Sơn La 
28 M3.8 Xương Muntiacus sp. Sơn La 
29 M3.9 Xương Muntiacus sp. Sơn La 
30 M3.10 Xương Muntiacus muntjak Sơn La 
31 M3.11 Da khô Muntiacus muntjak Sơn La 
32 M4.1 Xương Muntiacus sp. Myanma 
33 M5.7 Xương Muntiacus sp. Tuyên Quang 
34 M5.11 Xương Muntiacus sp. Tuyên Quang 
35 M5.14 Xương Muntiacus sp. Tuyên Quang 

 
Phương pháp tách chiết DNA tổng số 

Các mẫu được tách chiết DNA tổng số sử 
dụng bộ Kit Dneasy Blood và Tissue (Qiagen, 
Đức). Để tách chiết, vật liệu di truyền được lấy ở 
phần sâu bên trong khối mẫu vật (hạn chế lấy 
vùng bề mặt) nhằm hạn chế nguy cơ nhiễm. 
Khoảng 0,1-0,2 g với mẫu da khô và 0,3-0,4 g 
với mẫu xương, sụn được cắt thành các mảnh 
nhỏ có kích thước như đầu tip giúp tăng hiệu quả 
chiết tách DNA. Để giảm nguy cơ nhiễm các sản 
phẩm không mong muốn trên bề mặt, các mẫu 
xương, sụn, da khô được rửa với Clorox hoặc 
Zonrox 10%, sau đó, rửa lại bằng nước cất một 
vài lần để làm sạch chất tẩy rửa và để khô. Quá 
trình tách chiết được tiến hành theo hướng dẫn 
của nhà sản xuất có chỉnh lý dựa trên phương 
pháp của Austin & Arnold (2002) và Le et al. 
(2007) [1, 13] ở các mẫu xương, sụn và da khô. 
Cụ thể là, trong bước ủ mẫu ly giải tế bào, nhiệt 
độ ủ mẫu tăng thành 60°C, mẫu được ủ trong 72 
giờ, kiểm tra và bổ sung Proteinase K (mỗi lần 
khoảng 20 µl) sau 24 h. Bước cuối cùng khi thu 
DNA tổng số, chỉ bổ sung 60 µl dung dịch đệm 
hòa tan DNA, thay vì 200 µl như hướng dẫn của 
nhà sản xuất. Đối chứng âm được tiến hành song 
song trong mỗi lần tách chiết. Nồng độ DNA 

tổng số thu được được kiểm tra bằng phương 
pháp đo quang phổ trên máy BioMate 3 
Spectrophotometer và điện di trên gel agarose 
1%, trong đệm TBE 1X (Tris base, Boric acid, 
EDTA pH8) ở 70V trong 30 phút.  

Phương pháp so sánh hiệu quả sử dụng Taq 
polymerase trong phản ứng PCR 

Để kiểm tra hiệu quả của một số loại Taq 
polymerase sử dụng trong nghiên cứu với các 
mẫu đặc thù, chúng tôi tiến hành phản ứng PCR 
so sánh hiệu quả sử dụng ba loại Taq (PCR 
mastermix và HotTaq mastermix của Fermentas, 
Đức và HotStarTaq của Qiagen, Đức) trên 2 
nhóm mẫu: mẫu có nồng độ DNA tổng số cao và 
mẫu có nồng độ DNA tổng số thấp. Tổng thể tích 
mỗi phản ứng PCR là 20 µl, bao gồm 10 µl 
mastermix, 5 µl nước, 2 µl mỗi loại mồi (10 
pmol/µl), 1-2 µl khuôn, tùy nồng độ DNA. Điều 
kiện của phản ứng PCR là: 95°C ở 15’ cho Taq 
của Qiagen và 5’ cho Taq của Fermentas; 40 chu 
kỳ phản ứng ở 95°C trong 30”, 45°C trong 45”, 
72°C trong 1’; bước kéo dài cuối cùng ở 72°C 
trong 6’. Các cặp mồi sử dụng cho phản ứng 
nhân dòng gen cytochrome b có kích thước từ 
500-800 bp (bảng 2), nhiệt độ gắn mồi nằm trong 
khoảng 45-50°C. 
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Bảng 2. Các mồi sử dụng trong nghiên cứu  

Tên mồi Trình tự mồi 
Tài liệu  

tham khảo 
Gludg (f) 5’-TGACTTGAARAACCAYCGTTG - 3’ [17] 

CB3 (r) 5’-GGCAAATAGGAAATATCATTC - 3’ [17] 

CB534 (f) 5’-GACAATGCAACCCTAACACG- 3’ [7] 

Tcytbthr (r) 5’-TTCTTTGGTTTACAAGACC - 3’ [7] 

C1 (r) 5’-GTGAGTAGTGTATAGCTAGGAAT - 3’ Thiết kế mới 

C2 (f) 5’-CCATTTGATGAAACTTTGGAT - 3’ Thiết kế mới 

C3 (r) 5’-CGTAATATAGGCCTCGTCCGAT - 3’ Thiết kế mới 

C4 (f) 5’-CCTCACTATTCTTCATATGCA - 3’ Thiết kế mới 

C5 (r) 5’-CTAGGATTATGAATGGTAATA - 3’ Thiết kế mới 

C6 (f) 5’-CTACTACTATCAATCGCCATA - 3’ Thiết kế mới 

C7 (r) 5’-GGTCTCCTAGTAGGTTGGGGTA - 3’ Thiết kế mới 

Mµl14724 5’-CGAAGCTTGATATGAAAAACCATCGTTG - 3’ [11] 

MuH15149 5’-AAACTGCAGCCCCTCAGAATGATATTTGTCCTCA - 3’ [11] 

Mµl15162 5’-GCAAGCTTCTACCATGAGGACAAATATC - 3’ [11] 

MuH15915R 5’-GGAATTCATCTCTCCGGTTTACAAGAC - 3’ [11] 
 
Phương pháp PCR cho các mẫu có nồng độ 
DNA rất thấp 

Phản ứng PCR với các mẫu có nồng độ 
DNA rất thấp được tiến hành với HotStarTaq 
(Qiagen, Đức) theo thể tích và điều kiện phản 
ứng tương tự như đã trình bày ở trên. Đối với 
các mẫu không thu được sản phẩm PCR do hàm 
lượng DNA quá thấp, sản phẩm của phản ứng 
PCR được sử dụng để làm khuôn cho phản ứng 
PCR lần hai. Khi cách này cũng không hiệu 
quả, các cặp mồi mới nhân các phân đoạn gen 
ngắn có kích thước từ 200-400 nucleotide sẽ 
được thiết kế thêm (bảng 2).  

Các sản phẩm PCR thành công sau đó được 
gửi giải trình tự hai chiều tại Macrogen-Hàn 
Quốc. Chúng tôi kiểm tra tính xác thực của các 
trình tự thu được bằng công cụ BLAST trên 
Ngân hàng gen (GenBank) trước khi tiến hành 
các phân tích sâu hơn như xây dựng cây phát 
sinh loài. Chúng tôi sử dụng hai phương pháp 
xây dựng cây phát sinh loài là phương pháp tiết 
kiệm tối đa (Maximum parsimony) trong phần 
mềm PAUP 4.0 [20] và phương pháp Bayesian 
trong phần mềm MrBayes 3.2 [10]. 

KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

Tách chiết DNA tổng số 

 

Hình 1. DNA tổng số một số mẫu mang trong 
nghiên cứu 

Maker 1kb. Điện di trên gel agarose 1%, TBE 
1X, ở 70V trong 30 phút. 

 
Với phương pháp tách chiết như trên chúng 

tôi đã tách chiết thành công 23 mẫu xương, 2  
mẫu sụn và 5 mẫu da khô, chiếm 30/35 (≈ 86%) 
các mẫu giải và mang thu nhận được từ hai 
nghiên cứu. Kết quả đo quang phổ nồng độ 
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DNA một số mẫu nằm trong khoảng từ 21-300 
µg/ml (bảng 3). Tuy nhiên, phần lớn các mẫu có 
nồng độ DNA thấp nên khi pha loãng mẫu máy 
Biomate 3 Sectrophotometer không có khả năng 
đo cho kết quả chính xác, do nồng độ mẫu nằm 

ngoài vùng đo tối ưu của máy là 5-4000 µg/ml. 
Bởi vậy, chúng tôi lựa chọn cách thức kiểm tra 
nồng độ DNA bằng điện di trên gel agarose 1%. 
Cách này giúp tiết kiệm mẫu và vẫn cho kết quả 
tổng quan về hàm lượng DNA (hình 1). 

   
Bảng 3. Nồng độ DNA của một số mẫu mang trong nghiên cứu 

Mẫu A260/A280 [DNA] (µg/ml) Mẫu A260/A280 [DNA] (µg/ml) 
Mu 1. 5 1,68 66,44 Mu 2.3 1,51 101,3 
Mu 1.10 1,50 81,53 Mu 2.4 1,85 201,8 
Mu 1.11 1,60 105,5 Mu 2.5 2,00 81,63 
Mu 1.7 1,48 65,53 Mu 2.6 1,87 36,64 
Mu 2.1 2,00 43,1 Mu 2.7 1,86 302 
Mu 2.2 1,97 21,02 Mu 2.8 1,89 86,74 

 
Hiệu quả sử dụng Taq polymerase 

Đối với mẫu mô tươi, hình điện di (hình 2A) 
cho thấy, không có sự khác biệt đáng kể giữa 
HotStarTaq mastermix và PCR mastermix trong

phản ứng PCR. Đối với mẫu  có hàm lượng 
DNA thấp, HotStarTaq mastermix của Qiagen 
cho hiệu quả phản ứng PCR khác biệt rõ rệt so 
với hai loại taq là HotTaq và Taq polymerase 
thông thường  của Fermentas (hình 2B).  

 

    
Hình 2. Hiệu quả sử dụng Taq polymerase 

A. Mẫu có nồng độ DNA cao; B. Mẫu có nồng độ DNA thấp; HQ: HotStarTaq - Qiagen; HF: HotTaq - 
Fermentas; MM: Taq Polymerase thông thường - Fermentas. Maker 100bp. Hình điện di trên gel agarose 
1% trong đệm TBE 1X ở 80V trong 30 phút. 

 

  
Hình 3. Phân đoạn một gen cytochrome b của một số mẫu mang 

A. Sản phẩm PCR lần thứ nhất; B. Sản phẩm PCR lần thứ hai với khuôn là sản phẩm PCR lần thứ nhất. Phân đoạn 
gen có kích thước 450 bp. Maker 100 bp. Điện di trên gel agarose 1% trong đệm TBE 1X ở 80V trong 30 phút. 
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Hình 4. Điện di cytochrome b của mẫu Rs3 

Rs3.1:200 bp; Rs3.2:210 bp; Rs3.3:290 bp; Rs3:230 
bp; Rs3:450 bp. Maker 100 bp. Điện di trên gel 
agarose 1%, trong đệm TBE ở 80V trong 30 phút. 

Phản ứng PCR và giải trình t ự  

Kết quả giải trình tự cho thấy, chúng tôi đã 
nhân thành công phân đoạn 1140 bp gen 
cytochrome b ở 27 mẫu mang và 3 mẫu rùa. 
Trong đó, 11 mẫu đã được tiến hành phản ứng 
PCR lần hai và 2 mẫu được nhân bằng các phân 
đoạn gen có kích thước nhỏ (hình 3 và 4). Sản 
phẩm PCR thành công cho kết quả giải trình tự 
rõ nét, ít bị nhiễu (hình 5). 

Xây dựng cây phát sinh chủng loại 

Từ kết quả PCR và giải trình tự thành công, 
chúng tôi đã xây dựng được cây phát sinh chủng 
loại gen cytochrome b cho loài giải Thượng Hải 
(Rafetus swinhoei) sử dụng 3 mẫu thu được 
trong nghiên cứu này và cây phát sinh chủng 
loại gen cytochrome b cho 27 mẫu thuộc giống 
mang (Muntiacus) ở Việt Nam (hình 6 và 7).

 

 

Hình 5. Kết quả giải trình tự phân đoạn một gen cytochrome b (450bp) của mẫu Mu 2.8. 
 

Kết quả thu được đã giúp làm sáng tỏ các 
vấn đề còn tồn tại trong nghiên cứu về đa 
dạng di truyền của các quần thể của giải 
Thượng Hải và mang. Các bằng chứng về di 
truyền cho thấy, đối với loài giải Thượng Hải, 
các quần thể phân bố ở các vùng khác nhau ở 
miền Bắc Việt Nam không thể hiện sự sai 

khác lớn về đa dạng gen (hình 6). Tuy nhiên, 
giống mang lại có sự khác biệt khá lớn về di 
truyền giữa các quần thể phân bố ở các vùng 
địa lý khác nhau trên cả nước (hình 7). Những 
kết quả này sẽ được phân tích và thảo luận kỹ 
hơn trong những nghiên cứu chuyên sâu trong 
tương lai. 
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Hình 6. Cây phát sinh chủng loại giống Rafetus bằng phương pháp hợp tiết kiệm tối đa 

Cây phát sinh chủng loại xây dựng từ gen cytochrome b với bootstrap 1000 vòng lặp. Tổng số 1140 
nucleotide trong đó 950 vị trí không thay đổi, 161 vị trí thay đổi không ý nghĩa, 29 vị trí thay đổi có ý nghĩa. 
Chiều dài cây 200.  Chỉ số chắc chắn 1,00.  Chỉ số duy trì 1,00. Dấu * chỉ các mẫu từ Ngân hàng Gen có mã 
số AJ607407.1, AJ607408.1 và AJ608763.1. 
 

 
Hình 7. Cây phát sinh chủng loại giống Mang từ phương pháp Bayesian 

Cây phát sinh loài được xây dựng dựa trên mô hình tiến hóa GTR (General Time Reversible). Chọn mẫu cách 
1000 thế hệ. Chạy trong 5 × 106 thế hệ. Dấu * thể hiện các nhánh có xác suất hậu nghiệm đạt 100%. Các mẫu 
từ Ngân hàng gen được thể hiện bằng mã số đi kèm với tên loài. 
 

KẾT LUẬN 

Phương pháp tách chiết và nhân dòng DNA 
được sử dụng trong việc điều tra các loài động 
vật quý hiếm trong thiên nhiên và còn có thể sử 
dụng để kiểm soát tình trạng buôn bán động vật 

hoang dã và nâng cao hiệu quả thực thi pháp 
luật. Hiện nay, nhiều loài động vật quý hiếm 
được pháp luật bảo vệ và sản phẩm của chúng 
vẫn được vận chuyển trái phép với số lượng lớn 
trên phạm vi cả nước [16, 19]. Tuy nhiên, việc 
xác định tên loài của các sản phẩm này gặp 
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nhiều khó khăn vì những sản phẩm này thường 
đã bị chế biến hoặc không còn giữ nguyên dạng 
ban đầu. Để tăng cường hiệu quả của việc thực 
thi pháp luật và làm cơ sở truy tố những hành vi 
vi phạm pháp luật, cần có những phương pháp 
nhận dạng có hiệu quả. Phương pháp chiết tách 
và nhân dòng DNA chất lượng thấp được trình 
bày trong nghiên cứu này có thể giúp nhận dạng 
những sản phẩm được buôn bán trái phép trên 
thị trường bằng phương pháp sử dụng kỹ thuật 
sinh học phân tử trong một tương lai gần.  
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SUMMARY 
 

Surveying endangered and elusive species in their natural habitat poses an immense challenge to studies 
using conventional methods. This reality requires new survey techniques with higher efficiency to support 
fieldwork. Recently, along with progresses in biotechnology, survey techniques using molecular approaches 
have become more accessible, promising new applications, and in many cases assisting traditional survey 
methods in biodiversity research. However, a major difficulty of these techniques is recovering DNA from 
low-quality samples collected in survey areas. To help overcome this problem, in this study, we present a 
simple and highly efficient method for extracting and amplifying DNA from low-quality samples applicable 
in Vietnam’s context. Using this method, we successfully sequenced 30 bone, cartilage, and dry skin samples 
from two different vertebrate animals, muntjacs Muntiacus sp., and Shanghai softshell turtle, Rafetus 
swinhoei. Sequences, obtained in this study, play an important role in developing phylogenetic hypotheses 
and assessing genetic diversity of the two groups. This method can be applied in a variety of studies in future 
biotic survey and biodiversity research that would be benefited from obtaining DNA sequences of low-quality 
samples collected in the field in Vietnam.  
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