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Tóm tắt – Với giá trị thảo dược cao, nhiều
sản phẩm được phát triển từ cây mù u như dầu
mù u và các loại nguyên liệu mĩ phẩm. Tại tỉnh
Trà Vinh, mô hình khai thác và phát triển nguồn
gen cây mù u tại xã Mỹ Long Nam, huyện Cầu
Ngang đang được triển khai thực hiện và cho
thấy tiềm năng phát triển kinh tế. Thông tin
hệ gen thực vật, đặc biệt hệ gen lục lạp, là
cơ sở phát triển các ứng dụng trong lĩnh vực
nông nghiệp như lai tạo giống, các nghiên cứu
di truyền, và phát triển chỉ thị phân tử. Trong
nghiên cứu này, kĩ thuật giải trình tự thế hệ
mới được thực hiện để giải mã trình tự, thành
phần gen và đặc điểm cấu trúc của bộ gen lục
lạp cây mù u. Kết quả cho thấy, hệ gen lục lạp
cây mù u (Calophyllum inophyllum L.) có kích
thước là 161.169 bp. Hệ gen lục lạp bao gồm
79 gen mã hóa protein, 30 vùng mã hóa tRNA
và bốn vùng mã hóa rRNA. Kết quả này cung
cấp thông tin cơ bản cho các nghiên cứu bảo
tồn, nghiên cứu đa dạng sinh học và các ứng
dụng cơ sở di truyền của cây mù u cũng như
các loài liên quan.
Từ khóa: đa dạng di truyền, giải trình tự thế
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Abstract – Due to its high content of medic-
inal value, many products have been developed
from the tamanu tree, such as tamanu oil and
various cosmetic raw materials. In Tra Vinh
Province, a model for exploiting and conserv-
ing genetic resources of tamanu was conducted
at My Long Nam Ward, Cau Ngang District,
and showed potential for economic develop-
ment. The Chloroplast genome is one of three
genomes of plants that exhibit an important role
in agriculture, such as breeding, genetic stud-
ies, and molecular marker development. In this
study, next-generation sequencing technology was
used to decode the sequence, gene composition,
and structural characteristics of the chloroplast
genome of the tamanu tree. Consequently, the
complete chloroplast genome of the tamanu tree
was 161,169 bp in length. This genome included
79 protein-coding genes, 30 tRNA genes, and four
rRNA genes. The results of this study provide
essential information for further studies about
conservation, biodiversity, and application of ge-
nomic data of mastwood and related species.

Keywords: Chloroplast genome, genetic diver-
sity, next-generation sequencing method.
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I. GIỚI THIỆU

Cây mù u (Calophyllum inophyllum L.), còn
được gọi là hồ đồng hay cồng, thuộc họ Măng
cụt/Bứa (Clusiaceae) [1]. Tại Việt Nam, cây mù
u mọc hoang hoặc được trồng phổ biến, phân
bố tập trung ở các tỉnh phía Nam, trong đó có
Trà Vinh. Từ lâu, cây mù u được biết đến là
một trong những cây có giá trị dược liệu rất
cao. Hầu hết các bộ phận của cây đều được
sử dụng để làm thuốc chữa bệnh như phần rễ,
lá, nhựa mủ, hạt hoặc dầu ép từ hạt [2]. Mù u
chứa nhiều hoạt chất có giá trị dược liệu cao,
trong nhân hạt chứa 50,2–73% dầu, vỏ hạt chứa
leucocyanidin, vỏ cây chứa 11,9% tannin, acid
hữu cơ, saponin triterpene, phytosterol, tinh dầu,
coumarin. Mủ của quả có các glycerid, tinh dầu,
nhựa và các phức hợp laction (dẫn xuất coumarin)
như calophylloid, mophyllolid, acid calophyllic
[3, 4]. Ngoài ra, một lượng lớn acid béo trong
dầu mù u như stearic, palmitic, myristic, lauric,
margaric, arachidic, eicosenoic, linoleic [5, 6].
Các hoạt chất trong mù u được chứng minh có tác
dụng trong phòng chống ung thư, khối u, kháng
viêm, kháng khuẩn, chống kết tập tiểu cầu, loạn
thần, chống đông máu và giảm đau [4, 7, 8]. Có
thể thấy mù u là loài thực vật có giá trị cao về
kinh tế và là dược liệu quý cần có các nghiên
cứu về ứng dụng và bảo tồn.

Hiện tại, ngoài các nghiên cứu ứng dụng dựa
trên giá trị dược liệu cây mù u, các đề tài bảo
tồn giống cây này cũng được quan tâm thực hiện
[9–11]. Tuy nhiên, các nghiên cứu chủ yếu tập
trung vào vấn đề thu thập các đặc tính môi trường
sống, định danh phân tử cây mù u dựa trên bộ sáu
chỉ thị SSR (simple sequence repeats) [11]. Một
nội dung quan trọng trong bảo tồn nguồn gen là
cơ sở dữ liệu hệ gen bao gồm các trình tự mã hóa
protein, RNA ribosome, và RNA vận chuyển của
cây mù u chưa được quan tâm thực hiện. Trước
đây, trình tự bộ gen lục lạp chưa hoàn chỉnh của
cây mù u phân bố tại Indonesia đã được công
bố [12]. Tuy nhiên, dữ liệu bộ gen lục lạp chưa
hoàn chỉnh nên chưa cung cấp thông tin đầy đủ
và chính xác về đặc điểm của bộ gen lục lạp của
cây mù u. Bên cạnh đó, các nguy cơ về suy thoái
môi trường và tác động sinh học, vi sinh học dẫn
đến việc xói mòn nguồn gen thực vật là rất cao.
Do đó, việc xây dựng cơ sở dữ liệu nguồn gen

tự nhiên của các giống cây có giá trị kinh tế –
xã hội, y học nhằm phục vụ công tác nghiên cứu
bảo tồn, phục hồi và tái tạo nguồn lợi giống cây
trồng là cấp thiết, đã và đang được quan tâm thực
hiện tại nhiều đơn vị nghiên cứu ở Việt Nam và
trên thế giới.

II. TỔNG QUAN NGHIÊN CỨU

Một trong những nguồn gen quan trọng có thể
cung cấp thông tin di truyền của thực vật là hệ
gen lục lạp [13, 14]. Lục lạp và ti thể là những
bào quan có bộ gen riêng biệt so với bộ gen trong
nhân tế bào. Bộ gen lục lạp cung cấp thông tin
nghiên cứu về mối quan hệ tiến hóa của các loài,
xác định loài một cách chính xác, cung cấp chỉ
thị ứng dụng trong chuyển gen, nhân giống [13].
Lục lạp được xem là trung tâm trao đổi chất của
thực vật. Nó đóng vai trò thiết yếu trong sinh lí
học, sự phát triển và tiến hóa của thực vật. Bộ
gen plastid của thực vật bậc cao là một phân tử
DNA sợi kép dạng vòng, có kích thước từ 120
đến 180 kb và chứa khoảng 130 gen, tùy thuộc
vào loài thực vật, chủ yếu mã hóa các enzyme
tham gia vào quá trình quang hợp [14]. Vai trò
quan trọng nhất của lục lạp là thực hiện cơ chế
quang hợp. Ngoài ra, nó có vai trò chính trong
việc sản xuất tinh bột, lipid, protein thiết yếu,
vitamin, khoáng và tổng hợp một số sắc tố tạo
màu cho hoa. Nó có cấu trúc bốn phần với hai
phần lặp đảo (IRa và IRb, dài 20–28 kb) được
phân tách bằng hai vùng trình tự đơn lớn (LSC,
dài 80–90 kb) và trình tự đơn nhỏ (SSC, 16–27
kb). Các vùng này được sử dụng làm ‘siêu mã
vạch’ trong các nghiên cứu phát sinh loài, lịch sử
tiến hóa vì chúng cung cấp tính đa hình dựa trên
trình tự [15] và có các đặc tính di truyền độc đáo
(di truyền đơn dòng, sự sắp xếp gen được bảo tồn
tốt, kích thước nhỏ, đơn bội, và bản chất thường
không tái tổ hợp) [16, 17]. Hệ gen lục lạp có một
hệ thống di truyền độc lập với nhân, cho phép tự
sao chép và phiên mã. Hệ thống di truyền lục
lạp được di truyền độc lập và được bảo tồn trong
suốt quá trình tiến hóa. Các gen của hệ gen lục
lạp đóng vai trò quan trọng trong các tổ chức như
rRNA, tRNA, RNA polymerase.

Ở Việt Nam, năm 2020, báo cáo đầu tiên về
trình tự lục lạp của một loài lan hài (Paphiope-
dilum delenatii Guillaumin) được công bố [17].
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Từ đó, các nghiên cứu khác nhau về bộ gen
lục lạp của các loài phân bố ở Việt Nam đã
được thực hiện như Ludisia discolor, Adinandra
megaphylla, và Bruguiera hainesii [18–20]. Tuy
nhiên, các nghiên cứu về trình tự lục lạp của cây
mù u phân bố ở tỉnh Trà Vinh, Việt Nam chưa
được quan tâm thực hiện. Do đó, trong nghiên
cứu này, trình tự hoàn chỉnh bộ gen lục lạp của
cây mù u thu nhận tại tỉnh Trà Vinh được giải
trình tự bằng công nghệ giải trình tự thế hệ mới.
Bên cạnh đó, các thông tin cơ bản về cấu trúc
và thành phần gen của bộ gen lục lạp cây mù u
cũng được khảo sát và ghi nhận.

III. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU

A. Thu thập mẫu, tách chiết ADN và giải trình
tự

Mẫu lá tươi không bị sâu bệnh của cây
mù u mọc tự nhiên tại vườn cây ăn trái
của người dân thu thập tại tỉnh Trà Vinh
(9o58′10.8”N106o19′01.6”E, Hình 1(A)). Sau
đó, mẫu lá được làm khô bằng cách để trong túi
kín chứa các hạt silica hút ẩm ở nhiệt độ phòng.
Mẫu lá sau đó được dùng để tách ADN tổng
số bằng quy trình CTAB [20]. Mẫu ADN sau
khi tách chiết sẽ được kiểm tra chất lượng bằng
phương pháp điện di gel-agarose 1% và đo nồng
độ bằng máy NanoDrop OneC (Thermo Fisher
Scientific, USA). Các mẫu ADN có băng rõ trên
gel điện di và không có vệt kéo dài cùng với nồng
độ ít nhất 100 ng//muL với các chỉ số A260/280
trong khoảng 1,8–2,0 và chỉ số A260/230 trong
khoảng 2,0–2,2 được sử dụng để thực hiện quá
trình giải trình tự bằng hệ thống máy Miniseq
(Illumina, USA) tại Công ty KTEST (Thành phố
Hồ Chí Minh, Việt Nam) với dữ liệu trình tự hai
chiều với kích thước 151 bp.

B. Lắp ráp và phân tích hệ gen lục lạp cây mù
u

Dữ liệu trình tự thô từ hệ thống Illumina được
kiểm tra chất lượng (Q-score > 20, không chứa
kí tự N và chiều dài lớn hơn 100 bp) và loại bỏ
các trình tự không đạt chất lượng bằng chương
trình fastp với các thiết lập mặc định [22]. Các
trình tự đạt chất lượng sau khi lọc được sử dụng
để lắp ráp trình tự bộ gen lục lạp bằng chương
trình NOVOPlasty theo quy trình đề xuất của

tác giả với trình tự tham chiếu là bộ gen lục
lạp của Calophyllum soulattri (mã số GenBank
OP573228) [23]. Sau đó, thành phần gen trong
bộ gen lục lạp của cây mù u được chú giải bởi
chương trình Geseq [24]. Các thành phần gen
được kiểm tra lại bằng chương trình Geneious
Prime v2023.2.

IV. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN

Kết quả điện di cho thấy mẫu ADN có băng
rõ trên gel agarose, không có vệt kéo dài và kích
thước lớn hơn 10 kb (Hình 1(B)). Ngoài ra, kết
quả đo nồng độ cho thấy mẫu ADN có nồng độ là
253 ng/µL và đủ tiêu chuẩn để sử dụng cho quá
trình giải trình tự. Kết quả giải trình tự cho thấy
tổng cộng có 3.444.342 trình tự với kích thước
151 bp được tạo ra. Quá trình kiểm tra chất lượng
cho thấy các trình tự đều đạt chất lượng (Q-score
> 20; không có chứa kí tự N và kích thước lớn
hơn 100 bp). Do đó, các trình tự được sử dụng để
lắp ráp trình tự bộ gen lục lạp của cây mù u. Kết
quả lắp ráp cho thấy có một trình tự ADN hoàn
chỉnh với cấu trúc tròn và kích thước 161.169 bp.
Bộ gen này có bốn vùng bao gồm một trình tự
đơn lớn (kích thước 84.049 bp), một trình tự đơn
nhỏ (kích thước 17.430 bp) và hai trình tự lặp đảo
với kích thước 27.345 bp cho mỗi vùng (Hình 2).
Thành phần GC của bộ gen này là 36,4%. Trong
đó, thành phần GC của trình tự đơn lớn, trình tự
đơn nhỏ, và trình tự lặp đảo lần lượt là 33,9%,
30,6% và 42,2%.

Hình 1: (A) Hình ảnh cây mù u được chọn thu
nhận mẫu, (B) Kết quả điện di DNA tổng số đã
tinh sạch trên gel agarose, Ladder (Bioline, 1kb)

Kết quả chú giải thành phần gen cho thấy có
79 gen mã hóa protein, 30 gen mã hóa ARN
vận chuyển và bốn gen mã hóa ARN ribosome
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Hình 2: Bản đồ bộ gen lục lạp của cây mù u

Ghi chú: Các màu khác nhau thể hiện các
nhóm gen – LSC: Vùng trình tự đơn lớn; SSC:

Vùng trình tự đơn nhỏ; IRA
và IRB: Vùng trình tự lặp.

(Bảng 1). Trong số các gen có 17 gen mang intron
bao gồm trnA-UGC, trnG-UCC, trnI-GAU, trnK-
UUU, trnV-UAC, pafI, petB, petD, atpF, ndhA,
ndhB, clpP, rpl2, rpl16 và rpoC1. Ngoài ra,
các gen có hai bản sao do nằm trong vùng
trình tự lặp đảo bao gồm rrn4.5, rrn5, rrn16,
rrn23, trnG-GCC, trnI-CAU, trnI-GAU, trnL-
CAA, trnN-GUU, trnR-ACG, trnV-GAC, ndhB,
rpl2, rpl23, ycf1, ycf2, rps7 và rps12.

Bộ gen lục lạp của cây mù u phân bố ở Việt
Nam đã được giải trình tự hoàn chỉnh so với công
bố một phần trình tự của cây mù u phân bố tại
Indonesia [22]. Trình tự bộ gen lục lạp hoàn chỉnh
của cây mù u đã cho thấy sự tương đồng về cấu
trúc bốn vùng, số lượng và thành phần các gen mã
hóa (79 gen mã hóa protein, 4 gen mã hóa rRNA
và 30 gen mã hóa rRNA) khi so sánh với các loài
khác trong chi Calophyllum và họ Calophyllaceae
[25, 26]. Kết quả này cho thấy ý nghĩa quan trọng
của trình tự bộ gen lục lạp hoàn chỉnh trong các
nghiên cứu so sánh tiến hóa giữa các loài trong
chi Calophyllum và trong họ Calophyllaceae.

Các phương pháp và kĩ thuật sinh học phân tử
trong những năm gần đây cung cấp các thông tin
trong công tác giống và phát triển nông nghiệp
bao gồm thông tin về các loại cây trồng và trình

Bảng 1: Thành phần các nhóm gen
trong hệ gen lục lạp cây mù u

Ghi chú: *: gen có intron;2x: gen thuộc
vùng trình tự lặp đảo.

tự bộ gen hoàn chỉnh của thực vật, là nền tảng cơ
sở dữ liệu quan trọng và chiến lược trong công tác
nhân giống cây trồng [27–29]. Thông tin dữ liệu
nguồn gen đang dẫn đến một cuộc cách mạng
mới trong nhân giống cây trồng, vì chúng tạo
điều kiện thuận lợi cho việc nghiên cứu kiểu gen
và mối quan hệ của nó với kiểu hình, đặc biệt là
đối với các tính trạng phức tạp [30].

Công nghệ giải trình tự thế hệ mới cho phép
giải trình tự hàng loạt bộ gen và cung cấp một
lượng lớn thông tin về bộ gen [31]. Việc phân
tích dữ liệu trong công nghệ giải trình tự thế hệ
mới bằng các phương pháp phát triển tin sinh
học cho phép khám phá các gen mới và trình tự
điều hòa cũng như vị trí của chúng, đồng thời hỗ
trợ phát triển các dấu phân tử cho các giống cây
trồng. Việc sắp xếp lại trình tự bộ gen rất hữu ích
cho việc khám phá các dấu hiệu trên toàn bộ bộ
gen có thể tuân theo các nền tảng kiểu gen thông
lượng cao, như SSR và SNP, hoặc xây dựng bản
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đồ di truyền mật độ cao. Tất cả các công cụ và
nguồn lực này tạo điều kiện thuận lợi cho việc
nghiên cứu tính đa dạng di truyền, điều này rất
quan trọng đối với việc quản lí, nâng cao và sử
dụng nguồn gen giống cây trồng. Những tiến bộ
trong lĩnh vực gen học đang cung cấp cho các
nhà tạo giống những công cụ và phương pháp
mới cho phép đạt được bước tiến vượt bậc trong
nhân giống cây trồng, bao gồm cả ‘siêu thuần
hóa’ cây trồng cũng như phân tích di truyền và
nhân giống các tính trạng phức tạp. Một nghiên
cứu trước đây về bộ gen lục lạp của họ Bứa đã
cho thấy một số biến đổi như đảo đoạn, mất vùng
intron của gen và các mối liên hệ phát sinh xây
dựng từ các vùng gen mã hóa protein của lục
lạp [25]. Là một thành viên của họ Bứa, cây mù
u tuy không phải là cây nông nghiệp hay công
nghiệp quan trọng nhưng giá trị dược liệu mà cây
mù u mang lại rất hữu ích [8]. Do đó, các ứng
dụng của hệ gen lục lạp về lai tạo và chọn giống
không thể áp dụng ở thời điểm hiện tại cho cây
mù u. Tuy nhiên, các nghiên cứu về đa dạng di
truyền, tiến hóa thích nghi và phát triển chỉ thị
phân tử định dạnh cho cây mù u dựa trên hệ gen
lục lạp có thể thực hiện được.

V. KẾT LUẬN

Trong nghiên cứu này, bộ gen lục lạp của cây
mù u phân bố tại tỉnh Trà Vinh đã được giải trình
tự thành công và được mô tả chi tiết về cấu trúc
và thành phần gen. Các thông tin này rất cần thiết
để thực hiện các nghiên cứu tiếp theo về đa dạng
di truyền của cây mù u phân bố ở Việt Nam. Bên
cạnh đó, các nghiên cứu tiếp theo về so sánh bộ
gen lục lạp sẽ cung cấp thông tin hữu ích về quá
trình tiến hóa và thích nghi của cây mù u với các
loài thân thuộc trong họ Bứa.
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