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ĐA�DẠNG�DI�TRUYỀN�MỘT�SỐ�RỪNG�GIỐNG�THÔNG�
CARIBE�Ở�VIỆT�NAM��

Thông�caribe�là�loài�cây�trồng�rừng�có�giá�trị�kinh�tế�cao,�có�biên�độ�thích�nghi�rộng�đặc�biệt�là�ở�các�khu�
vực�đất�trống,�đồi�núi�trọc.�Cho�đến�nay,�nguồn�cung�cấp�hạt�giống�phục�vụ�cho�trồng�rừng�Thông�caribe�ở�
Việt�Nam�chủ�yếu�là�thu�từ�các�rừng�giống�được�chuyển�hóa�từ�rừng�trồng�ở�giai�đoạn�trước,�đặc�biệt�một�số�
rừng�giống�không�được�ghi�nhận�nguồn�gốc,�xuất�xứ�một�cách�rõ�ràng.�Vì�vậy,�việc�đánh�giá�mức�độ�đa�
dạng�di�truyền�của�các�nguồn�giống�này� là�rất�cần�thiết�nhằm�đưa�ra�các�biện�pháp�quản�lý� thích�hợp�để�
nâng�cao�chất� lượng� nguồn�cung� cấp�giống�cho� loài� cây� trồng� rừng�quan� trọng�này.�Nghiên�cứu�này� sử�
dụng�5�chị�thị�phân�tử�ISSR�để�đánh�đa�dạng�di�truyền�của�một�số�rừng�giống�Thông�caribe� (được�gọi�là�
nguồn�giống�trong�nghiên�cứu�này)�ở�Việt�Nam.�Kết�quả�phân�tích�đã�chỉ�ra�có�tổng�số�58�phân�đoạn�ADN�
được�nhân�bản�với�49�phân�đoạn�đa�hình�(chiếm�83,82%).�Tính�đa�dạng�di�truyền�của�các�rừng�giống�Thông�
caribe�ở�mức�trung�bình,�trong�đó�cao�nhất�ở�rừng�giống�SPA�Ba�Vì�1996�(h�=�0,374;�I�=�0,555,�PPB�=�100%)�
và�thấp�nhất�ở�rừng�giống�thị�trấn�Tứ�Hạ�(h�=�0,221;�I�=�0,324�và�PPB�=�55,88%).�Chỉ�số�giao�phấn�cận�noãn�
trung�bình�Fis�=�-�0,028�<�0,�chứng�tỏ�hiện�tượng�tự�thụ�phấn�có�xảy�ra�ở�các�nguồn�giống,�nếu�hiện�tượng�
này�diễn�ra�với� tỷ� lệ�cao�sẽ�có�ảnh�hưởng� tiêu�cực�đến�chất� lượng�hạt�giống.�Kết�quả�phân� tích�cấu� trúc�
nguồn�giống�(POPGENE)�cũng�cho�thấy,�Thông�caribe�có�tính�đa�dạng�ở�mức�trung�bình�với�chỉ�số�HT�=�
0,3592�và�HS�=�0,3024;�chỉ�số�trao�đổi�gen�nhỏ�(Nm�=�2,6633),�nhưng�vẫn�có�sự�trao�đổi�gen�giữa�các�nguồn�
giống�Thông�caribe.�Chỉ�số�sai�khác�di�truyền�GST�đạt�0,1581�có�nghĩa�là�có�tới�15,81%�sai�khác�di�truyền�giữa�
các�rừng�giống�có�nguồn�gốc�từ�hiện�tượng�thụ�phấn�chéo.�Tổng�mức�độ�thay�đổi�phân�tử�(AMOVA)�giữa�
các�rừng�giống�Thông�caribe�ở�mức�thấp�(12%)�và�phần�lớn�sự�biến�đổi�về�phân�tử�được�xác�định�giữa�các�cá�
thể� trong�cùng�một� rừng�giống� (88%).�Cây�quan�hệ�di� truyền�chia� làm�2�nhánh�chính�và�có�hệ�số� tương�
đồng�di�truyền�dao�động�từ�0,815�đến�0,957.��

:�Đa�dạng�di�truyền,�ISSR,�Thông�caribe,�thụ�phấn�chéo.�

�
1.�ĐẶT�VẤN�ĐỀ�7�

Thông� caribe� (Pinus� caribaea� Morelet)� là� một�
loài� cây� thuộc�họ� Thông� (Pinaceae)�phân� bố� ở� khu�
vực�Trung�Mỹ,�Cuba,�Bahamas�và�quần�đảo�Turks�và�
Caicos.� Loài� này� được� nhập� và� sử� dụng� trồng� khảo�
nghiệm�tại�Việt�Nam�và�đã�được�nghi�nhận�là�loài�cây�
trồng�phù�hợp�với�đất�đồi�ở�nhiều�tỉnh�trong�cả�nước,�
từ�các�vùng�ven�biển�đến�vùng�Tây�Nguyên�[1],�[2].�
Quá�trình�du�nhập�giống�Thông�caribe�về�trồng�khảo�
nghiệm�tại�một�số�vùng�tại�Việt�Nam�đã�được�các�nhà�
chọn�tạo�giống�thuộc�các�cơ�quan,�đơn�vị�khác�nhau�
thực�hiện�từ�những�năm�1963�cho�đến�nay.�Theo�kết�
quả�nghiên�cứu,�đây�là�loài�cây�trồng�có�biên�độ�thích�
nghi� rộng,� phù� hợp� với� nhiều� vùng� đất� kể� cả� đất�
trống,�đồi�trọc�nghèo�dinh�dưỡng,�vừa�mang�lại�hiệu�
quả� kinh� tế� cao,� vừa� phù� hợp� với� quy� hoạch� phát�
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triển� trồng� rừng�gỗ� lớn,� rừng�phòng�hộ�và�ứng�phó�
với� biến� đổi� khí� hậu� [3].� Tuy� nhiên,� ở� Việt� Nam,�
nhiều� rừng� Thông� caribe� đã� và� đang� bị� người� dân�
chặt�phá�để�lấy�đất�canh�tác,�các�doanh�nghiệp�chặt�
cây�khai�thác�gỗ,�chính�các�hoạt�động�này�đã�làm�suy�
giảm�và�phá�hủy�môi�trường�sống�của�loài.�Mặt�khác,�
do�có�chu�kỳ�kinh�doanh�dài�nên�việc�trồng�lại�Thông�
caribe�sau�khai�thác�là�không�đáng�kể.�Thông�caribe�
chỉ�còn�được�giữ�lại�trong�nhiều�mảnh�rừng�thứ�sinh�
ở�các�khu�vực�bảo�vệ�thông�dưới�hình�thức�các�khảo�
nghiệm� hậu� thế,� các� rừng� giống.� Các� nguyên� nhân�
trên� dẫn� đến� việc� giảm� tính� đa� dạng� di� truyền� của�
quần� thể�Thông�caribe.�Vì� vậy,�việc� lưu�giữ�và�phát�
triển�nguồn�gen�Thông�caribe�ở�Việt�Nam� là�nhiệm�
vụ�cần�thiết�đối�với�công�tác�cải�thiện�giống�và�phát�
triển�loài�cây�này.�

Cho�đến�nay,�các�nghiên�cứu�về�Thông�caribe�ở�
nước�ta�mới�chỉ� tập� trung�vào�đặc�điểm�sinh�trưởng�
[4],�một�số�biến�dị�[5]�và�đánh�giá�sinh�trưởng,�chất�
lượng�thân�cây�[6].�Trên�thế�giới,�một�số�nước�đã�tiến�
hành�nghiên�cứu�di�truyền�quần�thể�cho�một�số�loài�
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cây�lá�kim�để�phục�vụ�cho�công�tác�bảo�tồn�[7].�Một�
số� công� trình� sử� dụng� chỉ� thị� ISSR� để� đánh� giá� đa�
dạng�di�truyền�ở�các�loài�thông�và�loài�lá�kim�đã�được�
công�bố� như:�Sa�mộc�dầu� [8],�Pơ�mu� [9],�Thông� lá�
dẹt� [10],� Thông� Đà� Lạt� [11]� và� Thông� Xuân� Nha�
[12].� Trong� nghiên� cứu� này,� chỉ� thị� ISSR� được� sử�
dụng�nhằm�đánh�giá�đa�dạng�di�truyền�một�số�nguồn�
giống�Thông�caribe�ở�Việt�Nam.��

2.�VẬT�LIỆU�VÀ�PHƯƠNG�PHÁP�NGHIÊN�CỨU�

Vật�liệu�nghiên�cứu�là�các�mẫu�lá�thu�từ�cây�con�
trồng� từ� hạt� của� 100� cây� trội� (2� cây/gia� đình)� có�
nguồn� gốc� từ� rừng� giống/lâm� phần� trồng� Thông�
caribe� (sau� đây� được� gọi� là� nguồn� giống)� được� sử�
dụng� để� xây� dựng� khảo� nghiệm� hậu� thế� tại� Cẩm�

Lĩnh,�Ba�Vì,�Hà�Nội�từ�tháng�8/2017�(Bảng�1).�Trình�
tự� 5� chỉ� thị� ISSR� được� sử� dụng� trong� nghiên� cứu�
(Bảng� 2)�để�đánh�giá�mức� độ� đa�dạng�di� truyền�và�
cấu�trúc�quần�thể�Thông�caribe.�

.�
�

STT� Rừng�giống� Số�lượng�gia�đình�(số�
lượng�cây�con)�

1� Thành�phố�Huế� 19�(38)�
2� Thị�trấn�Tứ�Hạ� 6�(12)�
3� Đèo�Hải�Vân� 13�(26)�
4� SPA�Đại�Lải� 23�(46)�
5� SPA�Ba�Vì�1993� 19�(39)�
6� SPA�Ba�Vì�1996� 20�(40)�

Tổng�cộng� 100�(200)�

.� �
TT� Tên�mồi� Trình�tự�mồi�(5’-3’)� Nhiệt�độ�gắn�

mồi�(oC)�
Tài�liệu�tham�khảo�

1� UBC811� GAG�AGA�GAG�AGA�GAG�AC 46,8�
2� UBC851� GTG�TGT�GTG�TGT�GTG�TCT�G 53,9�
3� UBC855� ACA�CAC�ACA�CAC�ACA�CT�� 51,4�
4� UBC856� ACA�CAC�ACA�CAC�ACA�CYA� 52,8�
5� UBC881� GGG�TGG�GGT�GGG�GTG��� 59,3�

Isshiki�và�cs�(2008)�
[13]�

2.2.1.�Phương�pháp�tách�chiết�DNA�tổng�số�
Áp�dụng�phương�pháp�CTAB�của�Doyle�J.� J.�và�

Doyle�J.�L.�[14]�có�cải�tiến�một�số�bước�để�tách�chiết�
ADN� tổng� số.�Các� bước� chính� trong� quy� trình� tách�
gồm:�ủ�mẫu� lá�trong�700�µl�đệm�chiết�CTAB�ở�60oC�
trong�60�phút,�sau�đó�ly�tâm�thu�dịch�nổi�và�bổ�sung�
40�µl��RNase�ủ�37oC�trong�30�phút;�loại�bỏ�protein�và�
các� tạp� chất� khác� khỏi� ADN� bằng� dung� dịch�
Chlorofrom:� Isoamyl� Alcohol� (24:1);� kết� tủa� ADN�
bằng�Isopropanol� lạnh� trong�60�phút�ở� tủ� -20oC;� thu�
hồi� tủa� ADN�bằng�cách� ly� tâm� 14000�vòng/phút�20�
phút�ở�4oC�và�rửa�tủa�2�lần�bằng�Ethanol�70o.�Để�khô�
ADN� ở� nhiệt� độ� phòng,� sau� đó� hòa� tan� bằng� dung�
dịch� TE� 1X.� Kiểm� tra� độ� tinh� sạch� ADN� trên� gel�
agarose� 0,8%�và�đo�nồng�độ�ADN� tổng�số� trên�máy�
NanoDrop.�ADN�tổng�số�được�bảo�quản�ở�nhiệt�độ�-
20oC.�

2.2.2.�Phương�pháp�PCR�với�các�mồi�ISSR�
Khuếch� đại� gen� được� thực� hiện� trên� máy� PCR�

model� AG� 22331� với� tổng� thể� tích� 15µl� gồm� các�
thành� phần:� 7,5� µl� Mastermix� 2X,� 1µl� mồi� ISSR�
10μM,� 1µl� DNA� tổng� số� và� 5,5� µl� nước� deion.� Chu�

trình�nhiệt�của�phản�ứng�PCR:�Biến�tính�ở�94oC�trong�
4�phút,� tiếp� theo� là�40� chu� kỳ� nối� tiếp�nhau�với�các�
bước:� biến� tính� 94oC� trong� 45� giây,� gắn� mồi� trong�
thời�gian�45�giây,�kéo�dài�chuỗi�72oC�trong�45�giây�và�
kết�thúc�phản�ứng�ở�72oC�trong�4�phút,�giữ�sản�phẩm�
ở�4oC.�Sản�phẩm�PCR�được�kiểm�tra�trên�gel�agarose�
1,8%� cùng� với� thang� GeneRuler� 1� kb� Plus� ADN�
Ladder� (hãng�Thermo�Scientific)�ở�hiệu�điện�thế�70�
V� trong� 60� phút,� sau� đó� quan� sát� trên� máy� soi� gel�
chứa�tia�UV.��

2.2.3.�Phương�pháp�xử�lý�số�liệu�
Số� liệu� thu� thập� theo� quy� ước:� 1� –� phân� đoạn�

ADN� xuất� hiện� và� 0� –� phân� đoạn� DNA�không� xuất�
hiện� sau� khi� phân� tích� sản� phẩm� PCR� -� ISSR.� Các�
thông�số�đa�dạng�di�truyền�của�các�nguồn�giống�như�
phần� trăm�đa�hình� (PPB),� chỉ� số� đa�dạng� di� truyền�
theo�Nei�(h),�chỉ�số�đa�dạng�di�truyền�theo�Shannon�
(I),� số� alen� quan� sát� được� (Na),� số� alen� có� ý� nghĩa�
(Ne)…� sử� dụng� phần�mềm�GenAlEx� 6.5� trên� cơ� sở�
phân�tích�mức�độ�thay�đổi�phân�tử�(AMOVA)�để�tính�
toán�mức�độ�khác�biệt�giữa�các�xuất�xứ�và�giữa�các�cá�
thể�trong�cùng�xuất�xứ.�Hàm�lượng�thông�tin�đa�hình�
(PIC)�của�mỗi�chỉ�thị�ISSR�được�xác�định�theo�công�
thức:�PICi�=�1�-∑Pij2�(trong�đó�Pij�là�tần�số�allele�thứ�j�
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của�kiểu�gen�i�được�kiểm�tra).�Các�chỉ�tiêu�phân�tích�
di�truyền�như�hệ�số�gen�dị�hợp�tử�quan�sát�(Ho),�hệ�
số�gen�dị�hợp� tử�mong�đợi� (He),�hệ�số�khác�biệt�di�
truyền� (Fst),� hệ� số� giao� phấn� cận� noãn� (Fis)� bằng�
phần�mềm�GenAlEx�6.5�để�xử�lý�[15].�Các�giá�trị�về�
chỉ�số�đa�dạng�di� truyền�như�chỉ�số�đa�dạng�nguồn�
gen�của� tổng�các�nguồn�giống�(HT),�chỉ�số�đa�dạng�
gen� trung� bình� trong� nguồn� giống� (HS),� chỉ� số� sai�
khác�di�truyền�theo�Nei�giữa�các�nguồn�giống�(GST),�
chỉ�số�trao�đổi�gen�giữa�các�nguồn�giống�(Nm)�được�
tính�toán�bằng�phần�mềm�POPGENE�[16].�Thiết�lập�
ma� trận� khoảng� cách� di� truyền� để� phân� tích� thành�
phần� tọa� độ� (PCoA)� và� lập� cây� quan� hệ� di� truyền�
bằng�phần�mềm�MEGA�X�[17].��

3.�KẾT�QUẢ�NGHIÊN�CỨU�VÀ�THẢO�LUẬN�

�
.�

Ghi� chú:� MK:� Marker� 1kb� (Thermo� Scientific),�
Giếng�1�đến�18:�mẫu�DNA�Thông�caribe�

Kết�quả�điện�di�sản�phẩm� tách�chiết�DNA�tổng�
số�trên�gel�agarose�cho�thấy,�các�băng�xuất�hiện�rõ�
nét,�gọn�và�không�có�hiện� tượng�đứt�gãy�DNA�tổng�
số.� Nồng� độ� DNA� ≥� 20� ng/µl� và� độ� tinh� sạch�
OD260/280�dao�động�từ�1,8�–�2,0�đảm�bảo�điều�kiện�cho�
thí�nghiệm�tiếp�theo.�Kết�quả�điện�di�sản�phẩm�PCR-
ISSR�các�mẫu�Thông�caribe�cho�thấy�các�giếng�đều�
xuất� hiện� các� băng� rõ� ràng,� chứng� tỏ� phản� ứng�
khuếch�đại�thành�công.�

3.2.1.� Phân� tích� đa� dạng� di� truyền� trong� các�
nguồn�giống�Thông�caribe�

Với�5�chỉ�thị�ISSR�đã�nhân�bản�được�tổng�số�58�
phân�đoạn�DNA�với�kích� thước�dao�động� từ� 250�bp�
đến� 2.000� bp,� trong� đó� có� 49� phân� đoạn� đa� hình�
(chiếm� 85,29%)� khi� phân� tích� với� 6� nguồn� giống�
Thông�caribe�trồng�tại�Cẩm�Lĩnh,�Ba�Vì�(Hà�Nội).�Hệ�
số�PIC� là� thước�đo� tính�đa� hình�của�các�alen�ở�mỗi�
locus�ISSR,�trong�nghiên�cứu�này�hệ�số�PIC�thu�được�
dao�động�từ�0,36�-�0,67.�Nhìn�chung,�chỉ�số�PIC�của�5�
mồi�có�4/5�mồi�cao�hơn�0,5�chứng�tỏ�mồi�ISSR�được�
sử�dụng�có�tính�đa�hình�cao�[18]�và�cho�thấy�việc�sử�
dụng�các�chỉ�thị�này�phù�hợp�để�đánh�giá�về�mức�độ�
đa�dạng�di�truyền�của�Thông�caribe�nghiên�cứu.�

.� �
Chỉ�số�đa�dạng�di�truyền�Nguồn�giống�

Na� Ne� I� Ho� He� h� Fis� PPB�(%)�
Thành�phố�Huế� 1,735� 1,441� 0,408� 0,502� 0,489� 0,267� -0,025� 82,35�
Thị�trấn�Tứ�Hạ� 1,324� 1,385� 0,324� 0,569� 0,474� 0,221� -0,197� 55,88�
Đèo�Hải�Vân� 1,647� 1,504� 0,444� 0,452� 0,476� 0,297� 0,056� 82,35�
SPA�Ba�Vì�1996� 2,000� 1,643� 0,555� 0,503� 0,488� 0,374� -0,029� 100,00�
SPA�Ba�Vì�1993� 1,706� 1,552� 0,472� 0,462� 0,490� 0,319� 0,058� 85,29�
SPA�Đại�Lải� 1,941� 1,567� 0,507� 0,504� 0,489� 0,337� -0,031� 97,06�
Trung�bình� 1,725� 1,515� 0,452� 0,499� 0,484� 0,302� -0,028� 83,82�
SE� 0,046� 0,024� 0,017� 0,010� 0,002� 0,012� 0,019� 6,39�

Ghi�chú:�Na:�số�allele�quan�sát,�Ne:�số�allele�có�hiệu�quả;�I:�chỉ�số�đa�dạng�di�truyền�theo�Shannon;�He:�
hệ�số�gen�dị�hợp�tử�mong�đợi;�Ho:�hệ�số�gen�dị�hợp�tử�quan�sát;�h:�chỉ�số�đa�dạng�di�truyền�theo�Nei;�Fis:�hệ�
số�giao�phấn�cận�noãn�và�PPB:�phần�trăm�phân�đoạn�đa�hình.�

Đánh� giá� mức� độ� đa� dạng� di� truyền� của� các�
nguồn�giống�Thông�caribe�được�phân�tích�thông�qua�
các�chỉ�số�đa�dạng�di�truyền�các�nguồn�giống�(Bảng�
3).�Kết�quả�cho� thấy,�chỉ�số�đa�dạng�di� truyền� theo�
Nei�(h),�chỉ�số�đa�dạng�di�truyền�theo�Shannon�(I)�và�

phần�trăm�phân�đoạn�đa�hình�(PPB)�của�các�nguồn�
giống� của� các� nguồn� giống� Thông�caribe� dao� động�
tương�ứng�từ�0,221�(thị� trấn�Tứ�Hạ)�đến�0,374�(SPA�
Ba�Vì�1996);� 0,324� (thị� trấn�Tứ� Hạ)�đến�0,555� (SPA�
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Ba�Vì�1996)�và� từ�55,88%�(thị� trấn�Tứ�Hạ)�đến�100%�
(SPA�Ba�Vì�1996).��

Kết� quả� này� khi� so� sánh� mức� độ� đa� dạng� di�
truyền�của�các�nguồn�giống�Thông�caribe�với�một�số�
loài�Thông�đã�được�công�bố�bằng�chỉ�thị�ISSR�nhận�
thấy�Thông�caribe�có�mức�độ�đa�dạng�di�truyền�cao�
hơn� so� với� Thông� lá� dẹt� (Pinus� krempfii)� ở� Tây�
Nguyên�(I�=�0,137;�PPB�=�30,11%)�[10],�Thông�Đà�Lạt�
(Pinus�dalatensis�Ferré)�(h�=�0,128;�I�=�0,094;�PPB�=�
17,72%)� [11],� Thông� đen� (Pinus� nigra)� ở� Nam� Tây�
Ban� Nha� và� Bắc� Ma-rốc� (I� =� 0,262;� PPB� =� 51,04%)�
[19].� Điều� này� được� giải� thích� do� các� loài� thông�
nghiên�cứu�có�phân�bố�hẹp,�phân�mảnh,�số�lượng�cá�
thể�ít�và�đây�cũng�là�các�loài�được�ghi�nhận�là�cần�có�
chương�trình�bảo�vệ.�Trong�khi�đó,�các�nguồn�giống�
Thông� caribe� nghiên� cứu� có� cả� 3� biến� chủng�
(hondurensis,�bahamensis�và�caribaea)�cũng�như�các�
rừng�giống�hiện�được�quản�lý�và�bảo�vệ�khá�tốt�nên�
vẫn�duy� trì�được�tính�đa�dạng�di�truyền�cần�thiết�so�
với�một�số�loài�thông�khác.��

Ngoài�ra,�chỉ�số�đa�dạng�di�truyền�của�các�nguồn�
giống�Thông�caribe�trong�nghiên�cứu�này�(h�=�0,302)�
lại�thấp�hơn�kết�quả�phân�tích�đa�dạng�di�truyền�của�
189�mẫu�thông�Pinus�sylvestris�ở�Bồ�Đào�Nha�và�Tây�
Ban�Nha�(thu�mẫu�trên�dải�phân�bố�diện�rộng)�bằng�
7�chỉ�thị�ISSR�(h�=�0,4975)�[20],�nhưng�cao�hơn�chỉ�số�
đa� dạng� di� truyền� (h� =� 0,2393)� của� 135� mẫu� thông�
Pinus�sylvestris�cho�9�xuất�xứ� tại�Trung�Quốc�phân�
tích�bằng�10�mồi�ISSR�[21].�Điều�này�cho�thấy,�việc�
thu�thập�mẫu�đại�diện�để�phân�tích�là�rất�quan�trọng�
để� đánh� giá� một� cách� đầy� đủ� nhất� tính� đa� dạng� di�
truyền� của�một� loài.�Như�vậy,�đối�với�việc�đánh�giá�
mức� độ� đa�dạng� di� truyền� của� Thông� caribe�ở� Việt�
Nam�cần�tiến�hành�thêm�trên�một�số�lâm�phần�ở�một�
số�khu�vực�khác�để�đưa�ra�các�hướng�đi�cho�chương�
trình� tuyển� chọn� và� phát� triển� giống� Thông� caribe�
trong�tương�lai�là�việc�cần�thiết.�

Bảng�3�cho�thấy,�số�allele�có�hiệu�quả�(Ne)�và�hệ�
số� gen� dị� hợp� tử� mong� đợi� (He)� của� nguồn� giống�
SPA� Ba� Vì� 1996� đạt� cao� nhất� (Ne� =� 1,643� và� He� =�
0,488)�và�thấp�vẫn�là�nguồn�giống�thị�trấn�Tứ�Hạ�(Ne�
=�1,385�và�He�=�0,474).�Kết�quả�phân�tích�về�các�chỉ�
số�này�trùng�với�kết�quả�của�chỉ�số�đa�dạng�di�truyền�
I� theo�Shannon�và�phân�đoạn�đa�hình.�Như�vậy,�kết�
quả� này�đồng�nhất�với�nguồn�gốc�vật� liệu� giống� tại�
các�nguồn�giống,�trong�đó�SPA�Ba�Vì�1996�ghi�nhận�
bao� gồm� cả� 3� biến� chủng� và� một� số� dạng� lai� của�
Thông�caribe,�trong�khi�tại�thị�trấn�Tứ�Hạ�chỉ�có�biến�

chủng�caribaea�-�là�biến�chủng�có�mức�độ�đa�dạng�di�
truyền�thấp�hơn�so�với�hai�biến�chủng�còn�lại�[22].�

Đối� với� kết� quả� phân� tích� cấu� trúc� các� nguồn�
giống�bằng�phần�mềm�POPGEN�(Bảng�4)�nhận�thấy�
các� nguồn�giống� Thông� caribe� được�nghiên�cứu� có�
tính�đa�dạng�di�truyền�ở�mức�độ�trung�bình�với�chỉ�số�
đa�dạng�nguồn�gen�của�các�nguồn�giống�HT�=�0,3592�
và� chỉ� số� đa� dạng� nguồn� gen� trung�bình� trong� mỗi�
nguồn�giống�HS�=�0,3024.�Chỉ�số� trao�đổi�gen�Nm�=�
2,6633� thể�hiện�mức�độ� trao�đổi�gen� là�không�đáng�
kể.�Trừ�hai�nguồn�giống�SPA�Ba�Vì�1993�và�SPA�Ba�
Vì�1996�là�có�thể�xảy�ra�hiện�tượng�trao�đổi�hạt�phấn�
tự�nhiên,�các�nguồn�giống�nghiên�cứu�còn�lại�đều�có�
khoảng� cách� địa� lý� xa� nên� hiện� tượng� trao� đổi� hạt�
phấn�tự�nhiên�là�khó�có�thể�xảy�ra.��

�

Thông�số�di�truyền� Trung�bình�±�SD�

HT� 0,3592�±�0,0158�

HS� 0,3024�±�0,0114�

GST� 0,1581�

Nm� 2,6633�

Mặt�khác,�hệ�số�giao�phấn�cận�noãn�trung�bình�
Fis� =� -� 0,028� <�0� (Bảng� 3),� chứng� tỏ� hiện� tượng� thụ�
phấn� chéo� chiếm� ưu� thế� trong� hầu� hết� các� nguồn�
giống.�Kết�quả�này�đồng�nhất�với�kết�quả�phân�tích�
chỉ�số�sai�khác�di�truyền�ở�bảng�4,�GST�đạt�0,1581�có�
nghĩa� là� có� tới� 15,81%� sai� khác� di� truyền� giữa� các�
nguồn�giống�và�phần�lớn�là�các�mẫu�Thông�caribe�có�
nguồn�gốc�từ�hiện�tượng�thụ�phấn�chéo.�Tuy�nhiên,�
tại�hai�nguồn�giống�đèo�Hải�Vân�và�SPA�Ba�Vì�1993�
có�chỉ�số�giao�phấn�cận�noãn�dương�nhưng�rất�nhỏ�
(lần� lượt� là� 0,056� và� 0,058),� chứng� tỏ� vẫn� có� hiện�
tượng�tự�thụ�phấn�xảy�ra�tại�hai�nguồn�giống�này.��

3.2.2.�Mức�độ�biến�đổi�di�truyền�giữa�các�nguồn�
giống�Thông�caribe�

Kết� quả� phân� tích� về� mức� độ� biến� đổi� phân� tử�
(AMOVA)�giữa�các�nguồn�giống�Thông�caribe�(Bảng�
5)� cho� thấy� tổng�mức� độ� thay� đổi�phân� tử� giữa�các�
nguồn� giống� ở� mức� độ� thấp� (12%)� và� phần� lớn� sự�
biến� đổi� về� phân� tử� được� xác� định� giữa� các� cá� thể�
trong�cùng�một�nguồn�giống�(88%).�Kết�quả�này�lần�
nữa� khẳng� định,� Thông� caribe� là� loài� có� xu� hướng�
thụ�phấn�chéo�chiếm�ưu�thế�nhưng�với�tỷ�lệ�thấp.��
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.�

Mức�độ�biến�đổi�di�
truyền�

Tổng�sự�biến�
đổi�(%)�

Giá�trị�
P�

Giữa�các�xuất�xứ� 12,00�

Trong�cùng�xuất�xứ�� 88,00�
<0,001�

Kết�quả�phân�tích�AMOVA�giữa�các�nguồn�giống�
của� Thông� caribe� thấp� hơn� rất� nhiều� so� với� loài�
Thông� lá� dẹt� (Pinus� krempfii)� (20,28%)� [10]� hay�
Thông�Đà�Lạt�(Pinus�dalatensis�Ferré)�(41,99%)�[11].�
Theo�Young�(2000),� thông�thường,�các� loài�có� phân�
bố� rải� rác,� số� lượng� cá� thể� trong� tự� nhiên� còn� lại�
không�nhiều� thường�có�xu� thế� tự� thụ�phấn�cao�hơn�
so�với�các�loài�có�có�phân�bố�tập�trung�với�số�lượng�

cá�thể�lớn�[23].�Đây�có�thể� là�nguyên�nhân�dẫn�đến�
hiện�tượng�các�loài�Thông�đang�trong�tình�trạng�cần�
được�bảo�vệ�có�giá�trị�sai�khác�giữa�các�xuất�xứ/quần�
thể� cao� hơn� so� với� nhiều� cây� rừng� nói� chung� và�
Thông�caribe�nói�riêng.�

3.2.3.� Phân� tích� khoảng� cách�di� truyền� và�mức�
độ� tương� đồng� về� di� truyền� giữa� các� nguồn� giống�
Thông�caribe�

Kết�quả�phân�tích�khoảng�cách�di�truyền�và�mức�
độ� tương� đồng� di� truyền� giữa� các� nguồn� giống�
Thông� caribe� theo� phương� pháp� của� Nei� [24]� cho�
thấy� khoảng� cách� di� truyền� giữa� 6� nguồn� giống�
Thông�caribe�dao�động�từ�0,044�đến�0,205�và�mức�độ�
tương�đồng�di�truyền�dao�động�từ�0,815�(81,5%)�đến�
0,957�(95,7%)�(Bảng�6).�

.�
�

� Thành�phố�
Huế�

Thị�trấn�
Tứ�Hạ�

Đèo�Hải�
Vân�

SPA�Ba�Vì�
1993�

SPA�Ba�Vì�
1996�

SPA�Đại�
Lải��

Thành�phố�Huế� -� 0,876� 0,815� 0,846� 0,840� 0,849�
Thị�trấn�Tứ�Hạ� 0,132� -� 0,932� 0,911� 0,898� 0,935�
Đèo�Hải�Vân� 0,205� 0,071� -� 0,937� 0,936� 0,940�
SPA�Ba�Vì�1993� 0,167� 0,094� 0,065� -� 0,939� 0,956�
SPA�Ba�Vì�1996� 0,174� 0,108� 0,066� 0,072� -� 0,957�
SPA�Đại�Lải� 0,163� 0,067� 0,062� 0,043� 0,044� -�

Kết�quả�phân�tích�cho�thấy,�nguồn�giống�Thông�
caribe� tại� thành�phố�Huế�có�khoảng� cách�di� truyền�
lớn�nhất�với�nguồn�giống�Đèo�Hải�Vân�(0,205)�và�có�
mức� độ� tương� đồng� về� mặt� di� truyền� đạt� 81,5%;� có�
khoảng�cách�di�truyền�nhỏ�nhất�với�nguồn�giống�tại�
thị� trấn� Tứ� Hạ� (0,132)�mới� mức� độ� tương� đồng� đạt�
87,6%.� Các� nguồn� giống� Đèo� Hải� Vân,� SPA� Ba� Vì�
(bao�gồm�cả�1993�và�1996)�và�SPA�Đại�Lải�có�mức�độ�
tương� đồng� khá� cao� (đạt� từ� 93,7%� đến� 95,7%).� Qua�
phân�tích�khoảng�cách�di�truyền�và�chỉ�số�sai�khác�di�
truyền�giữa�các�xuất�xứ�(GST�=�0,1581)�nhận�thấy�có�
mối�tương�quan�giữa�2�giá�trị�này,�chỉ�số�sai�khác�di�
truyền�tác�động�tới�khoảng�cách�di�truyền�khác�nhau�
giữa�các�xuất�xứ.��

3.2.4.�Phân� tích� mối�quan�hệ�di� truyền� của�các�
nguồn�giống�Thông�caribe�

Cây� phân� loại� các� nguồn� giống� Thông� caribe�
được�xây�dựng�dựa�trên�hệ�số�tương�đồng�di�truyền�
(Bảng� 6)� và� phân� nhóm� UPGMA� bằng� phần� mềm�
MEGA�X�(Hình�2).�

Dựa�vào�kết�quả�phân�tích�mối�quan�hệ�di�truyền�
Thông�caribe�ở�hình�3�cho�thấy,�về�cơ�bản�các�nguồn�
giống�được�xếp�vào�2�nhánh�chính,� trong�đó�nhánh�
lớn�thứ�nhất�là�nguồn�giống�thành�phố�Huế�và�nhánh�
lớn� thứ� hai� bao� gồm� 5� nguồn� giống�còn� lại.�Nhánh�
lớn� thứ� hai� tiếp� tục� được� được� chia� làm� hai� nhánh�
nhỏ,�trong�đó,�nguồn�giống�thị�trấn�Tứ�Hạ�nằm�ở�một�
nhánh�và�nhánh�còn�lại�bao�gồm�4�xuất�xứ�còn�lại�và�
được� chia� tiếp� thành�hai�nhóm� nhỏ� hơn.� Trong� đó,�
nguồn� giống� đèo� Hải� Vân� được� xếp� ở� một� nhóm�
riêng�và�nhóm�còn�bao�gồm�3�xuất�xứ�còn�lại.�Trong�
nhánh� nhỏ� này� lại� bao� gồm� 2� nhóm� nhỏ� hơn,� một�
nhóm�chỉ�có�nguồn�giống�SPA�Ba�Vì�1996�và�nhóm�
còn�lại�bao�gồm�SPA�Ba�Vì�1993�và�SPA�Đại�Lải�với�
sự�khác�biệt�di�truyền�tương�đối�nhỏ.��

Kết�quả�này�cũng�tương�tự�với�kết�quả�phân�tích�
PCoA�khi�nguồn�giống�tại�thành�phố�Huế,�thị�trấn�Tứ�
Hạ�và�đèo�Hải�Vân�được�phân�tách�khá�riêng�biệt�so�
với�các� nguồn�giống�Thông�caribe�còn� lại� (Hình�3).�
Kết�quả�phân�tích�này�đồng�nhất�với�kết�quả�điều�tra�
của�Cấn�Thị�Lan�và�cs�(2020)�về�các�xuất�xứ�và�biến�
chủng�được� trồng� tại�các�nguồn�giống�này� [3].�Tuy�
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nhiên,�việc�chọn�lọc�cây�trội�để�thu�hái�hạt�giống�và�
xây�dựng�khảo�nghiệm�hậu�thế�với�các�cây�con�từ�hạt�
là�nguồn�vật�liệu�để�tách�chiết�ADN�và�đánh�giá�mức�
độ� đa� dạng� di� truyền� các� nguồn� giống� có� thể� chưa�
phản� ánh� hết� mức� độ� đa� dạng� di� truyền� cũng� như�
mối�quan�hệ�di� truyền�giữa�các�nguồn�giống�Thông�
caribe�ở��Việt�Nam.��

�

�
�

Tương�tự,�phân�tích�cây�quan�hệ�di�truyền�(Hình�
4)�và�PCoA�(Hình�5)�của�100�gia�đình�cây�trội�của�6�

nguồn�giống�cho� thấy�về�cơ�bản�các�gia�đình� trong�
cùng� nguồn� giống� được� ghép� vào� từng� nhóm� nhỏ�
ngoại� trừ� một� số� mẫu� của� nguồn� giống� SPA� Ba� Vì�
1993� cùng� nhóm� với� các� mẫu� thu� từ� rừng� trồng� ở�
thành�phố�Huế,�hay�một�số�mẫu�thuộc�nguồn�giống�
thị�trấn�Tứ�Hạ�và�đèo�Hải�Vân�cùng�nhóm�với�một�số�
của�nguồn�giống�SPA�Đại�Lải�(Hình�4).��Kết�quả�này�
một� lần�nữa�cho� thấy,�giữa�các�nguồn�giống�có�mối�
tương�đồng�về�di� truyền� tương�đối� lớn,�đặc�biệt�đối�
với�các�nguồn�giống�SPA�Ba�Vì�và�SPA�Đại�Lải.�

�
.�

�
�
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�4.�KẾT�LUẬN�

Đã� xác� định� tính� đa� dạng� di� truyền� của� các�
nguồn�giống�Thông� caribe�nghiên�cứu�ở�mức� trung�
bình�(h�=�0,302)�trên�cơ�sở�phân�tích�5�chỉ�thị�phân�tử�
ISSR,� trong� đó� cao� nhất� là� nguồn� giống� SPA� Ba� Vì�
1996�(h�=�0,374)�với�cả�3�biến�chủng�và�một�số�dạng�
thông�lai.�

Mức� độ� khác� biệt� về� mặt� di� truyền� giữa� các�
nguồn� giống� là� không� đáng� kể� (12%)� chứng� tỏ� các�
nguồn�giống�này�có�mối�quan�hệ�di� truyền�gần�gũi,�
trong�đó�nguồn�giống�SPA�Đại�Lải�có�mức�độ�tương�
đồng�cao�trên�95%��với�2�nguồn�giống�SPA�Ba�Vì�1993�
(95,6%)�và�SPA�Ba�Vì�1996�(95,7%).�

Hiện� tượng� thụ� phấn� chéo� ở� các� nguồn� giống�
Thông� caribe� chiếm� ưu� thế,� mặt� khác� tại� 2� nguồn�
giống�SPA�Ba�Vì�1996�và�thành�phố�Huế�lại�có�hiện�
tượng�tự�thụ�phấn�với�tỷ�lệ�rất�nhỏ.�
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Pinus�caribaea�Morelet�is�an�economically�valuable�forest�plant�with�a�wide�margin�of�adaptation,�especially�
in�areas�of�cultivated�land,�hilly�areas.�In�this�study,�5�ISSR�markers�were�used�analyze�genetic�diversity�of�
some�Pinus�caribaee�resources�in�Viet�Nam.�The�analysis�results�showed�that�a�total�of�58�DNA�fragments�
were�amplified,�in�which�49�fragments�were�polymorphic�(83.82%).�Genetic�diversity�of�P.�caribaea�sources�
was�moderate,�with�the�highest�in�the�Ba�Vi�SPA�seed�source�1996�(h�=�0.374;�I�=�0.555,�PPB�=�100%)�and�
lowest�in�the�Tu�Ha�town�seed�source�(h�=�0.221;�I�=�0.324�and�PPB�=�55.88%).�The�mean�inbreeding�index�
Fis� =� -� 0.028� <� 0� indicates� that� cross-pollination� occurs� in� seed� sources.� The� results� of� the� seed� source�
structure�analysis�(POPGENE)�also�showed�that�Caribbean�Pine�is�moderately�diverse�with�HT�=�0.3592�and�
HS� =�0.3024;�gene�exchange� index�Nm�=�2.6633� is�negligible�but� there� is� still�gene�exchange�between�P.�
caribaea� seed� sources.� Genetic� differential� index� GST� of� 0.1581� means� that� up� to� 15.81%� of� genetic�
differences� between� seed� sources� are� derived� from� cross-pollening.� The� total� level� of� molecular� change�
(AMOVA)�between� P.�caribaea�seed�sources�was� low� (12%)� and� the�majority�of�molecular�variability�was�
identified�between�individuals�in�the�same�seed�source�(88%).�The�genetic�relationship�tree�is�divided�into�2�
main�branches�and�has�a�genetic�similarity�coefficient�ranging�from�0.815�to�0.957.�

:�Genetic�diversity,�ISSR,�Pinus�caribaea�Morelet,�cross�-�pollening.�
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