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Tóm tắt. Curcuma xanthella và C. cotuana là hai loài mới được mô tả gần đây với mẫu vật thu tại Việt 

Nam. Nghiên cứu này đã khuếch đại và giải trình tự thành công vùng trình tự ITS, trnL-F và matK cho loài 

C. xanthella cũng như vùng ITS2, trnL-F và matK cho loài C. cotuana. Kết quả từ nghiên cứu này đã bổ 

sung một số vị trí nucleotide chưa rõ ràng trên vùng ITS của mẫu C. xanthella chuẩn (Lý 348) hiện có trên 

cơ sở dữ liệu GenBank. Ngoài ra, thông qua các vùng trình tự, nghiên cứu này cũng cho thấy sự khác biệt 

về đặc điểm di truyền giữa 2 loài nghiên cứu với các loài có đặc điểm hình thái tương tự thuộc chi Curcuma. 

Từ khóa. Curcuma xanthella, Curcuma cotuana, ITS, trnL-F, matK. 

1. MỞ ĐẦU 

Họ Gừng (Zingiberaceae) là một họ lớn trong bộ Zingiberales với khoảng 53 chi và hơn 1400 loài phân bố 

rộng kháp vùng nhiệt đới trên thế giới [1,2]. Các loài của họ Gừng đã được sử dụng nhiều trong y học cổ 

truyền ở nhiều nước Châu Á để chữa các bệnh như ho, đau họng, cải thiện tiêu hóa, giảm đau, chữa lành 

vết thâm và sẹo, … [3]. Ngoài ra, nhiều loài họ Gừng còn được sử dụng trong các lĩnh vực như y học, dược, 

thực phẩm cũng như là thành phần trong các sản phẩm tự nhiên khác [3-5].  

Nghệ (Curcuma L.) là một trong những chi có số lượng loài lớn của họ Gừng. Chi này được ghi nhận với 

khoảng 108 loài phân bố rộng khắp ở các khu vực nhiệt đới Đông Nam Á, phía nam Trung Quốc, Ấn Độ, 

Tân Ghi Nê, Úc cũng như một số nước Châu Phi và Trung Mỹ [6]. Ở Việt Nam, có khoảng 29 loài Curcuma 

đã được nghi nhận bởi nhiều nhà thực vật học [7-11]. Ở nhiều nước châu Á như Bangladesh, Malaysia, Ấn 

Độ, Nepal, Thái Lan và Việt Nam, một số loài Curcuma được sử dụng để điều trị các bệnh về phế quản, 

tiêu chảy, viêm phổi, côn trùng cắn hay điều trị vết thương nhiễm trùng [12]. Ngoài ra, thành phần hóa học 

và nhiều hoạt tính sinh học của các loài thuộc chi Curcuma đã được khảo sát [13].  

Curcuma xanthella Škorničk. là loài đặc hữu của Việt Nam, được Leong-Skornickova và Tran mô tả lần 

đầu tiên vào năm 2013 với mẫu chuẩn thu ở Khu bảo tồn Thiên nhiên (KBTTN) Takou, tỉnh Bình Thuận. 

Ngoài ra, C. xanthella còn được phát hiện có ở Bảo Lộc, Lâm Đồng [9]. Tương tự, Curcuma cotuana Luu, 

Skornick. & H.D.Tran được Luu và cộng sự mô tả lần đầu vào năm 2017 với vùng phân bố rất hẹp ở huyện 

Tây Giang, Quảng Nam [14]. Cho đến thời điểm này, chỉ có duy nhất thông tin về đặc điểm di truyền của 

vùng gen ITS của loài C. xanthella (mẫu chuẩn) được công bố trên cơ sở dữ liệu của NCBI. Tuy nhiên, 

đoạn gen được công bố này có một số nucleotide chưa được xác định. Do đó, nghiên cứu này góp phần 

hoàn thiện vùng trình tự ITS cũng như lần đầu công bố thêm vùng trình tự matK và trnL-F cho loài C. 

xanthella. Ngoài ra, nghiên cứu này cũng lần đầu công bố vùng trình tự ITS2, matK và trnL-F cho loài C. 

cotuana. 

2. VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

2.1. Vật liệu 

Mẫu vật của loài C. xanthella được thu tại KBTTN Bình Châu-Phước Bửu trong khi mẫu của loài C. 

cotuana được thu tại bộ sưu tập mẫu vật tươi của Viện Sinh thái học Miền Nam. Tiêu bản của loài C. 
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xanthella và C. cotuana được lưu tại phòng mẫu Trường Đại học Khoa học Tự nhiên Tp. HCM (PHH) và 

Viện Sinh thái học Miền Nam (SGN) với số hiện lần lượt là Van HT 132a và Van HT 132b. Ngoài ra, một 

số vùng trình tự nucleotide của các loài Curcuma từ cơ sở dữ liệu NCBI cũng được sử dụng trong nghiên 

cứu này (Bảng 1). 

Bảng 1. Vùng trình tự nucleotide của các loài Curcuma từ cơ sở dữ liệu NCBI được sử dụng trong nghiên 

cứu này 

Tên loài Mã số tương ứng (vùng ITS/matK/trnL-F) 

C. xanthella (Lý 348) JQ409875/ - / - 

C. flaviflora  DQ395335/ KC441234/ KJ803066 

C. singularis JQ409872/ JQ409716/ JQ409846 

C. rhomba JQ409880/ JQ409713/ JQ409802 

C. vitelline JQ409873/ JQ409667/ JQ409801 

2.2. Phương pháp định loại loài 

Phương pháp hình thái so sánh được sử dụng để xác định tên khoa học của các loài nghiên cứu. Dựa trên 

đặc điểm hình thái của cơ quan sinh dưỡng, sinh sản cũng như so sánh với các công bố trước đây, chúng 

tôi tiến hành xác định chính xác tên khoa học của 2 loài nghiên cứu [9, 14]. 

2.3. Phương pháp tách chiết DNA và PCR 

Quá trình tách chiết và tinh sạch DNA được thực hiện theo bộ Kit (Gene JET Plant Genomic DNA 

Purification Mini Kit) của Hãng Thermo Scientific (Hoa Kỳ) theo quy trình của nhà sản xuất cung cấp. 

Phản ứng PCR được thực hiện với các thành phần gồm 12,5 µL Gotaq Green Master Mix (Promega, Mỹ); 

1,25 µL mỗi mồi xuôi và ngược (nồng độ 10 µM) (Bảng 2); 9,5 µL nước khử ion; 0,5 µL DNA mẫu. Chu 

kỳ nhiệt cho phản ứng PCR gồm: 5 phút ở 95oC; 35 chu kỳ gồm: biến tính (1 phút ở 94oC), bắt cặp mồi (1 

phút 30 giây ở 55oC) và tổng hợp mạch mới (1 phút 30 giây ở 72oC); hoàn thiện phản ứng ở 72oC trong 10 

phút. Kết quả điện di sản phẩm PCR được kiểm tra trên gel agarose 0.8%. Sản phẩm PCR được tinh sạch 

và giải trình tự bằng máy ABI 3130 XL Sequencer. 

Bảng 2. Trình tự mồi được sử dụng trong nghiên cứu này 

Tên mồi Trình tự mồi (5’- 3’) Tài liệu tham khảo 

matK1 ACCCAGTCCATCTGGAAATCTTGGTTC [15]  

matK2 CGTACAGTACTTTTGTGTTTACGAG [15] 

trnL-F1 CGAAATCGGTAGACGCTACG [15] 

trnL-F2 ATTTGAACTGGTGACACGAG [15] 

ITS1 TCCGTAGGTGAACCTGCGG [16]  

ITS3 GCATCGATGAAGAACGCAGC [16] 

ITS4 TCCTCCGCTTATTGATATGC [16] 

 

2.3. Phương pháp hiệu chỉnh và so sánh trình tự của các loài nghiên cứu 

Kết quả giải trình tự 2 chiều của các mẫu nghiên cứu được hiệu chỉnh bằng phần mềm FinchTV và 

Seaview. Trình tự các mẫu nghiên cứu được so sánh bằng phần mềm Bioedit với phương pháp sắp gióng 

toàn cục (global Alignment). 

 

3. KẾT QUẢ VÀ BÀN LUẬN 

3.1. Kết quả định loại loài 

Dựa trên phương pháp hình thái so sánh, chúng tôi xác định 2 mẫu nghiên cứu với số hiệu là Van HT 132a 

và Van HT 132b chính là Curcuma xanthella và C. cotuana với các thông tin cụ thể dưới đây. 

Curcuma xanthella Škorničk., 2013. Gardens’ Bulletin Singapore 65: 169. 

Mẫu chuẩn: Lý 348 (SING, VNMN), thu tại KBTTN Takou, huyện Hàm Thuận Nam, tỉnh Bình Thuận, 

Việt Nam. 
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Mẫu nghiên cứu: Van HT 132a (SGN, PHH), thu ngày 25 tháng 6 năm 2021, thu tại KBTTN Bình Châu-

Phước Bửu, huyện Xuyên Mộc, tỉnh Bà Rịa-Vũng Tàu (hình 1). 

Phân bố: Hàm Thuận Nam, Bình Thuận; Bảo Lộc, Lâm Đồng; Xuyên Mộc, Bà Rịa-Vũng Tàu. 

Đặc điểm Sinh thái: Curcuma xanthella thường mọc dưới tán rừng hỗn giao rụng lá hoặc thường xanh. 

Ra hoa: cây ra hoa vào khoảng tháng 5 đến tháng 8. 

 

Hình 1. Curcuma xanthella. A) Dạng cây; B) Phát hoa và dạng cây bao gồm thân củ; C) Cắt ngang thân ngầm; D, E, 

F) Chi tiết hoa với các góc nhìn; G, H) Giải phẫu các bộ phận của hoa; I) Nhị đực. Ảnh: A: Văn Hồng Thiện, B-I: 

Nguyễn Phi Ngà. 

Curcuma cotuana Luu, Škorničk. & H.Đ.Trần., 2017. Nord. J. Bot. 35: 522. 

Mẫu chuẩn: Lưu et al. TG-009 (SGN, SING, VNMN), huyện Tây Giang, tỉnh Quảng Nam. 
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Mẫu nghiên cứu: Van HT 132b (SGN, PHH), thu ngày ngày 14 tháng 7 năm 2021, thu tại Bộ sưu tập mẫu 

vật, Viện Sinh thái học Miền Nam (mẫu thu tại huyện Tây Giang, tỉnh Quảng Nam) (hình 2). 

Phân bố: mới chỉ phát hiện có ở huyện Tây Giang, Tỉnh Quảng Nam, Việt Nam. 

Đặc điểm Sinh thái: Curcuma cotuana mọc dưới tán rừng thường xanh. 

Ra hoa: cây ra hoa vào khoảng tháng 7 đến tháng 8. 

 

Hình 2. Curcuma cotuana. A) Dạng cây; B) Lá; C) Thân ngầm và củ chứa tinh bột; D) Phát hoa; E, F) Chi tiết hoa 

với các góc nhìn; G) Giải phẫu một số bộ phận của hoa; F) nhị đực. Ảnh: Nguyễn Phi Ngà. 

3.2. Kết quả khuếch đại các vùng trình tự nghiên cứu 

Kết quả PCR các vùng trình tự nghiên cứu tương ứng với kích thước chuẩn tham chiếu của đoạn mồi tương 

ứng [15,16]. Kích thước sau khi hiệu chỉnh của các vùng trình tự ITS, matK và trnL-F của loài C. xanthella 

tương ứng là 571, 639 và 754 bp trong khi vùng ITS2, matK và trnL-F của loài C. cotuana có kích thước 

tương ứng là 228, 639 và 814 bp. Sáu vùng gen của 2 loài nghiên cứu đã được đăng ký thành công trên cơ 

sỡ dữ liệu NCBI. Theo đó, mã số NCBI của vùng trình tự ITS, matK và trnL-F của loài C. xanthella tương 
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ứng là ON545840, ON600880 và ON564475 trong khi vùng trình tự ITS2, matK và trnL-F của loài C. 

cotuana có mã số tương ứng là ON545846, ON600879 và ON564474. 

3.3. Kết quả so sánh vùng trình tự các loài nghiên cứu 

Sản phẩm PCR của 6 vùng trình tự nghiên cứu của 2 loài C. xanthella và C. cotuana đã được giải trình tự 

thành công bằng kỹ thuật Sanger. Dựa trên các kết quả này, chúng tôi tiến hành so sánh chi tiết đặc điểm 

di truyền của của 2 loài nghiên cứu với các loài có đặc điểm hình thái tương tự trên cơ sở dữ liệu NCBI. 

Kết quả được trình bày dưới đây. 

3.3.1. Curcuma xanthella 

Như đã trình bày ở phần mở đầu, C. xanthella là một loài hiếm và đặc hữu của Việt Nam. Cho đến thời 

điểm này, chỉ có duy nhất thông tin về đặc điểm di truyền của vùng trình tự ITS của mẫu chuẩn loài C. 

xanthella (số hiệu mẫu: Lý 348-mã số NCBI: JQ409875) được công bố trên cơ sở dữ liệu của NCBI. Tuy 

nhiên, đoạn gen được công bố này có một số nucleotide chưa được nhận biết một cách rõ ràng và được ký 

hiệu bởi các ký tự khác với các ký tự thường dùng cho các purin và pyrimidine là A, T, G và C [17]. Chẳng 

hạn, ký tự R (Adenine hoặc Guanine) được sử dụng cho các vị trí nucleotide thứ 67, 184, 401, 515, 518 và 

545; Y (Thymine hoặc Cytosine) ở các vị trí nucleotide thứ 78, 436, 516 và 562; M (Adenine hoặc Cytosine) 

ở các vị trí 402 và 558; S (Guanine hoặc Cytosine) ở các vị trí là 438 và 442 (hình 3). Trong nghiên cứu 

này, vùng trình tự ITS của 2 cá thể loài C. xanthella thu tại KBTTN Bình Châu-Phước Bửu đã được giải 

trình tự thành công. Kết quả so sánh cho thấy, vùng trình tự ITS của 2 cá thể này có độ tương đồng là 100%. 

Quá trình so sánh vùng trình tự ITS giữa mẫu C. xanthella từ nghiên cứu này và mẫu C. xanthella chuẩn 

(Lý 348) cho thấy cũng có sự tương đồng 100% ngoại trừ các vị trí chưa được nhận biết rõ ràng trên chuỗi 

trình tự của mẫu chuẩn (hình 3). Kết quả này thêm một lần nữa khẳng định quá trình định loại mẫu vật thu 

tại KBTTN Bình Châu-Phước Bửu chính là loài C. xanthella.  

Kết quả từ việc giải trình tự vùng ITS của loài C. xanthella từ nghiên cứu này đã bổ sung cho nhiều 

nucleotide còn chưa được xác định trên chuỗi trình tự của mẫu C. xanthella chuẩn (Lý 348). Cụ thể, ký tự 

R ở vị trí nucleotide 67, 184 và 545 được xác định là Guanine trong khi Adenine tương ứng ở vị trí 401, 

515 và 518. Ký tự Y ở các vị trí nucleotide thứ 78 và 516 được xác định là Thymine trong khi vị trí 436 và 

562 là Cytosine. Ký tự M ở các vị trí 402 và 558 được xác định tương ứng là Cytosine và Adenine. Sau 

cùng, ký tự S ở các vị trí là 438 và 442 được xác định Guanine và Cytosine (hình 3). 

 

Hình 3. Kết quả so sánh chi tiết vùng trình tự ITS giữa C. xanthella và mẫu C. xanthella chuẩn (Lý 348) Ghi chú: 

Cx) C. xanthella; Cx-Ty) mẫu C. xanthella chuẩn; các dấu (.) thể hiện sự tương đồng giữa các trình tự. 

Ngoài ra, nghiên cứu này cũng lần đầu cung cấp thêm 2 vùng trình tự thuộc hệ DNA lục lạp cho loài C. 

xanthella là matK và trnL-F, qua đó so sánh với một số loài có đặc điểm hình thái tương tự là C. flaviflora 

và C. singularis. Theo Leong-Škorničková và H.Ð. Trần, C. xanthella có đặc điểm hình thái tương tự với 
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với C. flaviflora, đặc biệt ở các đặc điểm là có vài lá bắc, hoa và có bao phấn hình chữ L [9]. Ngoài ra, C. 

xanthella cũng được xác định có hình thái tương tự với loài C. singularis chủ yếu ở đặc điểm là phát hoa 

kéo dài từ lá bắc và bao phấn hình chữ L [9]. Kết quả so sánh 3 vùng trình tự ITS, matK và trnL-F giữa loài 

C. xanthella từ nghiên cứu này và C. flaviflora từ cơ sở dữ liệu Genbank cho thấy có một số điểm khác biệt. 

Cụ thể, vùng ITS giữa 2 loài này có 34 vị trí khác biệt và 8 vị trí “gap” trong tổng số 586 nucleotide được 

so sánh (hình 4A); vùng matK có 8 vị trí khác biệt trong tổng số 495 nucleotide (hình 5C); vùng trnL-F có 

8 vị trí “gap” trong tổng số 761 nucleotide (hình 5A). Trong khi đó, vùng trình tự ITS giữa C. xanthella và 

C. singularis có 10 điểm khác biệt và 4 vị trí “gap” trong tổng số 571 nucleotide được so sánh (hình 4B); 

vùng matK có 8 vị trí khác biệt trong tổng số 651 nucleotide (hình 5D); vùng trnL-F có 4 sự khác biệt và 

12 vị trí “gap” trong tổng số 769 nucleotide (hình 5B). 

 

Hình 4. Kết quả so sánh sự khác biệt vùng trình tự ITS giữa C. xanthella và các loài gần trên cơ sở dữ liệu NCBI. 

Ghi chú: Cx) C. xanthella; Cs) C. singularis, Cf) C. flaviflora; các dấu (.) thể hiện sự tương đồng giữa các trình tự. 

 

Hình 5. Kết quả so sánh sự khác biệt trong vùng trình tự trnL-F (A, B) và matK (C, D) giữa C. xanthella và các loài 

có đặc điểm hình thái tương tự trên cơ sở dữ liệu NCBI. Ghi chú: Cx) C. xanthella; Cs) C. singularis; Cf) C. 

flaviflora; các dấu (.) thể hiện sự tương đồng giữa các trình tự. 

3.3.1. Curcuma cotuana 

Như đã trình bày ở phần mở đầu, C. cotuana là một loài mới được mô tả vào năm 2017 và chỉ được phát 

hiện có ở huyện Tây Giang, Quảng Nam [14]. Do đó, nghiên cứu này lần đầu cung cho thấy đặc điểm di 

truyền ở 3 vùng trình tự ITS2, matK và trnL-F cho loài C. cotuana. Curcuma cotuana đã được xác định là 

có môi trường sống tương tự với 2 loài khác là C. rhomba và C. vitelline. Ngoài ra, cả 3 loài cùng có hoa 

màu vàng đậm đến cam [14]. Kết quả so sánh vùng trình tự ITS2, matK và trnL-F giữa loài C. cotuana so 

với C. rhomba và C. vitelline cho thấy có một số điểm khác biệt. Chẳng hạn, vùng matK của C. cotuana và 
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C. rhomba có 9 vị trí khác biệt trong tổng số 651 nucleotide được so sánh (hình 6A); vùng trnL-F của 2 

loài này có 17 điểm khác biệt trên tổng số 814 nucleotide (hình 6B) trong khi vùng ITS2 có 6 khác biệt và 

4 “gap” trên tổng số 228 nucleotide (hình 6C). Tương tự, vùng matK của C. cotuana và C. vitelline có 9 vị 

trí khác biệt trong tổng số 651 nucleotide được so sánh (hình 7A); vùng trnL-F của 2 loài này có 20 điểm 

khác biệt trên tổng số 808 nucleotide (hình 7B) trong khi vùng ITS2 có 7 sự khác biệt và 4 “gap” trên tổng 

số 228 nucleotide (hình 7C). 

 

Hình 6. Kết quả so sánh sự khác biệt trong vùng trình tự matK (A) trnL-F (B) và ITS2 (C) giữa C. cotuana và C. 

rhomba trên cơ sở dữ liệu NCBI. Ghi chú: Cc) C. cotuana; Cr) C. rhomba; các dấu (.) thể hiện sự tương đồng giữa 

các trình tự. 

 

Hình 7. Kết quả so sánh sự khác biệt trong vùng trình tự matK (A) trnL-F (B) và ITS2 (C) giữa C. cotuana và C. 

vitellina trên cơ sở dữ liệu NCBI. Ghi chú: Cc) C. cotuana; Cv) C. vitellina; các dấu (.) thể hiện sự tương đồng giữa 

các trình tự. 

Nhiều nghiên cứu gần đây đã cho thấy tính hiệu quả của các chỉ thị phân tử trong việc phân biệt các loài 

thực vật có hình thái tương tự. Chẳng hạn, 2 loài Camellia có đặc điểm hình thái tương tự nhau là C. 

tamdaoensis và C. petelotii đã được Hà Văn Huân và Nguyễn Văn Phong (2015) phân biệt bằng vùng trình 

tự matK [18]. Tương tự, Nguyễn Tiến Dũng và cộng sự (2018) đã giải trình tự vùng psbA-trnH và ITS của 

loài Paris vietnamemsis nhằm phân biệt loài này với các loài khác thuộc chi Paris [19]. Ton và cộng sự 

(2019) đã sử dụng vùng trình tự matK và ITS để phân biệt 2 loài có đặc điểm hình thái tương tự là 

Rothmannia wittii và R. daweishanensis [20]. Bùi Thị Ngân Hà và cộng sự (2019) đã sử dụng vùng trình tự 

trnL-F và ITS để phân biệt 2 loài địa Lan có hình thái tương tự là Geodorum attenuatum và G. recurvum 

[21]. Van và cộng sự (2019) đã sử dụng vùng trình tự trnL intron và trnL-trnF IGS nhằm phân biệt một số 

loài thuộc chi Thiên niên kiện gồm Homalomena occulta, H. aromatica và H. pierreana [22].  
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4. KẾT LUẬN 

Nghiên cứu này lần đầu tiên khuếch đại và giải trình tự thành công vùng trình tự ITS, trnL-F và matK cho 

2 loài Curcuma đặc hữu của Việt Nam là C. xanthella và C. cotuana. Kết quả nghiên cứu đã bổ sung 14 vị 

trí còn chưa được xác định trên chuỗi trình tự vùng ITS của mẫu C. xanthella chuẩn (Lý 348) hiện có trên 

cơ sở dữ liệu GenBank. Ngoài ra, nghiên cứu này cũng cho thấy sự khác biệt về đặc điểm di truyền ở các 

vùng gen ITS, trnL-F và matK giữa 2 loài nghiên cứu với với các loài có đặc điểm hình thái tương tự trong 

chi Curcuma là C. singularis, C. flaviflora, C. vitelline và C. rhomba. 
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Abstract. Curcuma xanthella and Curcuma cotuana were recently described as the new species for the 

flora of Vietnam. The present study successfully amplified and sequenced the ITS, trnL-F và matK regions 

of C. xanthella as well as provided for the first time, the sequences of ITS2, trnL-F and matK regions of C. 

cotuana. The results of this study helped to determine several ambiguous nucleotides on the GenBank ITS 

sequence of C. xanthella (Lý 348) specimen. In addition, based on these molecular markers, the present 

study also provided the differences in the ITS, trnL-F and matK sequences among these two species and 

the other Curcuma plants, C. singularis, C. flaviflora, C. vitelline and C. rhomba that were similar in 

morphological characteristics. 
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