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Tóm tắt – Sâm đất Côn Đảo (Pouzolzia sp.),
còn được gọi là sâm rừng, sâm quy bầu và sâm
nam, có giá trị dược liệu cao. Trong nghiên
cứu này, hệ gen lục lạp của cây sâm đất Côn
đảo được giải trình tự và phân tích. Hệ gen
lục lạp có kích thước 153.176 cặp nucleotide
được chia làm bốn vùng gồm: một vùng trình
tự đơn lớn (kích thước 83.928 cặp nucleotide),
một vùng trình tự đơn nhỏ (kích thước 18.648
cặp nucleotide), và hai vùng trình tự lặp đảo với
kích thước mỗi vùng là 25.300 cặp nucleotide.
Hệ gen lục lạp của cây sâm đất Côn Đảo bao
gồm 79 gen liên quan mã hóa protein, 30 gen
liên quan mã hóa tRNA và bốn gen liên quan mã
hóa rRNA. Trong đó, tám gen liên quan mã hóa
protein, bảy gen liên quan mã hóa tRNA và bốn
gen liên quan mã hóa rRNA có thêm một bản
sao do nằm trong vùng trình tự lặp đảo. Các
gen có một intron cũng được ghi nhận. Trong
đó, clpP1 và pafI gen có hai intron. Các dữ liệu
cơ bản về hệ gen lục lạp của cây sâm đất Côn
Đảo làm tiền đề cho các nội dung thực hiện tiếp
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theo về phát triển các chỉ thị phân tử, di truyền
quần thể, bảo tồn giống và tiến hóa phân tử.
Từ khóa: bảo tồn nguồn gen, dữ liệu hệ gen
lục lạp, sâm đất Côn Đảo.

Abstract – ‘Sâm đất Côn Đảo’ (Pouzolzia sp.),
also known as forest ginseng, sand ginseng, and
southern ginseng, has high medicinal value. In
this study, the chloroplast genome of Pouzolzia
sp was sequenced and analyzed. Consequently,
a quadripartite circular genome was completed
and was 153,176 bp in length, including an
LSC region of 83,928 bp, an SSC region of
18,648 bp, and two IR regions of 25,300 bp. The
structure of CCG was analyzed and discussed.
This genome contained 79 protein-coding genes,
30 tRNA genes, and four rRNA genes. Among
the genes, eight protein-coding genes, seven tRNA
genes, and four rRNA genes were duplicated
because of being located in the inverted repeat
regions. Genes with a single intron were also
noted. Notably, the clpP1 and pafI genes contain
two introns. The results of this study provided
fundamental information about the chloroplast
genome of Pouzolzia sp. and initial data for
further studies examining molecular markers,
population genetics, conservation, and molecular
evolution.

Keywords: chloroplast genomic data, genomic
conservation, Pouzolia.
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I. GIỚI THIỆU

Côn Đảo là huyện trực thuộc tỉnh Bà Rịa –
Vũng Tàu, ở bờ biển Nam Bộ của Việt Nam [1].
Sự xuất hiện và phân bố các loài thực vật tại Côn
Đảo rất đa dạng và phong phú với giống loài thực
vật tự nhiên có giá trị. Vườn quốc gia Côn Đảo
có hơn 800 loài thực vật rừng bậc cao thuộc hơn
560 chi và 160 họ. Trong đó, sâm đất Côn Đảo
là loài thực vật có đặc tính thảo dược quý được
quan tâm đầu tư và khai thác phát triển kinh tế.

Sâm đất Côn Đảo (SĐCĐ) thuộc chi thuốc
vòi (Pouzolzia) của họ Tầm ma (Urticaceae), có
nguồn gốc hoang dã [2]. Đây là loại sâm đã được
phát hiện bởi những người tù chính trị vì thấy
được những công dụng cũng như dược tính của
nó với khả năng chữa bệnh và hỗ trợ hiệu quả
trong các vấn đề sức khỏe của người dân bản
địa. Về đặc điểm hình thái, SĐCĐ có thân cao
dài khoảng 50 cm, lá mọc đối xứng, có hình dạng
là hình bầu dục, xung quanh mặt lá có lông tơ.
Hoa của SĐCĐ có màu tím. SĐCĐ xuất hiện và
được trồng rộng khắp xung quanh các hòn đảo ở
đây. SĐCĐ được người dân sử dụng để bồi bổ cơ
thể, giúp tăng cường miễn dịch. SĐCĐ được ghi
nhận có khả năng hỗ trợ điều trị trong nhiều vấn
đề sức khỏe khác nhau. Trong nghiên cứu y học,
các hoạt chất chiết xuất từ họ này bao gồm các
hoạt chất polyphenol, flavonoid, tanin, carotene,
carotenoids, ascorbic và nhiều loại khoáng chất
khác có khả năng kháng khuẩn và được nghiên
cứu ứng dụng trong hỗ trợ điều trị nhiều căn bệnh
khác nhau [3–5]. Tại Việt Nam, vấn đề bảo tồn
nguồn gen tự nhiên của cây SĐCĐ chưa được
quan tâm nghiên cứu. Dưới tác động của biến
đổi khí hậu và việc khai thác lai tạo các giống
cây bản địa dẫn đến nguy cơ bị mất hoặc thay
đổi nguồn gen của một số giống vật nuôi, cây
trồng. Những tác động này làm tăng nguy cơ các
nguồn gen tự nhiên của giống cây bị thay đổi. Vì
vậy, các dự án về bảo tồn nguồn gen, đặc biệt là
các giống cây bản địa có giá trị văn hóa và kinh
tế, cần được thực hiện nghiên cứu. Nội dung giải
trình tự hệ gen lục lạp của SĐCĐ là cơ sở dữ
liệu đầu tiên cung cấp các thông tin cơ sở cho
công tác bảo tồn và các nghiên cứu chuyên sâu
về tiến hóa, di truyền, và chỉ thị phân tử.

II. TỔNG QUAN NGHIÊN CỨU

Hệ gen lục lạp (HGLL) là cấu trúc gen đặc
biệt được quan tâm do có nhiều ứng dụng trong
cơ sở di truyền khác như chuyển gen nội bào,
nhân và lai tạo giống. Ngoài ra, HGLL còn là cơ
sở quan trọng cho nhiều nội dung ứng dụng thực
tiễn. Lục lạp là một trong hai bào quan có vật liệu
di truyền riêng trong tế bào thực vật. Bộ gen lục
lạp là DNA sợi đôi mạch vòng kín, kích thước
dao động từ 120–220 kb [6, 7]. HGLL có cấu
trúc ổn định và thành phần gen nhất quán, chứa
thông tin di truyền phong phú. Ngoài ra, tính bảo
tồn của các vùng gen lục lạp tương đối cao do
tốc độ tiến hóa thấp và áp thấp trong chọn lọc tự
nhiên. Sự khác biệt ở các vùng mã hóa và vùng
không mã hóa trong sự tiến hóa phân tử đa dạng
ở nhiều mức độ và trình tự mã hóa được bảo tồn
nhiều hơn trình tự không mã hóa cho phép việc
giải trình tự hệ gen lục lạp thuận tiện cho việc
thực hiện phân tích và so sánh. Dựa trên cơ sở
dữ liệu hệ gen này, lịch sử tiến hóa và mối quan
hệ phát sinh giữa các loài thực vật đã được khám
phá [8, 9]. Bên cạnh đó, các con đường chuyển
hóa các chất cũng đã được tìm hiểu thông qua
các dữ liệu hệ gen [12]. Các trình tự gen cũng
đã cung cấp dữ liệu cần thiết cho các nghiên cứu
phát triển các dấu phân tử để định danh các loài
[10, 11].

Việt Nam là nơi phân bố của hơn 4.000 loài
thực vật mang các nguồn hoạt chất thiên nhiên
quý. Vì vậy, nhiều đơn vị nghiên cứu tiến hành
khám phá và khai khác nguồn tài nguyên này
bao gồm các công tác định danh loài dược liệu
mới, các nghiên cứu về hình thái, điều kiện sinh
trưởng, thành phần và công dụng của các hoạt
chất chính nguồn thảo dược. Tuy nhiên, nội dung
nghiên cứu về HGLL không được triển khai nhiều
tại Việt Nam. Năm 2020, một báo cáo về HGLL
của một loài lan hài (Paphiopedilum delenatii
Guillaumin) do nhóm nghiên cứu ở Việt Nam
thực hiện [12]. Gần đây, các nghiên cứu liên quan
về gen của sâm Ngọc Linh được triển khai bởi
Viện Nghiên cứu hệ Gen – Viện Hàn lâm Khoa
học Việt Nam [13]. Các nghiên cứu di truyền
quần thể và chỉ thị phân tử của sâm Ngọc Linh
được tập trung nghiên cứu [14]. Dữ liệu đưa ra
các thông tin quan trọng về các nghiên cứu công
nghệ gen trong công tác bảo tồn, xây dựng chỉ
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thị phân tử và các nghiên cứu di truyền. Thông
tin dữ liệu HGLL rất cần thiết cho các nghiên
cứu mang tính chuyên sâu về sinh học phân tử
và ứng dụng cho các cây dược liệu. Trong nghiên
cứu này, nhóm tác giả tập trung xây dựng dữ liệu
HGLL của cây SĐCĐ làm tiền đề và là cơ sở cho
các nội dung thực hiện về hệ gen của SĐCĐ và
các loài liên quan.

III. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU

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

SĐCĐ được thu mẫu nguyên cây, sau đó được
trồng tại Trường Đại học Trà Vinh để lưu trữ
mẫu và sử dụng. Mẫu lá tươi không bị sâu bệnh
của cây SĐCĐ được thu thập. Mẫu lá được làm
khô bằng cách để trong túi kín có chứa các hạt
silica hút ẩm. Mẫu lá sau đó được dùng để tách
DNA tổng bằng quy trình CTAB [15]. Mẫu DNA
sau khi tách chiết sẽ được kiểm tra chất lượng
bằng gel-agarose điện di và máy NanoDrop OneC
(Thermo Fisher Scientific, USA) để đo nồng độ.
Các mẫu DNA có băng rõ trên gel điện di và
không có vệt kéo dài cùng với nồng độ ít nhất
100 ng/µL được đem giải trình tự bằng hệ thống
máy Miniseq (Illumina, USA) với dữ liệu trình
tự hai chiều với kích thước 151 bp.

B. Lắp ráp và phân tích

Dữ liệu trình tự thô từ hệ thống Illumina sẽ
được kiểm tra chất lượng (Q-score > 20, không
chứa kí tự N và chiều dài lớn hơn 100 bp) và
sàng lọc bằng chương trình fastp với các thiết
lập mặc định [16]. Các trình tự đạt chất lượng
sau khi lọc được dùng để lắp ráp HGLL bằng
chương trình NOVOPlasty [17]. Sau đó, thành
phần gen của HGLL của cây mù u được xác định
bởi chương trình Geseq [18]. Các thành phần gen
được kiểm tra lại bằng chương trình Geneious
Prime v2023.2.

IV. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN

Mẫu DNA có băng rõ trên gel agarose, không
có vệt kéo dài và kích thước lớn hơn 10 kb (Hình
1). Ngoài ra, kết quả đo nồng độ cho thấy mẫu
DNA có nồng độ là 371 ng/µL, đạt chuẩn để
áp dụng cho quá trình giải trình tự. Sản phẩm

của quá trình giải trình tự cho thấy tổng cộng có
29.616.018 trình tự với kích thước 151 bp được
tạo ra. Các trình tự đều đạt về mặt chất lượng (Q-
score > 20; không có chứa kí tự N và kích thước
lớn hơn 100 bp) để sử dụng lắp ráp HGLL. Kết
quả lắp ráp cho thấy có một DNA với trình tự
hoàn chỉnh có cấu trúc tròn và kích thước 153.176
bp. Hệ gen này có bốn phần bao gồm một trình
tự đơn lớn (kích thước 83.928 bp), một trình tự
đơn nhỏ (kích thước 18.648 bp) và hai trình tự
lặp đảo với kích thước 25.300 bp cho mỗi vùng.
Thành phần GC của bộ gen này là 36,1%. Trong
đó, thành phần GC của trình tự đơn lớn là 33,7%,
trình tự đơn nhỏ là 29%, và trình tự lặp đảo là
42,6%.

Hình 1: (A) Hình ảnh cây sâm đất Côn Đảo
được chọn thu nhận mẫu; (B) Kết quả điện di

trên gel-agrose từ mẫu thu nhận (DNA tổng số)

Kết quả chú giải thành phần gen cho thấy có
79 gen mã hóa liên quan protein, 30 gen mã hóa
liên quan RNA vận chuyển (tRNA) và bốn gen
mã hóa liên quan RNA ribosome (rRNA) biểu
thị ở Bảng 1. Trong số các gen, có 15 gen mang
một intron, 02 gen mang hai intron, và 19 gen có
hai bản sao do nằm trong vùng trình tự lặp đảo.

Quá trình tiến hành giải trình tự và phân tích
HGLL của cây SĐCĐ cho thấy rằng hệ gen của
loài này có độ tương đồng với các loài khác
trong họ Tầm ma về cấu trúc, thành phần và
vị trí các gen [19]. Các nghiên cứu trước đây
cũng cho thấy tiềm năng khai thác và sử dụng
HGLL để phát triển các chỉ thị phân tử như
ở loài Crepidiastrum denticulatum và Cenchrus
longispinus của họ Cúc và họ Hòa bản [20, 21].
Cây SĐCĐ là một loài dược liệu tiềm năng phát
triển trong tương lai. Do đó, dữ liệu HGLL góp
phần quan trọng trong quá trình xây dựng chỉ thị
phân tử đặc trưng riêng cho cây sâm Côn Đảo.
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Ngoài ra, dữ liệu HGLL có liên quan mật thiết
đến di truyền của thực vật [22, 23] nên cung cấp
thông tin thiết yếu cho quá trình lai tạo và chọn
giống của cây SĐCĐ sau này.

Bảng 1: Thành phần các nhóm gen trong hệ gen
lục lạp cây sâm đất Côn Đảo

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

V. KẾT LUẬN

HGLL hoàn chỉnh đầu tiên của cây SĐCĐ đã
được giải trình tự và phân tích thành phần của
gen. Các thông tin là cơ sở dữ liệu quan trọng,
là tiền đề hữu ích cho các nghiên cứu tiếp theo
nội dung về đa dạng di truyền cũng như di truyền
quần thể và mối liên hệ phát sinh loài. Đồng thời,
dữ liệu HGLL giúp phát triển chỉ thị phân tử đặc
trưng riêng cho SĐCĐ, phục vụ công tác xây
dựng chỉ dẫn địa lí của SĐCĐ thông qua dữ liệu
HGLL để xác định chính xác nguồn gốc và kiểm
định chất lượng sản phẩm thô từ cây SĐCĐ.

LỜI CẢM ƠN

Kết quả nghiên cứu được tài trợ bởi Trường
Đại học Trà Vinh thông qua Hợp đồng số
149/2023/HĐ.HĐKH&ĐT-ĐHTV.

TÀI LIỆU THAM KHẢO

[1] Hoàng Tuyết Ngân. Thông tin tổng quan huyện
Côn Đảo. https://condao.com.vn/vi/news/Tin-
tuc/thong-tin-tong-quan-huyen-con-dao-1676.html.
[Ngày truy cập: 24/3/2024]. [Hoang Tuyet
Ngan. General information of Con Dao.
https://condao.com.vn/vi/news/Tin-tuc/thong-tin-
tong-quan-huyen-con-dao-1676.html. [Accessed 24th

March 2024]].

[2] Plants of the World Online. Pouzolzia.
https://powo.science.kew.org/taxon/urn:lsid:ipni.org
:names:326038-2#children. [Accessed 24th March
2024]].

[3] Lujun W, Die G, Qifeng F, Kai Z, Xhinng
X. Bioactivity-guided isolation of antioxidant
compounds from Pouzolzia zeylanica (L.) benn.
Pharmacognosy Magazine. 2018;14(56): 444–450.
https://doi.org/10.4103/pm.pm_233_17.

[4] Nguyen DT, Vo TXT, Nguyen MT. Bioactive
compounds, pigment content and antioxidant
activity of Pouzolzia zeylanica plant collected
at different growth stages. Can Tho University
Journal of Science. 2018;54: 54–61.
https://doi.org/10.22144/ctu.jsi.2018.095.

[5] Le THN, Nguyen HH, Bui HT, Nguyen
XN, Phan VK. Norlignans from the aerial
parts of Pouzolzia sanguinea. Vietnam
Journal of Chemistry. 2020;58(4): 554–562.
https://doi.org/10.1002/vjch.202000034.

[6] Daniell H, Lin CS, Yu M, Chang WJ. Chloroplast
genomes: diversity, evolution, and applications in
genetic engineering. Genome Biology. 2016; 17(1):
134–163. https://doi.org/10.1186/s13059-016-1004-2.

[7] Dobrogojski J, Adamiec M, Luciński R. The chloro-
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