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TÓM TẮT	

 Mã vạch sử dụng các đoạn DNA trong hệ gen được tiêu chuẩn hóa hiện là một công cụ hữu ích 
để xác định, nhận dạng loài. Trong nghiên cứu này, chúng tôi đã sử dụng mã vạch DNA vùng gen 
nhân (ITS-rDNA) và vùng gen lục lạp (matK) để xác định 32 mẫu sâm tự nhiên thu tại núi Phu Xai 
Lai Leng và 19 mẫu sâm tại Vườn Dược liệu của Công ty TH, xã Na Ngoi, Kỳ Sơn, Nghệ An và 
xác định mối quan hệ họ hàng của chúng với các loài trong chi nhân sâm (Panax). Tỷ lệ thành công 
cho phản ứng khuyếch đại PCR vùng gen ITS-rDNA và matK là 100%. Tỷ lệ đọc thành công trình 
tự hai chiều đạt được từ sản phẩm PCR là 100%. Độ dài trình tự nucleotide phân tích thuộc vùng 
ITS-rDNA và matK là 616 bp, 1433 bp, tương ứng. Trên cơ sở phân tích dữ liệu vùng ITS-rDNA, tất 
cả 32 mẫu sâm tự nhiên (Panax TB) đều có mối quan hệ chặt chẽ với loài Tam thất hoang (P. 
stipuleanatus) (MLBS = 99%, BPP = 100%), 19 mẫu sâm (Panax TH) tại Vườn Dược liệu đều có 
mối quan hệ chặt chẽ với loài Tam thất (P. notoginseng) (MLBS = 100%, BPP = 100%). Sự khác 
biệt di truyền giữa các loài trong chi Panax thay đổi từ 0,2% đến 7,9%, trung bình 4% đối với vùng 
ITS-rDNA và trung bình 1,2% (0,1- 2,9%) đối với vùng matK. Mối quan hệ di truyền của các 
loài/thứ trong chi Panax cũng chỉ ra rằng các loài trong chi Panax có cùng nguồn gốc tiến hóa và 
ghi nhận Tam thất hoang có phân bố tại núi Phu Xai Lai Leng, xã Na Ngòi, Kỳ Sơn, Nghệ An, trên 
cở sở đó chính thức mở rộng vùng phân bố của loài này ở Việt Nam. 

Từ khoá: DNA mã vạch, ITS, matK, Panax, P. stipuleanatus, P. notoginseng 

MỞ ĐẦU 

 Chi nhân sâm Panax (Araliaceae) là cây 
thuốc quan trọng của Bắc Mỹ và Đông Á (Shu, 
2007; Mabberley, 2008; Nguyễn Văn Đạt và 
Trần Thị Phương Anh, 2013; Phan Kế Long et 
al., 2014a; Zhang et al., 2015; Taram et al., 
2018). Trong 19 loài thuộc chi Panax (Pankey 
and Ali, 2012; Taram et al., 2018), ba loài được 

biết đến là Sâm việt nam (Panax vietnamensis), 
Tam thất hoang (P. stipuleanatus) và Sâm vũ 
diệp (P. bipinnatifidus) được tìm thấy ở vùng 
núi cao của Việt Nam (Phạm Hoàng Hộ, 2000; 
Nguyễn Tập, 2005). Cả 3 loài sâm này đều 
thuộc nhóm loài quý hiếm cần bảo vệ ghi trong 
Sách đỏ Việt Nam (2007). Loài Panax 
vietnamensis Ha et Grushv. hiện được ghi nhận 
gồm 3 thứ: Sâm ngọc linh - P. vietnamensis Ha 
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et Grushv. var. vietnamensis, phân bố ở Kon 
Tum (núi Ngọc Linh, Đăk Tô, Đắk Glei), 
Quảng Nam; Sâm lai châu - P. vietnamensis var. 
fuscidiscus Komatsu, Zhu, Cai, 2003, phân bố ở 
Lai Châu (Mường Tè, Tam Đường, Sìn Hồ), 
Vân Nam (Jinping, Trung Quốc); Sâm langbian 
- P. vietnamensis var. langbianensis phân bố ở 
núi Lang Biang (Lâm Đồng) (Sách đỏ Việt Nam, 
2007; Phan Ke Long et al., 2014a; Zhang et al., 
2015; Nong et al., 2016). Các loài Panax được 
biết đến với nhóm hoạt chất saponin nhiều loại 
và hàm lượng cao, đặc biệt là 3 hoạt chất đặc 
trưng Ginsennosid Rb1, Ginsennosid Rg1, 
Majonosid R2 (MS2) có trong P. vietnamensis 
var. vietnamensis có khả năng điều trị một số 
bệnh ung thư (Nguyen et al., 1993, 1994; Duc et 
al., 1994; Huong et al., 1997; Konoshima et al., 
1999; Yamasaki, 2000).  

 Việc xác định chính xác các loài/thứ của Sâm 
là rất quan trọng đối với việc xác định giống cây, 
lựa chọn cha mẹ để nhân giống, sử dụng và bảo 
tồn nguồn gen của chúng. Các phương pháp 
truyền thống xác định các loài trong chi Panax 
chủ yếu dựa trên các quan sát kiểu hình trong khi 
các đặc điểm hình thái thường bị ảnh hưởng bởi 
các yếu tố môi trường (Jo et al., 2013). Đặc biệt, 
trong giai đoạn chưa ra hoa, quả, đặc điểm hình 
thái của nhiều loài Sâm rất tương đồng, khiến 
việc phân biệt chúng rất khó khăn. Do đó, một 
phương pháp nhận dạng đơn giản và chính xác 
cho các loài Sâm là rất cần thiết. 

 Mã vạch DNA (DNA barcoding) sử dụng 
đoạn DNA ngắn đã chuẩn hóa phân biệt giữa 
các loài (Hebert et al., 2004; Liu et al., 2012a) 
trở thành công cụ phục vụ có hiệu quả cho công 
tác giám định, phân loại, đánh giá quan hệ di 
truyền, phát hiện loài mới, quản lý chất lượng, 
nguồn gốc, xuất xứ, bản quyền của sản phẩm từ 
sinh vật (Chen et al., 2010; Gao et al., 2010; 
Liu et al., 2012b). Ở thực vật, một số vùng gen 
lục lạp (matK, rbcL, psbA-trnH, atpF-atpH...) 
và vùng gen nhân (ITS-rDNA) đang được ứng 
dụng rộng rãi trong các nghiên cứu mối quan hệ 
phát sinh chủng loại (phylogeny), phân loại 
(taxonomy) và nhận dạng loài (identity) (CBOL 
Plant Working Group, 2009; China Plant BOL 
Group, 2011). Các chỉ thị di truyền phân tử đã 

được sử dụng rộng rãi trong việc xác định các 
loài Sâm, đặc biệt, cũng có khá nhiều công bố 
về mối quan hệ di truyền và nhận dạng loài Sâm 
trên cơ sở phân tích trình tự nucleotide vùng 
gen ITS-rDNA, matK, rbcL, rpoB, (Phan Ke 
Long et al., 2014a; Nguyễn Thị Phương Trang 
et al., 2011, 2016; Lê Thị Thu Hiền et al., 2016; 
Lê Thanh Hương et al., 2017; Nguyen et al., 
2017; Phạm Quang Tuyến et al., 2018). Wen et 
al. (1996) đã xây dựng cây phát sinh chủng loại 
của 12 loài Sâm khác nhau phân bố ở Bắc Mỹ 
và Đông Á dựa trên trình tự vùng gen ITS có độ 
dài từ 606 đến 608 bp. Komatsu et al. (2001) 
giải trình tự các gen 18S và matK nhằm so sánh 
đặc điểm di truyền của P. vietnamensis và P. 
quinquefolium. Kết quả chỉ ra rằng hai loài hoàn 
toàn tương đồng ở gen 18S và khác nhau ở 10 vị 
trí trên gen matK. Lee and Wen (2004) công bố 
một barcode khác của chi Nhân sâm là vùng 
trnC-trnD nằm xen giữa hai gen trnC và trnD 
trong hệ gen lục lạp. Dựa trên trình tự vùng này 
kết hợp với ITS, nhóm nghiên cứu đã xây dựng 
cây phát sinh chủng loại của 18 loài trong chi 
Nhân sâm và 2 loài thuộc chi Aralia. Phan Kế 
Long et al. (2014a) đã sử dụng phương pháp 
nghiên cứu hình thái và phân tích trình tự 
nucleotide vùng matK và ITS-rDNA xác định 
được thứ P. vietnamensis var. fuscidiscus có 
phân bố tại vùng núi thuộc các huyện Mường 
Tè, Sìn Hồ và Tam Đường, tỉnh Lai Châu, trong 
đó giữa các quần thể ở Mường Tè và Sìn Hồ có 
thể phân biệt được với quần thể ở Tam Đường 
bằng 1 nucleotide đặc trưng cho vùng địa lý trên 
vùng gen ITS-rDNA. 

 Trong nghiên cứu này, chúng tôi đã giải mã 
trình tự nucleotide vùng gen ITS-rDNA và matK 
để xác định các mẫu sâm tự nhiên thu tại núi 
Phu Xai Lai Leng và mẫu sâm tại Vườn Dược 
liệu công ty TH, xã Na Ngoi, Kỳ Sơn, Nghệ An 
góp phần xây dựng cơ sở dữ liệu mã vạch DNA 
nhằm cung cấp nền tảng cho các nghiên cứu bảo 
tồn, tiến hóa và hệ thống sinh học của loài. 

VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP  

Vật liệu  

 Trong 3 chuyến đi khảo sát thực địa tại núi 
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Phu Xai Lai Leng, Kỳ Sơn, Nghệ An (4/2018, 
8/2018 và 6/2019), chúng tôi đã thu được 32 
mẫu sâm tự nhiên (Ký hiệu Panax TB1 đến 
Panax TB32) với tọa độ (19º13’47.8’’; 
104º07’07.2’’; 1852 m) và 19 mẫu sâm (Ký 

hiệu Panax  TH1 đến Panax  TH19) được 
thu tại Công ty TH, Na Ngoi, Kỳ Sơn, Nghệ 
An với tọa độ 19° 14' 11.9", 104° 7' 36.5", 
1360m) được dùng làm vật liệu nghiên cứu 
(Hình 1).	

 

 
Hình 1.  A, C – mẫu sâm tự nhiên thu tại núi Phu Xai Lai Leng; B, D - loài Sâm thu tại Vườn Dược liệu công ty 
TH, Na Ngoi, Kỳ Sơn, Nghệ An. 

 
Tách chiết và tinh sạch DNA tổng số  

 DNA tổng số được tách chiết bằng bộ hóa 
chất Plant DNA isolation Kit (Norgenbiotek, 
Canada).  

Nhân bản gen đích bằng kỹ thuật PCR  

 Nhân bản vùng gen ITS-rDNA và matK bằng 
kỹ thuật PCR sử dụng các cặp mồi gen ITS: 
PaITSF 5’- CAC TGA ACC TTATCA TTT AG 
AG -3’ và PaITSR 5’-CTT ATT GAT ATGCTT 
AAA CTC AG-3’; gen matK: kFa 5’-TTT GAC 
TGT ATC GCA CTA TG-3’ và kRb 5’-ATT 
TAC ACG GAT TCCTAA CG-3’) (Phan Kế 
Long et al., 2014a). Mỗi phản ứng PCR có thể 
tích 25µL với các thành phần: 7 µL H2O deion, 
12,5 µL PCR Master mix kit (2X), 1,25 µL mồi 
xuôi (10 pmol/µL), 1,25 µL mồi ngược (10 
pmol/µL), 3 µL DNA (10 – 20 ng). Phản ứng 
được thực hiện trên máy PCR model 9700 

(GeneAmp PCR System 9700, Mỹ). Chu trình 
nhiệt của phản ứng PCR gồm: 940C trong 3 phút; 
tiếp sau là 35 chu kỳ nối tiếp nhau với các bước: 
940C trong 45 giây, 550C trong 45 giây, 720C 
trong 45 giây; kết thúc phản ứng nhân gen ở 
720C trong 10 phút, giữ sản phẩm ở 4°C. 

Giải trình tự và hiệu chỉnh trình tự  

 Sản phẩm PCR được điện di trên gel 
agarose 1,5% và quá trình xác định trình tự 
nucleotide được thực hiện tại công ty Macrogen, 
Hàn Quốc. Trình tự DNA sau khi giải trình tự 
được hiệu chỉnh và loại bỏ các tín hiệu nhiễu 
với sự trợ giúp của phần mềm ChromasPro2.1.6 
(Technelysium, 2013) được so sánh với các 
trình tự đã có trên Genbank (sử dụng công cụ 
BLAST trong NCBI - 
http:www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST). Các trình 
tự phân tích được sắp xếp thẳng hàng bằng phần 
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mềm Bioedit v7.0.5.2 (Hall, 1999). Các vùng 
không có khả năng sắp xếp bị loại bỏ trước khi 
phân tích. 

Xây dựng cây phát sinh chủng loại 

 Cây phát sinh chủng loại được xây dựng 
dựa trên phương pháp xác suất tối đa ML 
(Maximum Likelihood) sử dụng phần mềm 
Treefinder v 2011 (Jobb, 2011) và phương pháp 
Bayesian inference (BI) bằng phần mềm 
MrBayes v 3.2.1 (Ronquist and Huelsenbeck, 
2003). Trước khi phân tích ML và BI, dữ liệu 
trình tự nucleotide sẽ được khảo sát phân bố 
nucleotide, kiểm tra các giả thuyết và xác định 
mô hình tiến hóa tối ưu sử dụng bởi Kakusan 
4.0 (Tanabe, 2011) dựa trên thông tin Akaie 
được hiệu chỉnh (corrected AICc - Akaike 
Information Criterion). Mô hình tiến hóa tốt 
nhất được chọn cho ML là mô hình đảo chiều 
thời gian tổng thể (GTR) với giá trị tham số 
gamma (G: 0,605 trong ML và 0,704 trong BI) 
trên vùng gen ITS – rDNA. Trong vùng gen 
matK mô hình tiến hóa tốt nhất được chọn cho 
ML là mô hình đảo chiều thời gian tổng thể 
(GTR) với giá trị tham số gamma (G: 0,166 
trong ML và 0,165 trong BI). Kiểm tra ước 
lượng tham số và điểm hội tụ bằng cách sử 
dụng phần mềm Tracer 1.5 (Rambaut and 
Drummond, 2009). Thực hiện với 1.000 lần lặp 
lại để xác định giá trị ủng hộ (bootstrap) trong 
cây ML (MLBS) và BI (BPP) với 1.000 lần lặp 
lại. Khoảng cách di truyền (P) giữa các loài 
trong chi được tính toán bằng Mega 7.0 
( Kumar et al., 2016). 

KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

Trình tự nucleotide vùng gen ITS-rDNA của 
32 mẫu sâm tự nhiên (Panax TB)  và 19 mẫu 
sâm tại vườn Dược liệu (Panax TH) 

 Sau khi chỉnh sửa và loại bỏ tất cả các vị trí 
trống thì đa số các mẫu sâm thu được ở Nghệ 
An có chiều dài vùng gen ITS-rDNA là 616 bp 
và các trình tự này đã được đăng ký trên Ngân 
hàng gen thế giới (NCBI) với mã số từ 
MN809281 đến  MN809318. Kết quả so sánh 
chỉ ra tất cả 32 mẫu Panax TB và 19 mẫu Panax 

TH có mức độ tương đồng nucleotide 100% 
trong vùng gen này nên chúng tôi đã sử dụng 
kết quả của 1 mẫu để tiến hành các phân tích 
tiếp theo. Trình tự nucleotide thu được từ các 
mẫu này được kiểm tra tính tương đồng 
(similarity) với các trình tự sẵn có trên ngân 
hàng Genbank bằng công cụ BLAST. Kết quả 
tìm kiếm cho thấy trình tự nucleotide của các 
mẫu này tương đồng cao với các loài trong chi 
Panax. Cụ thể, mẫu Panax TB tương đồng di 
truyền cao 99,85% với loài P. stipuleanatus 
(MK408811). Tuy nhiên, mẫu Panax TB có 
mức độ tương đồng di truyền khá thấp với loài 
P. wangianus - MK408809 (97,65%); P. 
ginseng - KM207668 (97,5%); P. vietnamensis 
- AY271924 (97,65%); P. assamicus - 
AY233321 (95,77%). Mẫu Panax TH có mức 
độ tương đồng cao 100% với loài P. 
notoginseng (MK408810) và có mức độ tương 
đồng di truyền cũng khá thấp với loài P. 
wangianus - MK408809 (96,2%); P. 
zingiberensis MK408787 (96,06%); P. ginseng 
- KF727974 (96,19%); P. vietnamensis - 
AY271924 (96,2%); P. assamicus - AY233321 
(95,77%). Việc so sánh với cơ sở dữ liệu trên 
Genbank nhằm mục đích cho một kết quả tham 
chiếu với nhóm loài tương đồng nhất với trình 
tự nucleotide truy vấn. Kết quả BLAST không 
thể kết luận chính xác về loài. Với những 
trường hợp BLAST có độ bao phủ và tương 
đồng cao (99%) cũng không thể suy ngược lại 
tên loài bởi kết quả BLAST chỉ hiển thị trình tự 
nucleotide tương đồng nhất mà trên Genbank 
hiện có. Do kết quả của BLAST cho ra những 
điểm nghi vấn chưa chuẩn xác, vì vậy chúng tôi 
đã sử dụng phương pháp dựng cây phát sinh 
chủng loại để xác định tên khoa học cho các 
mẫu sâm trong nghiên cứu. 

 Trình tự nucleotide vùng gen ITS -rDNA 
của các mẫu sâm nghiên cứu sẽ được so sánh về 
khoảng cách di truyền với trình tự của 16 loài 
trong cùng chi (dữ liệu các loài lấy trên 
Genbank). Sau khi loại bỏ tất cả các vị trí trống, 
các vị trí còn lại được sử dụng cho phân tích. 
Kết quả phân tích cho thấy có 118/616 vị trí 
biến đổi (Variable), 43/616 vị trí có giá trị mang 
thông tin (Parsimony informative). Khoảng 
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cách di truyền giữa các cặp loài trên cơ sở phân 
tích theo phương pháp p-distance đã chỉ ra mức 
độ khác nhau giữa các cặp loài trong chi Panax. 
Khoảng cách di truyền giữa các loài trong chi 
Panax dao động khá lớn trung bình 4% (0,2 - 
7,9%) (Bảng 1). Không có sự sai khác về di 
truyền giữa mẫu Panax TH với P. notoginseng. 
Sự sai khác rất thấp (0,2%) cũng được tìm thấy 
giữa mẫu Panax TB với loài P. stipuleanatus. 
Khoảng cách di truyền giữa các loài trong chi 
Panax (4%) thấp hơn so với khoảng cách di 
truyền giữa các loài gỗ quý thuộc chi Dalbergia 
trung bình 8,1% (6,5-9,3%) (Dương Văn Tăng 
et al., 2011). Kết quả này phản ánh các mẫu 
Panax TB trên có tên khoa học là P. 
stipuleanatus và mẫu Panax TH có tên khoa 
học P. notoginseng. Để có thêm các bằng chứng 

khoa học chúng tôi xác định vị trí phân loại của 
các mẫu sâm này. 
 Sơ đồ mối quan hệ họ hàng của các mẫu 
sâm thu tại Nghệ An với 16 loài thuộc chi 
Panax đã được xây dựng theo cả 2 phương pháp 
ML và BI (Hình 2) chỉ ra các kết quả nhận được 
là như nhau. Các phân tích ML và BI đã tạo ra 
với thông số (-lnL) = 1975.403 và 2004.675, 
tương ứng. Mẫu Panax TB /Tam thất hoang (P. 
stipuleanatus) và mẫu Panax TH/Tam thất P. 
notoginseng tạo thành một nhóm riêng có mức 
độ tương đồng di truyền cao (100%) và quan hệ 
mật thiết với nhau với giá trị bootstrap (MLBS 
= 99%, BPP = 100%). Kết quả này cho phép 
nhận định các mẫu Panax TB có chung nguồn 
gốc với loài Tam thất hoang và mẫu Panax TH 
có chung nguồn gốc với loài Tam thất.

Bảng 1. Khoảng cách di truyền (%) của các mẫu Panax TBvà mẫu Panax TH với các loài trong chi Panax trên 
Genbank trên cơ sở phân tích trình tự nucleotide vùng gen ITS-rDNA. 

 
  
Trình tự nucleotide vùng gen matK của 32 
mẫu sâm tự nhiên (Panax TB) và 19 mẫu 
sâm tại Vườn Dược liệu (Panax TH) 

 Sau khi chỉnh sửa và loại bỏ tất cả các vị trí 
trống vùng gen matK của các mẫu Sâm thu 
được ở Nghệ An có chiều dài 1433 bp và được 
đăng ký trên Ngân hàng gen thế giới (NCBI) 
với mã số từ MN829825 đến MN829830. Kết 
quả so sánh chỉ ra tất cả 32 mẫu Panax TB và 

19 mẫu Panax TH có mức độ tương đồng 
nucleotide 100% trong vùng gen này nên chúng 
tôi đã sử dụng kết quả của 1 mẫu để tiến hành 
các phân tích tiếp theo. Trình tự nucleotide thu 
được từ các mẫu này được kiểm tra tính tương 
đồng (similarity) với các trình tự sẵn có trên 
ngân hàng Genbank bằng công cụ BLAST. Kết 
quả tìm kiếm cho thấy trình tự nucleotide của 
các mẫu này tương đồng cao với các loài trong 
chi Panax. Cụ thể, mẫu Panax TB tương đồng 
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di truyền cao 99,16% với loài P. stipuleanatus 
(MK408965); P. quinquefolius - KM088018  
(98,32%); P. ginseng - KM088019 (98,12%); P. 
vietnamensis var. fuscidiscus - KJ418199 
(97,84%); P. wangianus - MK408951 (97,91%). 
Mẫu Panax TH có mức độ tương đồng khá cao 
98,71% với loài P. notoginseng (MK408955); P. 
zingiberensis NC043954 (98,23%); P. ginseng - 
MK408938 (98,31%). 
 Trình tự nucleotide vùng gen matK của các 
mẫu sâm nghiên cứu sẽ được so sánh về khoảng 
cách di truyền với trình tự của 11 loài trong 
cùng chi (dữ liệu các loài lấy trên Genbank). 
Sau khi loại bỏ tất cả các vị trí trống, các vị trí 
còn lại được sử dụng cho phân tích. Kết quả 
phân tích cho thấy có 66/1433 vị trí biến đổi 
(Variable), 29/1433 vị trí có giá trị mang thông 
tin (Parsimony informative). Khoảng cách di 

truyền giữa các cặp loài trên cơ sở phân tích 
theo phương pháp p-distance đã chỉ ra mức độ 
khác nhau giữa các cặp loài trong chi Panax. 
Khoảng cách di truyền giữa các loài trong chi 
Panax dao động rất thấp trung bình 1,2% (0,1 - 
2,9%) (Bảng 2). Sự sai khác rất thấp (0,3%) 
cũng được tìm thấy giữa mẫu Panax TB/P. 
stipuleanatus và mẫu Panax TH/P. notoginseng 
(0,7%). Khoảng cách di truyền giữa các loài 
trong chi Panax (1,2%) thấp hơn so với khoảng 
cách di truyền giữa các loài gỗ quý thuộc chi 
Vatica, Dipterocarpus, Shorea, Parashorea, và 
Hopea (Nguyễn Thị Phương Trang et al., 2014). 
Kết quả này phản ánh các mẫu Panax TB trên 
có tên khoa học là (P. stipuleanatus) và mẫu 
Panax TH có tên khoa học P. notoginseng. Để 
có thêm các bằng chứng khoa học chúng tôi xác 
định vị trí phân loại của các mẫu sâm này. 

 

 
Hình 2. Mối quan hệ họ hàng của các mẫu nghiên cứu với các loài trong cùng chi lấy trên Genbank trên cơ sở 
phân tích trình tự nucleotide vùng gen ITS-rDNA bằng phương pháp ML (A) và BI (B). Các số trên các nhánh 
tượng trưng cho sự hỗ trợ bootstrap. Loài Polyscias javanica (DQ007383) là loài ngoài nhóm. 

  

 
 Sơ đồ mối quan hệ họ hàng của các mẫu 
sâm thu tại Nghệ An với 11 loài thuộc chi 
Panax đã được xây dựng theo cả 2 phương pháp 
ML và BI (Hình 3) chỉ ra các kết quả nhận được 
là như nhau. Các phân tích ML và BI đã tạo ra 
với thông số (-lnL) = 2580,989 và 2600,797, 
tương ứng. Mẫu Panax TB/Tam thất hoang (P. 
stipuleanatus) và mẫu Panax TH/Tam thất P. 

notoginseng tạo thành một nhóm riêng có mức 
độ tương đồng di truyền cao (99,3-99,7%) và 
quan hệ mật thiết với nhau với giá trị bootstrap 
(MLBS = 96 và 99%, BPP = 100%). Kết quả 
này cho phép nhận định các mẫu Panax TB có 
chung nguồn gốc với loài Tam thất hoang và 
mẫu Panax TH có chung nguồn gốc với loài 
Tam thất. 
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Bảng 2. Khoảng cách di truyền (%) của các mẫu Panax TB và mẫu Panax TH với các loài trong chi Panax 
trên Genbank trên cơ sở phân tích trình tự nucleotide vùng gen matK. 

 
 

 
Hình 3. Mối quan hệ họ hàng của các mẫu nghiên cứu với các loài trong cùng chi lấy trên Genbank trên cơ sở 
phân tích trình tự nucleotide vùng matK bằng phương pháp ML và BI. Các số trên các nhánh tượng trưng cho 
sự hỗ trợ bootstrap. Loài Eleutherococcus senticosus (AB088017) là loài ngoài nhóm. 

  
 Mã vạch DNA, là một kỹ thuật không còn 
mới, đang trên đà được chấp nhận như là tiêu 
chuẩn toàn cầu cho mục đích nhận dạng loài 

(Zuo et al., 2011). Tuy nhiên, vẫn cần rất nhiều 
nỗ lực trước khi mã vạch DNA của thực vật có 
thể được coi là đủ đáng tin cậy cho ứng dụng 
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rộng rãi trong thực tế. Hơn nữa, chi Panax 
dường như là một nhóm thực vật lý tưởng để 
kiểm tra tính khả thi của mã vạch DNA và giải 
quyết nhiều vấn đề mà sự phát triển mã vạch 
DNA thực vật có thể gặp phải trong tương lai 
gần. Sử dụng chi này làm mô hình, tính hữu ích 
của các phương pháp mã vạch và độ nhận dạng 
của locus mã vạch có thể được đánh giá toàn 
diện vì số loài trong chi tương đối nhỏ, trong 
khi sự biến đổi về hình thái không thật rõ ràng. 
Các nghiên cứu xây dựng cây phát sinh chủng 
loại các loài trong chi Panax đến nay đều sử 
dụng trình tự vùng gen ITS như một tiêu chuẩn 
để tham chiếu cũng như kết hợp với các barcode 
khác để có kết quả toàn diện hơn (Lee and Wen, 
2004; Zuo et al., 2011; Chen et al., 2013; Lê 
Thanh Hương et al., 2017). Trong nghiên cứu 
này, chúng tôi thấy rằng trình tự nucleotide 
vùng gen ITS-rDNA và matK là những vùng 
DNA hoàn toàn có thể xác định, giám định 
được loài Panax ở giai đoạn cây chưa ra hoa 
cũng như chứng minh khả năng phân biệt thành 
công giữa các loài (Hình 2,3). Kết quả này một 
lần nữa khẳng định sự phù hợp với công bố của 
Nguyễn Thị Phương Trang et al. (2017) và Lê 
Thanh Hương et al. (2017) chỉ ra vùng gen ITS-
rDNA, matK và psbA-trnH là vùng tốt nhất cho 
việc nhận dạng các loài Panax. Tuy nhiên, cần 
lưu ý rằng một số đặc điểm hình thái tương 
đồng của các loài trong chi Panax có thể làm 
cho việc phân loại các loài này gây tranh cãi. 
Do đó, cần thiết phải tiến hành phối kết hợp 
chặt chẽ phương pháp phân loại truyền thống 
với phương pháp phân loại hiện đại để có cơ sở 
khoa học xác định chính xác tên loài và mối 
quan hệ di truyền giữa các loài. 

 Hơn nữa, Phan Kế Long et al. (2014b) phân 
tích 7 mẫu không mang cơ quan sinh sản và còn 
non của Sâm Panax sp. được thu thập trên núi 
đá silicát Phu Xai Lai Leng, núi cao nhất Bắc 
Trung bộ Việt Nam, ở vị trí 19°13’ vĩ Bắc, 
104°12’ kinh Đông, độ cao 1600 m so với mặt 
nước biển, cho thấy về hình thái, chúng rất gần 
với loài P. stipuleanatus và P. bipinnatifidus. 
Tuy nhiên, chúng có lá kèm và lá chét không xẻ 
lông chim 2 lần. Trình tự vùng gen ITS-DNA 
của Panax sp. ở Phu Xai Lai Leng giống hệt 

nhau, và có mối quan hệ gần gũi với P. 
stipuleanatus thu ở Tam Đường, Lai Châu với 
bootstrap 98%. Tuy nhiên, giữa chúng có sự sai 
khác ở 2 nucleotide. Sự sai khác 02 nucleotide 
giữa hai quần thể ở Tam Đường, Lai Châu và 
Phu Xai Lai Leng, Kỳ Sơn, Nghệ An có thể do 
đặc trưng vùng địa lý. Kết quả phân tích của 
chúng tôi cũng chỉ ra 32 mẫu sâm tự nhiên thu 
tại núi Phu Xai Lai Leng giống hệt nhau và 
quan hệ rất gần gũi với loài Tam thất hoang (P. 
stipuleanatus). Phát hiện này chính thức mở 
rộng vùng phân bố của loài này ở Việt Nam. 

KẾT LUẬN  

 Trong nghiên cứu này, vùng gen ITS-rDNA 
và matK của 32 mẫu sâm tự nhiên thu tại núi 
Phu Xai Lai Leng và 19 mẫu sâm tại Vườn 
Dược liệu công ty TH, xã Na Ngoi, Kỳ Sơn, 
Nghệ An được giải trình tự có kích thước 616 
và 1433 nucleotide, tương ứng. Trong đó, 
118/616 vị trí nucleotide biến đổi, 43/616 vị trí 
nucleotide có giá trị mang thông tin được xác 
định ở vùng gen ITS-rDNA và 66/1433 vị trí 
nucleotide biến đổi, 29/1433 vị trí nucleotide có 
giá trị mang thông tin (matK). Các trình tự này 
đã được đăng ký trên Ngân hàng gen thế giới 
(NCBI) góp phần xây dựng cơ sở dữ liệu mã 
vạch DNA cung cấp cho các nghiên cứu tiến 
hóa và hệ thống sinh học của loài. Hơn nữa, kết 
quả phân tích trình tự nucleotide vùng gen matK 
và ITS-rDNA chỉ ra các loài Sâm trong chi 
Panax có cùng nguồn gốc tiến hóa và việc phát 
hiện Tam thất hoang có phân bố tại núi Phu Xai 
Lai Leng, xã Na Ngoi, Kỳ Sơn, Nghệ An, chính 
thức mở rộng vùng phân bố của loài này ở Việt 
Nam. 

Lời cảm ơn: Công trình là sản phẩm của đề tài 
"Điều tra, đánh giá hiện trạng cây thuốc thuộc 
chi sâm (Panax L.) ở khu dự trữ sinh quyển tây 
Nghệ An (Khu vực Phu Xai Lai Leng”, mã số: 
UQĐTCB.01/18-19 cấp kinh phí. 
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USING ITS-rDNA AND MATK GENE NUCLEOTIDE SEQUENCES FOR 
IDENTIFICATION GINSENG SPECIES IN PANAX IN PHU XAI LAI LENG, KY 
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SUMMARY 

 DNA barcoding is a useful tool for species identification using standardized genomic DNA 
fragments. We used DNA barcodes (ITS-rDNA and matK gene) to explore Panax (32 samples 
collected from Phu Xai Lai Leng mountain and 19 samples collected from medicinal nursery of TH), 
and to investigate the phylogenetic taxonomy of Panax. In this study, the PCR success rate for ITS-
rDNA and matK region was 100%. The success rate of bidirectional sequencing of PCR product 
was 100% of ITS-rDNA and matK region with length of 616 bp, 1433 bp, respectively. All 32 
samples (Panax TB) of Phu Xai Lai Leng have a close relationship with P. stipuleanatus (MLBS = 
99%, BPP = 100%). All 19 samples (Panax TH) of medicinal nursery have a close relationship with 
P. notoginseng (MLBS = 100%, BPP = 100%). Interspecific genetic distances within and among 
Panax species was varied from 0.2% to 7.9%, average (4%) (ITS-rDNA gene) and 0.1 to 2.9%, 
average (1.2%) (matK gene). The genetic relationship of species/gender belonging to the Panax 
genus showed that they have the same evolutionary origin and discovered that new distributed of P. 
stipuleanatus in Phu Xai Lai Leng mountain in Vietnam. 

Keywords: DNA Barcodes, ITS, matK, Panax, P. stipuleanatus, P. notoginseng 

 


