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NGHIÊN CỨU ĐA DẠNG DI TRUYỀN CỦA THẰN LẰN BÓNG ĐỐM Eutropis 
macularius (REPTILIA: SQUAMATA: SCINCIDAE) Ở KHU VỰC  
TÂY NGUYÊN, VIỆT NAM DỰA TRÊN PHÂN TÍCH TRÌNH TỰ 16S rDNA 

Trương Bá Phong1, Ngô Đắc Chứng2, Nguyễn Quang Hoàng Vũ3, Hoàng Tấn Quảng3, Ngô Văn Bình2* 
1Trường Đại học Tây Nguyên 
2Trường Đại học Sư phạm, Đại học Huế 
3Viện Công nghệ sinh học, Đại học Huế 

TÓM TẮT 

Thằn lằn bóng đốm (Eutropis macularius) thuộc họ Thằn lằn bóng (Scincidae). Đa phần Thằn lằn bóng đốm ăn côn 
trùng, ấu trùng gây hại do đó chúng trở thành động vật có ích cho nông, lâm nghiệp. Tuy nhiên, cho đến nay chưa có 
công trình nào nghiên cứu đầy đủ về đa dạng di truyền quần thể của loài Thằn lằn bóng đốm ở khu vực Tây Nguyên. 
Trong nghiên cứu này, trình tự 16S rDNA của 16 mẫu Thằn lằn bóng đốm từ 4 tỉnh Tây Nguyên (Đắk Lắk, Đắk 
Nông, Gia Lai, Kon Tum) đã được sử dụng để đánh giá đa dạng di truyền. Kết quả phân tích trình tự cho thấy có 
8 haplotype được xác định. Chỉ số đa dạng haplotype (Hd) khá cao ở Kon Tum và Gia Lai (0,833) nhưng thấp ở 
Đắk Lắk và Đắk Nông (0,500). Mức độ đa dạng nucleotide (π) thấp ở các tỉnh Đắk Lắk, Gia Lai và Kon Tum (từ 
0,00092 đến 0,00277) nhưng khá cao ở Đắk Nông (0,02415). Mức độ khác biệt di truyền giữa các quần thể dao 
động từ 0,14 đến 2,66%. Kết quả phân tích cũng cho thấy quần thể Thằn lằn bóng đốm ở các tỉnh Tây Nguyên tiến 
hóa theo hướng chọn lọc ngẫu nhiên, trung tính, quần thể mở rộng do bị ngăn cách và các allen hiếm xuất hiện 
trong quần thể với tần suất cao. 

Từ khóa: Đa dạng di truyền, Eutropis macularius, 16S rDNA, Tây Nguyên, Thằn lằn bóng đốm. 

MỞ ĐẦU 

Thằn lằn bóng đốm (Eutropis macularius) là một trong 5 loài có hình thái ngoài khá phức tạp thuộc giống Eutropis 
Fitzinger, 1843 được ghi nhận tại Việt Nam: E. longicaudatus, E. multifasciatus, E. macularius, E. chapaensis và 
E. darevskii [1-3]. Trong đó, loài E. macularius thường được tìm thấy ở các rừng cây lá rụng theo mùa [4], một loại 
môi trường sống phổ biến ở khu vực Tây Nguyên, đặc trưng là rừng khộp với các loài thực vật thuộc họ Dầu 
(Dipterocacpaceae). 

Cho đến nay, các công trình nghiên cứu về loài Thằn lằn bóng đốm ở Việt Nam chủ yếu tập trung vào lĩnh vực 
phân loại học trên cơ sở hình thái ngoài, ghi nhận sự phân bố hoặc sinh thái, đặc điểm dinh dưỡng [1, 2, 5-7]. Các 
công bố liên quan đến đa dạng di truyền của loài này ở Việt Nam còn chưa nhiều. Nghiên cứu đa dạng di truyền 
một số loài trong chi Eutropis ở Việt Nam cũng đã được thực hiện, chẳng hạn đa dạng di truyền của loài Thằn lằn 
bóng đuôi dài (Eutropis longicaudatus) bằng kỹ thuật RAPD [8], đa dạng di truyền loài Thằng lằn bóng hoa (Eutropis 
multifasciata) dựa trên phân tích trình trự 12S rDNA [9]. Tuy nhiên, chưa có công trình nào sử dụng trình tự 16S 
rDNA để nghiên cứu đa dạng di truyền trên đối tượng Thằn lằn bóng đốm ở khu vực Tây Nguyên được công bố. 

Trong nghiên cứu đã công bố trước đây, đa dạng di truyền của 36 cá thể Thằn lằn bóng đốm thu ở một số tỉnh 
thuộc khu vực Tây Nguyên bằng kỹ thuật đa hình các đoạn khuếch đại ngẫu nhiên (RAPD) đã được thực hiện. Kết 
quả nghiên cứu cho thấy mức độ tương đồng di truyền giữa các quần thể khá cao, dao động từ 93,46 đến 97,99% 
[10]. Tuy nhiên, kết quả phân tích RAPD không cho thấy sự khác nhau giữa các cá thể ở các tỉnh nghiên cứu, các 
mẫu có sự đan xen về kết quả phân tích RAPD. Do đó, cần có những nghiên cứu sâu hơn về sự khác biệt trong 
vật chất di truyền của các mẫu này. 

Nghiên cứu này được thực hiện sẽ góp phần cung cấp dữ liệu về DNA ty thể, làm cơ sở cho việc nghiên cứu và 
bảo tồn loài này ở khu vực Tây Nguyên.   

PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

Thu mẫu 

Chúng tôi đã tiến hành thực địa và thu mẫu tại 4 tỉnh thuộc khu vực Tây Nguyên (Đắk Nông, Đắk Lắk, Gia Lai và   
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Kon Tum) từ tháng 4 năm 2017 đến tháng 4 năm 2019. Các mẫu vật (cá thể) Thằn lằn bóng đốm được tìm và thu 
tại những nơi có điều kiện sinh thái phù hợp cho loài,Thằn lằn bóng đốm thường có tổ sinh thái là dưới lớp lá khô 
ở các kiểu rừng Khộp (Yok Don) hoặc vườn cây công nghiệp như cao su, điều, cà phê, cây ăn quả (bơ). Thời gian 
thu mẫu từ 8h30 đến 16h và mẫu được thu trực tiếp bằng tay, mỗi mẫu vật thu được cho vào túi đựng riêng có ghi 
nhãn ký hiệu mẫu. Tổng số 36 cá thể Thằn lằn bóng đốm đã thu và đưa về phòng thí nghiệm, thu mô đuôi, bảo 
quản trong cồn tuyệt đối sau đó gửi ra Viện Công nghệ sinh học, Đại học Huế để phân tích đa dạng di truyền bằng 
kỹ thuật PCR-RAPD [10]. Sau khi có kết quả phân tích PCR-RAPD, 16 mẫu có phản ứng khuếch đại tốt được lựa 
chọn để phân tích trình tự 16S rDNA (4 mẫu/tỉnh) (bảng 1). 

Bảng 1. Địa điểm thu mẫu và ký hiệu mẫu 
Địa điểm Số lượng Ký hiệu Tọa độ vùng thu mẫu 
Kon Tum 4 KT2, KT3, KT5, KT6 14°43’15” N  107°37’30” E 
Gia Lai 4 GL2, GL3, GL5, GL9 13°43’01” N  108°03’51” E 

Đắk Nông 4 DN1.3, DN2.2, DN6, DN7.1 12°30’14” N 107°40’24” E 
Đắk Lắk 4 DL4Y, DL24Y, DL1, DL2.1 12°48’40” N 107°53’44” E 

 
Hình 1. Thằn lằn bóng đốm (Eutropis macularius) 

Tách chiết DNA tổng số 

DNA tổng số được tách chiết từ mô theo mô tả của Grismer và Grismer (2010) [11] có cải tiến cho phù hợp với 
điều kiện phòng thí nghiệm. 

Mẫu cơ (200 mg) được cắt nhỏ, sau đó nghiền mịn trong 1,5 mL eppendorf tube. Bổ sung 800 µL dung dịch ly trích, 
sau đó bổ sung 100 µL dung dịch SDS 10% và 2 µL proteinase K, vortex trong 30 giây. Hỗn hợp được ủ ở 65ºC trong 
2 giờ, để nguội ở nhiệt độ phòng. Tiếp tục bổ sung 300 µL 6M NaCl, vortex trong 15 giây và ủ ở -30oC trong 20 phút. 
Mẫu được ly tâm lạnh 15 phút với tốc độ 14.000 vòng/phút ở 4oC để thu dịch nổi. DNA tổng số được tinh sạch bằng 
1 thể tích dung dịch phenol: chloroform (1:1) và kết tủa bằng 1 thể tích iso-propanol 100% ở -30oC trong 2 giờ. Tiểu 
thể DNA được rửa 2 lần bằng 500 µL ethanol 70% và để khô qua đêm ở nhiệt độ phòng. Hòa tan dịch kết tủa bằng 
nước cất khử trùng và xử lý RNase để loại bỏ RNA. DNA tách chiết được bảo quản ở 4oC. 

Sản phẩm tách DNA tổng số được điện di trên gel agarose 0,8% và được nhuộm bằng SafeView™ Classic Nucleic 
Acid Stain (Applied Biological Materials Inc., Canada). Hình ảnh điện di được thu nhận bằng hệ thống Ultra Slim 
LED Illuminator.  

Phân tích đa dạng di truyền bằng trình tự 16S rDNA 

Cặp mồi dùng chung để phân tích các trình tự 16S rDNA là 16Sar (5’-CGCCTGTTTATCAAAAACAT-3’) và 16Sbr 
(5’- CCGGTCTGAACTCAGATCACGT-3’) [12] được sử dụng để khuếch đại trình tự 16S rDNA của DNA tổng số 
của các mẫu thu được. 
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Thành phần phản ứng PCR: 150 ng DNA tổng số, 50 pmol của mỗi mồi, 20 µL 2× Go Taq® Green Master Mix 
(M7502, Promega, USA) và nước cất vô trùng (tổng thể tích 60 µL). Phản ứng PCR được thực hiện trong máy gia 
nhiệt (SimpliAmp, ThermoFisher Scientific, USA) như sau: 95ºC trong 10 phút; 30 chu kỳ ở 95ºC trong 1 phút, 55ºC 
trong 1 phút và 72ºC trong 1 phút; 72ºC trong 10 phút. Các sản phẩm PCR được điện di kiểm tra trước khi gửi đi 
phân tích trình tự. 

Trình tự các đoạn 16S rDNA được xác định trực tiếp bằng phương pháp Sanger tại công ty Firstbase (Malaysia), 
sau đó phân tích bằng phần mềm BioEdit và so sánh với ngân hàng gen bằng công cụ BLAST 
(http://ncbi.nlm.nih.gov/). Hệ số tương đồng, so sánh trình tự và xây dựng cây phả hệ được thực hiện bằng phần 
mềm MEGA X với các thông số mặc định của phần mềm. 

Các phân tích di truyền được thực hiện dựa trên tập hợp của 16 trình tự 16S rDNA. Đa dạng di truyền giữa các 
quần thể được tính bằng tổng số haplotype (Nh), số lượng của vị trí đa hình (S), đa dạng haplotype (Hd) và đa 
dạng nucleotide (π), số đột biến (η) và số nucleotide khác biệt trung bình (k), Fu's Fs test, Tajima's D test, Fu and 
Li's D* test và Fu and Li's F* test sử dụng phần mềm DnaSP v6.12 [13]. Chỉ số khác biệt di truyền (Fst) được xác 
định bằng phần mềm Alerquin v3.5 với 95% giá trị tin cậy. 

KẾT QUẢ NGHIÊN CỨU VÀ THẢO LUẬN 

Phân tích trình tự 16S rDNA 

Kết quả điện di sản phẩm PCR với cặp mồi đặc hiệu 16Sar/16Sbr cho thấy xuất hiện 1 băng đặc hiệu có kích thước 
khoảng 550 bp (hình 2). Như vậy, đoạn 16S rDNA đã được khuếch đại thành công, các đoạn này có kích thước 
khoảng 550 bp. Sau khi phân tích trình tự nucleotide, chúng tôi nhận thấy các trình tự 16S rDNA có chiều dài khoảng 
542-546 bp, tương đồng cao nhất với trình tự 16S rDNA của loài Eutropis macularia (mã số AB057394), mức độ 
tương đồng từ 95,09% đến 96,23% (Bảng 2). Kết quả so sánh trình tự 16S rDNA của các mẫu nhiên cứu cho thấy 
giữa các mẫu trong cùng 1 vùng thường có độ tương đồng cao, nhiều mẫu giống nhau hoàn toàn như mẫu KT3 và 
KT6; các mẫu DL4Y, DL24Y và DL1 của tỉnh Đắk Lắk; các mẫu DN1.3, DN2.2 và DN7.1 của tỉnh Đắk Nông. Nhiều 
mẫu trong các vùng sinh thái giống nhau cũng có sự tương đồng cao, ví dụ như mẫu KT3 và KT6 với GL2, GL9 và 
các mẫu thuộc Đắk Lắk. Như vậy, kết hợp các đặc điểm hình thái và di truyền có thể xác nhận các mẫu nghiên cứu 
là của cùng một loài và loài nghiên cứu là Eutropis macularius (Eutropis macularia). 

Trong số các mẫu phân tích, mẫu DN6 thu tại tỉnh Đắk Nông có độ tương đồng cao nhất (96,23%) so với loài 
Eutropis macularia trên ngân hàng gen, kết quả so sánh trình tự được trình bày ở hình 3.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Hình 2. Sản phẩm PCR trình tự 16S rDNA của các mẫu nghiên cứu. M: thang chuẩn kích thước DNA (GeneRulerTM 1 kb 

DNA Ladder, Thermo Scientific, Mỹ) 

Kết quả về sự sai khác trong trình tự nucleotide trình bày ở bảng 3 cho thấy phần lớn các mẫu ở các tỉnh Kon Tum, 
Gia Lai và tỉnh Đắk Lắk là giống nhau. Trong các tỉnh này, các mẫu có sự sai khác nhiều nhất là KT2 ở nucleotide 
thứ 240 (T thay cho A) và 312 (A thay cho G), nhiều mẫu giống nhau hoàn toàn. Trong các tỉnh nghiên cứu, các 
mẫu thu được ở tỉnh Đắk Nông có sự sai khác nhiều nhất. Đối với tỉnh Đắk Nông, 3 mẫu DN1.3, DN2.2 và DN7.1 
giống nhau và có sự khác biệt so với mẫu ở 3 tỉnh trên, thể hiện ở nucleotide ở các vị trí 64 (A thay cho T), 209 (G 
thay cho A), 245 (T thay cho G), nucleotide từ 268 đến 279, nucleotide thứ 281 (C thay cho T), 240 và 341 (A thy 
cho T), 367,439 và 493 (C thay cho A hoặc T).  

Trong khi đó, mẫu DN6 có trình tự khác với 3 mẫu còn lại ở các vị trí này, trình tự nucleotide của mẫu DN6 có xu 
hướng giống với mẫu từ 3 tỉnh còn lại ở các vị trí đó. Tuy nhiên, mẫu DN6 có sự khác biệt với tất các các mẫu còn 
lại khi có thêm trình tự TTAA ở vị trí 262-265, có nhiều sai khác ở các vị trí từ nucleotide 343 đến 366. Chính vì 
những sự sai khác này, mẫu DN6 có sự khác biệt di truyền cao nhất so với các mẫu còn lại, sự khác biệt lên tới 

M             KT2     KT3    KT5    KT6    GL2   GL3   GL5   GL9  DL4Y DL24Y    M     DL1  DL2.1  DN1.3 DN2.2 DN6 DN7.1 
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4,69% giữa mẫu DN6 với các mẫu khác trong cùng tỉnh Đắk Nông, sai khác từ 3,47-3,66% so với tất cả các mẫu 
còn lại. 

Bảng 2. Kết sủa so sánh các trình tự 16S rDNA thu được với trình tự có mã số AB057394 (loài Eutropis macularia)  
trên ngân hàng gen 

Ký hiệu mẫu Tỉnh Giới tính Tương đồng (%) 
KT2 Kon Tum F 95,28 
KT3 Kon Tum M 95,28 
KT5 Kon Tum F 95,28 
KT6 Kon Tum M 95,28 
GL2 Gia Lai F 95,28 
GL3 Gia Lai F 95,09 
GL5 Gia Lai M 95,09 
GL9 Gia Lai M 95,28 

DL4Y Đắk Lắk F 95,28 
DL24Y Đắk Lắk F 95,28 

DL1 Đắk Lắk M 95,28 
DL2.1 Đắk Lắk M 95,09 
DN1.3 Đắk Nông M 95,09 
DN2.2 Đắk Nông M 95,09 
DN6 Đắk Nông F 96,23 

DN7.1 Đắk Nông F 95,09 

 
DN6      3    CAAAAACATAGCCTTTAGCAAAACAAGTATTAAAGGTCCCGCCTGCCCAGTGAAACTTAT  62 
              |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
AB057394 279  CAAAAACATAGCCTTTAGCAAAACAAGTATTAAAGGTCCCGCCTGCCCAGTGAAACTTAT  338 
 
DN6      63   TTAACGGCCGCGGTATTCTAACCGTGCAAAGGTAGCGTAATCACTTGTCTTCTAAATAAA  122 
              |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
AB057394 339  TTAACGGCCGCGGTATTCTAACCGTGCAAAGGTAGCGTAATCACTTGTCTTCTAAATAAA  398 
 
DN6      123  GACCTGTATGAACGGCTAAATGAGGACAAACCTGTCTCTTACAACCAATCAATGAAATTG  182 
              ||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| || 
AB057394 399  GACCTGTATGAACGGCTAAATGAGGACAAACCTGTCTCTTACAACCAATCAATGAAACTG  458 
 
DN6      183  ATCTATCAGTACAAAAGCTGGTATAAACACATAAGACGAGAAGACCCTGTGGAGCTTAAG  242 
              ||||| |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
AB057394 459  ATCTACCAGTACAAAAGCTGGTATAAACACATAAGACGAGAAGACCCTGTGGAGCTTAAG  518 
 
DN6      243  ACGAAACACCAGTGCACAATTAAAAACATGGTGCTGAGTCTTCAGTTGGGGCGACTTCGG  302 
              || |||||||| ||||||| |||||||||||||||| ||||||||||||||||||||||| 
AB057394 519  ACAAAACACCAATGCACAA-TAAAAACATGGTGCTGGGTCTTCAGTTGGGGCGACTTCGG  577 
 
DN6      303  aaaaaaaTAAAACTTCCGAGCAAAAATCCACAACATTGAGTCGAGGCAAACAAGCCTAAT  362 
              ||||||| |||||||||||||||| ||||| | |||  |  | ||||||||| ||||||| 
AB057394 578  AAAAAAACAAAACTTCCGAGCAAATATCCATAGCATAAAACCAAGGCAAACAGGCCTAAT  637 
 
DN6      363  A-TAAACTGACCCGGCCACGCCGATCAACGAACCAAGTTACCCCAGGGATAACAGCGCTA  421 
              | |   |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
AB057394 638  ATTTTTCTGACCCGGCCACGCCGATCAACGAACCAAGTTACCCCAGGGATAACAGCGCTA  697 
 
DN6      422  TCTTCTTTAAGAGTCCATATCGACAAGAAGGTTTACGACCTCGATGTTGGATCAGGACAC  481 
              |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
AB057394 698  TCTTCTTTAAGAGTCCATATCGACAAGAAGGTTTACGACCTCGATGTTGGATCAGGACAC  757 
 
DN6      482  CCCGGCGGTGCAGCCGCTGCCAAAGGTTCGTTTGTTCAACGATTAACAGT  531 
              |||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| 
AB057394 758  CCCGGCGGTGCAGCCGCTGCCAAAGGTTCGTTTGTTCAACGATTAACAGT  807 

Hình 3. So sánh trình tự 16S rDNA của mẫu DN6 và trình tự có mã số AB057394 trên ngân hàng gen 
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Bảng 3. So sánh trình tự 16S rDNA của các mẫu thu được 

Mẫu 
Vị trí sai khác 

58 64 180 188 209 240 245 254 256 257 262 263 264 265 268 275 277 278 279 280 281 312 325 340 341 343 344 346 351 366 367 379 439 485 493 

KT2 T T C C A T G A A C - - - - - G G G G G T A G T T A C A G T A A A A T 

KT3 . . . . . A . . . . - - - - - . . . . . . G . . . . . . . . . . . . . 

KT5 . . . . . A . . . . - - - - - . A . . . . G . . . . . . . . . . . . . 

KT6 . . . . . A . . . . - - - - - . . . . . . G . . . . . . . . . . . . . 

GL2 . . . . . A . . . . - - - - - . . . . . . G . . . . . . . . . . . . . 

GL3 . . . . . A . . . . - - - - - . . . . . C G . . . . . . . . . . . . . 

GL5 . . . . G A . . . . - - - - - . . . . . . G . . . . . . . . . . . . . 

GL9 . . . . . A . . . . - - - - - . . . . . . G . . . . . . . . . . . . . 

DL4Y . . . . . A . . . . - - - - - . . . . . . G . . . . . . . . . . . . . 

DL24Y . . . . . A . . . . - - - - - . . . . . . G . . . . . . . . . . . . . 

DL1 . . . . . A . . . . - - - - - . . . . . . G . . . . . . . . . . . . . 

DL2.1 . . . . . A . . . T - - - - - . . . . . . G . . . . . . . . . . . . . 

DN1.3 . A . . G A T . . . - - - - A A T A . . C G . A A . . . . . C . C . C 

DN2.2 . A . . G A T . . . - - - - A A T A . . C G . A A . . . . . C . C . C 

DN7.1 . A . . G A T . . . - - - - A A T A . . C G . A A . . . . . C . C . C 

DN6 C . T T . A . G G . T T A A A . T . A . . . A G - G T G A A . C . C C 

 
Hình 4. Cây phát sinh chủng loại các mẫu nghiên cứu dựa trên trình tự 16S rDNA 

Kết quả xây dựng cây phả hệ của 16 mẫu nghiên cứu và các trình tự tham chiếu đã công bố cho thấy các mẫu thu 
được chia làm 3 nhóm, nhóm 1 gồm 3 tỉnh Kon Tum, Gia Lai và Đắk Lắk, nhóm 2 là 3 mẫu của tỉnh Đắk Nông và 
nhóm 3 là mẫu DN6 (hình 4). Kết quả này phù hợp với các phân tích trình tự ở trên. 
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Như vậy, có thể thấy các mẫu thu từ các tỉnh gần nhau và không bị ngăn cách lớn về mặt chướng ngại địa lý như 
Gia Lai, Kon Tum và Đắk Lắk tập trung vào 1 nhóm, sự khác biệt di truyền giữa 3 nhóm này chỉ từ 0,14-0,23%. 
Các mẫu thu từ tỉnh Đắk Nông tập trung vào 1 nhóm, hai nhóm này có mức độ khác biệt di truyền từ 2,53-2,66%. 
Mẫu DN6 là một trường hợp đặc biệt, có đặc điểm di truyền nằm trung gian giữa loài Eutropis macularia (mã số 
AB057394) đã công bố và tất cả các mẫu nghiên cứu còn lại (hình 4).  

Đa dạng di truyền dựa trên trình tự 16S rDNA 

Từ các trình tự nucleotide thu được, chúng tôi tiến hành tính toán các hệ số đa dạng di truyền từ các mẫu nghiên 
cứu. Yếu tố vị trí địa lý là một trong những yếu tố chính tạo nên sự khác biệt di truyền giữa các quần thể, các quần 
thể gần nhau về mặt địa lý thường có sự khác việt di truyền thấp, ví dụ giữa Gia Lai và Đắk Lắk (khác biệt 0,14%), 
giữa Gia Lai và Kon Tum (0,23%). Các mẫu ở Đắk Nông có sự khác biệt lớn nhất so với các tỉnh khác, trong đó 
cao nhất là với Kon Tum (2,66%), tương ứng với khoảng cách địa lý lớn nhất giữa hai tỉnh này. 

Bảng 4. Sự khác biệt di truyền giữa các tỉnh nghiên cứu 
 Kon Tum Gia Lai Đắk Lắk 

Gia Lai 0,0023   
Đắk Lắk 0,0019 0,0014  

Đắk Nông 0,0266 0,0253 0,0263 

Đa dạng haplotype (Hd) là chỉ số đánh giá mức độ xuất hiện kiểu đơn bội trong một quần thể. Hd = 1 khi toàn bộ 
cá thể trong quần thể có kiểu đơn bội khác nhau. Đa dạng nucleotide (π) là chỉ số thể hiện giá trị trung bình tỷ lệ 
sai khác nucleotide giữa các cặp trình tự so sánh trong mỗi khảo sát [14]. Đa dạng di truyền (haplotype, nucleotide) 
của quần thể có thể bị ảnh hưởng bởi một loạt các yếu tố bao gồm quy mô mẫu, thời gian thu mẫu, địa điểm thu 
mẫu cũng như các yếu tố diễn ra trong quá trình chọn lọc tự nhiên, tỷ lệ đột biến, lưu lượng gen giữa các quần thể 
và các yếu tố con người [15]. Các chỉ số đa dạng di truyền giữa các quần thể như tổng số haplotype (Nh), số lượng 
của vị trí đa hình (S), đa dạng haplotype (Hd) và đa dạng nucleotide (π), số đột biến (η) và số nucleotide khác biệt 
trung bình (k) được trình bày ở bảng 5. 

Bảng 5. Các chỉ số đa dạng di truyền dựa trên trình tự 16S rDNA 

Quần thể Kích thước 
mẫu 

Đa dạng di truyền 
Nh Hd π S η k 

Kon Tum 4 3 0,833 0,00277 3 3 1,500 
Gia Lai 4 3 0,833 0,00185 2 2 1,000 
Đắk Lắk 4 2 0,500 0,00092 1 1 0,500 

Đắk Nông 4 2 0,500 0,02415 24 24 12,000 
Tất cả mẫu 16 8 0,800 0,01560 28 30 6,300 

Trong nghiên cứu này, tổng số 8 haplotype đã được xác định, mức độ đa dạng haplotype là 0,800, đây là chỉ số 
khá cao. Kết quả nghiên cứu cho thấy mức độ đa dạng nucleotide ở Đắk Nông là cao nhất (Pi = 0,01560 và có tới 
24 vị trí đột biến), thấp nhất là ở Đắk Lắk (Pi = 0,00092 chỉ có 1 vị trí đột biến), kết quả này cũng phù hợp với kết 
quả được trình bày ở các bảng trên. 

Liên quan đến các công cụ ước tính tính trung lập trong xu hướng tiến hóa di truyền quần thể, các chỉ số Fu's Fs 
test, Tajima's D test, Fu and Li's D* test và Fu and Li's F* test đã được sử dụng. Kết quả trình bày ở bảng 6 cho 
thấy phần lớn các chỉ số này đều có giá trị âm, ngoại trừ Fu’s Fs test ở Đắk Lắk và Đắk Nông. Sự sai khác đều 
không có ý nghĩa thống kê (P > 0,10). Chỉ số Fu’s Fs test thể hiện sự trung tính trong việc mở rộng quần thể, kết 
quả phân tích toàn bộ mẫu cho thấy Fu's Fs test = 0,730, cho thấy xu hướng quần thể mở rộng theo hướng ngẫu 
nhiên, trung tính. Dựa trên chỉ số Tajima's D test có thể thấy quần thể thằn lằn ở các tỉnh Tây Nguyên tiến hóa theo 
hướng chọn lọc ngẫu nhiên, quần thể mở rộng do bị ngăn cách và các allen hiếm xuất hiện trong quần thể với tần 
suất cao, tuy nhiên các xu hướng này chưa đạt mức tạo ra sự khác biệt có ý nghĩa (P > 0,10). Chỉ số Fu and Li's 
D* test = -1,4 cho thấy có xuất hiện cá thể đột biến lớn so với các cá thể khác trong quần thể nghiên cứu, tuy nhiên 
tương tự với kết quả ở trên, sự khác biệt lớn này không có ý nghĩa thống kê (P > 0,10). 

Mức độ khác nhau giữa các quần thể thông qua chỉ số Fst được thể hiện ở bảng 7, kết quả cho thấy giữa Kon Tum 
và Gia Lai, giữa Kon Tum và Đắk Lắk, giữa Gia Lai và Đắk Lắk không có sự khác biệt. Trong khi đó, Đắk Nông có 
sự khác biệt rõ rệt với các vùng còn lại, chỉ số Fst dao động từ 0,48 đến 0,52, đây là chỉ số cho thấy sự khác biệt 
lớn. 

 

Bảng 6. Các chỉ số trung lập của quần thể nghiên cứu 
Quần thể Fu's Fs test Tajima's D test Fu and Li's D* test Fu and Li's F* test 
Kon Tum - 0,288 - 0,75445 (P > 0,10) - 0,75445 (P > 0,10) - 0,67466 (P > 0,10) 
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Gia Lai - 0,887 - 0,70990 (P > 0,10) - 0,70990 (P > 0,10) - 0,60427 (P > 0,10) 
Đắk Lắk 0,172 - 0,61237 (P > 0,10) - 0,61237 (P > 0,10) - 0,47871 (P > 0,10) 

Đắk Nông 6,118 - 0,85786 (P > 0,10) - 0,85786 (P > 0,10) - 0,89474 (P > 0,10) 
Tất cả mẫu 0,730 - 1,25414 (P > 0,10) - 1,40640 (P > 0,10) - 1,57384 (P > 0,10) 

Bảng 7. Chỉ số Fst giữa các tỉnh nghiên cứu 
 Kon Tum Gia Lai Đắk Lắk 
Gia Lai 0,00000   
Đắk Lắk 0,00000 0,00000  
Đắk Nông 0,48571 0,48000 0,51923 

Như vậy, từ kết quả phân tích trình tự 16S rDNA có thể thấy các mẫu nghiên cứu thu thập được thuộc loài Eutropis 
macularius. Các mẫu trong cùng 1 vùng có độ tương đồng cao, so sánh giữa các vùng cho thấy mẫu ở Đắk Nông 
có sự khác biệt nhiều nhất với các vùng còn lại, có thể do yếu tố địa lý gây nên. Trong các mẫu nghiên cứu, mẫu 
DN6 có sự sai khác nhiều nhất so với các mẫu còn lại. Quần thể thằn lằn ở các tỉnh Tây Nguyên tiến hóa theo 
hướng chọn lọc ngẫu nhiên, trung tính, quần thể mở rộng do bị ngăn cách và các allen hiếm xuất hiện trong quần 
thể với tần suất cao, tuy nhiên các xu hướng này chưa đạt mức tạo ra sự khác biệt có ý nghĩa. 

KẾT LUẬN 

Các kết quả nghiên cứu thu được cho thấy có thể sử dụng trình tự 16S rDNA để nghiên cứu đa dạng di truyền loài 
Thằn lằn bóng đốm (Eutropis macularius). Kết quả phân tích trình tự nucleotide cho thấy có 8 haplotype/16 trình tự, 
thể hiện sự đa dạng nguồn gen khá cao. Chỉ số đa dạng haplotype (Hd) khá cao ở Kon Tum và Gia Lai (0,833) 
nhưng thấp ở Đắk Lắk và Đắk Nông (0,500). Đắk Nông có mức độ đa dạng nucleotide (π) cao nhất trong 4 tỉnh 
nghiên cứu (0,02415). Kết quả phân tích cũng cho thấy quần thể Thằn lằn bóng đốm ở các tỉnh Tây Nguyên tiến 
hóa theo hướng chọn lọc ngẫu nhiên, trung tính, quần thể mở rộng do bị ngăn cách và các allen hiếm xuất hiện 
trong quần thể với tần suất cao. 
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THE ANALYSIS OF GENETIC DIVERSITY OF THE BRONZE SKINK Eutropis 
macularius (REPTILIA: SQUAMATA: SCINCIDAE) IN THE CENTRAL 
HIGHLANDS OF VIETNAM BASED ON 16S rDNA SEQUENCES 

Truong Ba Phong1, Ngo Dac Chung2, Nguyen Quang Hoang Vu3, Hoang Tan Quang3, Ngo Van Binh2∗ 
1Tay Nguyen University 
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SUMMARY 

The Bronze Skink (Eutropis macularius) belongs to the family Scincidae. Most of the skink eat insects and harmful 
larvae, they therefore become useful animals for agriculture and forestry. However, up to date, there have been no 
studies on the genetic diversity of the population of E. macularius in the Central Highlands, Vietnam. In this study, 
partial 16S rDNA sequences were used to investigate the genetic diversity of E. macularius individuals from 4 
provinces (Kon Tum, Gia Lai, Dak Lak, and Dak Nong). Among 16 sequences of 16S rDNA fragments, 8 distinct 
haplotypes were defined. The population haplotype diversity (Hd) was generally high for Kon Tum and Gia Lai 
(0.833); but low for Dak Lak and Dak Nong (0.500). The nucleotide diversity (π) was relatively low (0.00092 to 
0.00277) among Dak Lak, Gia Lai, and Kon Tum; but high (0.02415) for Dak Nong. The genetic distances ranged 
from 0.14-2.66% among the populations. The results of the neutral test also showed that E. macularius populations 
evolved towards random selection, neutral, population expansion after a recent bottleneck, recent selective sweep, 
and abundance of rare alleles. 

Keywords: 16S rDNA, bronze skink, genetic diversity, Eutropis macularius, Tay Nguyen. 
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