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Tóm tắt:

Vùng D-loop hệ gen ty thể (mitochondrial DNA - mtDNA), vùng có tần suất xuất hiện đột biến cao nhất, thường 
được dùng để nghiên cứu khảo sát đa dạng di truyền trên các quần thể người khác nhau. Trong nghiên cứu này, 
chúng tôi thu thập và tách chiết DNA tổng số từ mẫu máu của 19 cá thể dân tộc Cơ-tu và 24 cá thể dân tộc Rơ-măm. 
Sau khi giải trình tự mtDNA của 43 cá thể và so sánh với trình tự mtDNA tham chiếu RSRS (Reconstructed sapiens 
reference sequence), 41 điểm đa hình khác nhau được phát hiện trên vùng D-loop, trong đó có 27 và 30 điểm lần lượt 
được tìm thấy trên dân tộc Cơ-tu và Rơ-măm. Kết quả định danh nhóm đơn bội sử dụng trình tự vùng D-loop và 
phần mềm Haplogrep3 cho thấy có 12 nhóm khác nhau, trong đó chỉ có F1a1a xuất hiện ở cả hai dân tộc nêu trên. 
Kết quả phân tích ma trận khoảng cách di truyền giữa các dân tộc trong nghiên cứu và hai dân tộc cùng ngữ hệ Việt 
Nam khác (Kinh và Mảng) cho thấy, Cơ-tu và Rơ-măm có khoảng cách di truyền cao nhất (0,14545). Đây là kết quả 
nghiên cứu đầu tiên về vùng D-loop của hai dân tộc Cơ-tu và Rơ-măm sinh sống tại Việt Nam. Các kết quả mới này 
đã bổ sung thêm thông tin di truyền theo dòng mẹ và các biến thể vùng D-loop ở hai dân tộc nghiên cứu.
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Abstract:

The D-loop region of mitochondrial DNA (mtDNA), with the highest mutation frequency in the mitochondrial 
genome, has been frequently used in studies on genetic diversity in different human populations. In this study, 
total DNA was collected and extracted from whole blood samples of 19 Co-tu and 24 Ro-mam individuals. After 
sequencing the mitochondrial DNA of 43 study subjects and aligning them to the mitochondrial DNA reconstructed 
sapiens reference sequence (RSRS), a total of 41 unique variants were obtained in the D-loop region, in which 27 
and 30 variants were found in the Co-tu and Ro-mam populations, respectively. Haplogroup identification based on 
the D-loop region revealed 12 haplogroups, among which only haplogroup F1a1a was found in both ethnic groups 
using Haplogrep3. After analysing the genetic distances of the study populations and other previously published 
populations (Kinh and Mang), the results showed that the genetic distance between Co-tu and Ro-mam (0.14545) 
was the highest. This is the first study on the genetic diversity of the D-loop region of the Co-tu and Ro-mam ethnic 
groups living in Vietnam. These results provide more insights into the maternal genetic background and D-loop 
variants of the two studied ethnic groups.
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1. Đặt vấn đề

Ngữ hệ Nam Á (NHNA) là một trong những ngữ hệ lớn 
nhất trên thế giới bao gồm 167 ngôn ngữ được nói khắp 
Nam Á, Đông Á, và Đông Nam Á [1]. Tại Nam Á, ngôn ngữ 
thuộc NHNA được phân loại vào nhánh phụ Monic và là 
một trong bốn ngữ hệ chính ở miền Nam và miền Trung Ấn 
Độ. Tại Đông Á, NHNA được nói rải rác ở phía Nam Trung 
Quốc, chẳng hạn như tiếng Bolyu và Bagan [2]. Ở Đông 
Nam Á, các bằng chứng về khảo cổ và ngôn ngữ học chỉ 
ra rằng, NHNA là ngữ hệ xuất hiện đầu tiên ở vùng Đông 
Nam Á lục địa (Mainland Southeast Asia - MSEA), sau đó 
với sự xuất hiện của các hệ ngôn ngữ khác như Nam Đảo 
(Austronesian, NHNĐ), Thái - Kadai (Tai - Kadai, NHTK), 
Hán - Tạng (Sino - Tibetan, NHHT) và Mông - Miền 
(H’mong - Mien, NHHM), NHNA bị cô lập và phân tán 
rải rác ở Đông Nam Á [3, 4]. Vào thời điểm hiện tại, ngôn 
ngữ được nói chủ yếu ở vùng Đông Nam Á hải đảo (Island 
Southeast Asia - ISEA) thuộc về NHNĐ còn ở MSEA thì 
NHNA vẫn là hệ ngôn ngữ được sử dụng nhiều nhất [1, 5]. 
Tại MSEA, tiếng Khmer của Campuchia và tiếng Việt của 
Việt Nam là hai ngôn ngữ thuộc NHNA và cũng được sử 
dụng bởi một số dân tộc thiểu số ở Thái Lan, Lào, Myanmar 
và vùng bán đảo của Malaysia. Với xấp xỉ 126 triệu người 
sử dụng NHNA [1], ngữ hệ này đứng thứ 8 về số lượng 
người nói trên thế giới và thứ 3 tại Đông Nam Á, tuy nhiên 
nguồn gốc và con đường phát tán của NHNA hiện vẫn là 
vấn đề chưa được giải quyết [5-7].

Với vị trí địa lý chiến lược kết nối bán đảo Đông Dương 
và ISEA, Việt Nam trở thành khu vực có bề dày lịch sử phong 
phú và phức tạp, được tạo nên bởi nhiều làn sóng di cư của 
loài người hiện đại từ nhiều hướng khác nhau. Đồng thời, Việt 
Nam cũng sở hữu số lượng người nói NHNA nhiều nhất trên 
thế giới, với khoảng 90% dân số nói ngôn ngữ thuộc ngữ hệ 
này (Tổng điều tra dân số và nhà ở năm 2019, www.gso.gov.
vn). Trong 25 dân tộc sử dụng NHNA, dân tộc Kinh chiếm 
khoảng 85% số lượng người sử dụng ngôn ngữ và 24 dân tộc 
thiểu số còn lại chiếm khoảng 5%. Cho đến nay, các nghiên 
cứu nhân học phân tử (molecular anthropology) về các dân 
tộc NHNA ở Việt Nam còn ít, đặc biệt là các nghiên cứu trên 
các dân tộc thiểu số [8, 9]. Các dân tộc thiểu số thuộc NHNA 
ở Việt Nam sống thưa thớt, có phần tách biệt trải dài khắp cả 
nước, dẫn đến sự đa dạng di truyền của các dân tộc này có thể 
không được tìm thấy ở quần thể người Kinh, đặc biệt là các 
dân tộc di cư vào Việt Nam từ các nước lân cận mang theo 
nguồn gen có thể không có ở quần thể người bản địa.

Để nghiên cứu về đa dạng di truyền, đặc biệt làm sáng tỏ 
các con đường di cư, sự giao thoa giữa các dân tộc với nhau 
và sự khác biệt di truyền giữa các dân tộc khác nhau, hệ gen 
ty thể thường được lựa chọn làm đối tượng nghiên cứu [10, 
11]. Trong mtDNA, vùng D-loop (vị trí nucleotide 1-576 và 
16.024-16.569 của mtDNA) là vùng không mã hóa và đóng 
vai trò quan trọng trong việc điều hòa quá trình tái bản và 
phiên mã của mtDNA [12]. Vùng D-loop cũng là vùng có 

tần suất xuất hiện đột biến cao nhất trên mtDNA [13], do đó 
vùng này thường xuyên được sử dụng để nghiên cứu khảo 
sát đa dạng di truyền theo dòng mẹ trên các quần thể người 
khác nhau [11]. Vì vậy, trong nghiên cứu này, trình tự vùng 
D-loop trên mtDNA của 43 cá thể thuộc hai dân tộc nói 
NHNA tại Việt Nam (Cơ-tu, Rơ-măm) đã được giải trình tự 
và phân tích. Ngoài ra, vùng D-loop của hai dân tộc Kinh 
và Mảng thuộc NHNA đã công bố trước đây cũng được sử 
dụng để phân tích, so sánh sự khác biệt giữa các dân tộc 
trong cùng ngữ hệ [8].  

2. Đối tượng và phương pháp nghiên cứu

2.1. Đối tượng 

Mẫu máu ngoại vi được thu từ các cá thể thuộc NHNA 
người Việt gồm 19 cá thể thuộc dân tộc Cơ-tu (Thừa Thiên 
Huế) và 24 cá thể thuộc dân tộc Rơ-măm (Kon Tum). Mẫu 
được chọn không có quan hệ huyết thống và có ít nhất ba thế 
hệ trong gia đình đều thuộc một dân tộc. Các cá thể tham gia 
nghiên cứu đều ký vào giấy đồng ý tự nguyện cho máu phục 
vụ nghiên cứu. Nghiên cứu này được thông qua bởi Hội 
đồng Đạo đức trong nghiên cứu sinh của Viện Nghiên cứu 
Hệ gen, Viện Hàn lâm Khoa học và Công nghệ Việt Nam 
(Số 9-2019/NCHG-HĐĐĐ).

2.2. Giải trình tự vùng D-loop hệ gen ty thể

DNA từ bộ gen được chiết xuất bằng GeneJET Whole 
Blood Genomic DNA Purification Mini Kit (ThermoFisher 
Scientific, Hoa Kỳ) theo hướng dẫn của nhà sản xuất. Việc 
xây dựng thư viện bộ gen và làm giàu mtDNA đã được thực 
hiện như mô tả ở nghiên cứu khác [14]. Các thư viện đã 
được giải trình tự trên nền tảng NovaSeq 6000 (Illumina, 
Hoa Kỳ) với các đoạn đọc kép có chiều dài 150 bp. Các 
đoạn đọc được kiểm tra chất lượng bởi FastQC và được 
dóng hàng với trình tự tham chiếu Sapiens được sửa đổi 
(Reconstructed Sapiens Reference Sequence - RSRS) [15] 
bằng Burrows-Wheeler Alignment (BWA). Sau đó, các trình 
tự D-loop sẽ được dóng hàng với nhau bằng MAFFT [16]. 

2.3. Phân tích số liệu

Trình tự vùng D-loop của 43 cá thể thuộc nghiên cứu 
này kết hợp với 87 trình tự đã được nghiên cứu bao gồm 50 
cá thể Kinh và 37 cá thể Mảng [8, 9] được sử dụng để xác 
định các nhóm đơn bội bằng phần mềm Haplogrep3 [17] và 
cây PhyloTree mtDNA phiên bản 17.1 [18]. Khoảng cách 
di truyền giữa các dân tộc Cơ-tu, Rơ-măm, Kinh và Mảng 
được tính dựa trên chỉ số ΦST sử dụng phần mềm Arlequin 
[19]. Sự phân bố của các nhóm đơn bội trong bốn nhóm dân 
tộc được thể hiện dưới dạng biểu đồ phân tích tương quan 
(Correspondence analysis - CA) dựa vào tần suất xuất hiện 
của các nhóm đơn bội. Biểu đồ CA được vẽ trong R [20] sử 
dụng các gói hỗ trợ “vegan” và “ca”. Kiểm định Fisher’s 
exact (2 phía) được sử dụng để so sánh tỷ lệ xuất hiện đa 
hình giữa hai dân tộc Cơ-tu và Rơ-măm. Tất cả giá trị p nhỏ 
hơn 0,05 đều được coi là có ý nghĩa. 
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3. Kết quả và bàn luận

3.1. Tần suất xuất hiện các điểm biến đổi ở vùng D-loop

Trong 43 cá thể tham gia nghiên cứu, chúng tôi phát hiện 
được 41 điểm biến đổi khác nhau ở vùng D-loop với tất cả 
các biến đổi đều là điểm đa hình nucleotide đơn (Single 
nucleotide polymorphism - SNP) (hình 1). Số lượng biến 
thể tối đa và tối thiểu xuất hiện trong một cá thể của mỗi 
dân tộc tương đối đồng đều (bảng 1). Hai điểm biến đổi 
C16311T và G16230A xuất hiện trên tất cả các mẫu trong 
nghiên cứu, đứng thứ hai là C152T được tìm thấy ở tất cả 
cá thể của dân tộc Rơ-măm và 95% cá thể của dân tộc Cơ-
tu. Kết hợp với dữ liệu biến thể của 81.124 trình tự vùng 
điểu khiển mtDNA thu thập từ Mitomap [20], hầu hết những 
điểm biến đổi xuất hiện với tần suất cao trong nghiên cứu 
hiện tại cũng được phát hiện ở phần lớn các trình tự trong 
Mitomap, ví dụ như G16230A (79.785/81.124), A247G 
(78.859/81.124), C16311T (67.049/81.124) và T16223C 
(40.381/81.124). Hai biến đổi T489C và T16140C xuất hiện 
ở ít trình tự hơn lần lượt là 12.479 và 2512. Ngoài ra, chỉ có 
hai điểm (T489C, T16140C) đã được phát hiện với tần suất 
cao trong vùng D-loop của các quần thể người Việt Nam 
thuộc NHNA đã được nghiên cứu trước đó [21].
Bảng 1. Số lượng các điểm biến đổi tìm thấy trong nghiên cứu.

Thứ 
tự Dân tộc

Số 
lượng 
cá thể

Số lượng biến thể ở vùng D-loop

Giá trị tối 
đa giữa các 
cá thể

Giá trị tối 
thiểu giữa 
các cá thể

Giá trị trung bình 
± độ lệch chuẩn

1 Cơ-tu 19 12 9 10,63±0,45

2 Rơ-măm 24 13 8 10,25±0,45

Ở các điểm biến đổi có tần suất thấp hơn, tần suất xuất 
hiện của điểm biến đổi giữa các quần thể khác nhau có 
sự khác biệt rõ ràng (hình 1). Cụ thể hơn, điểm biến đổi 
T16233C xuất hiện ở đa số người Cơ-tu (89%) trong khi chỉ 
xuất hiện ở 25% người Rơ-măm. Ngược lại, T489C chỉ xuất 
hiện ở số ít người Cơ-tu (11%) nhưng lại được tìm thấy ở 
phần lớn người Rơ-măm (62%). Sự khác biệt rõ ràng nhất 
là hai điểm biến đổi A210G và T16140C, khi hai điểm này 
có ở phần lớn người Cơ-tu với tần suất đều là 63% nhưng 
lại không xuất hiện ở người Rơ-măm. Đối với những điểm 
biến đổi xuất hiện ở tần suất thấp hơn 30% (phân tích trên 
từng dân tộc), đa số biến đổi chỉ được tìm thấy ở một dân 
tộc ví dụ như T16298C, C16294T, T16304G, A200G. Kết 
quả của kiểm định Fisher’s exact cho thấy, có 7 biến đổi 
có tần suất xuất hiện khác biệt đáng kể giữa hai dân tộc 
(T16140C, A210G, T16223C, T489C, T199C, C16294T và 
A16284G), trong đó T16140C, A210G và T16223C có giá 
trị p < 0,0001 (dữ liệu không được thể hiện). 

 3.2. Sự phân bố nhóm đơn bội

Tổng cộng 12 nhóm đơn bội thuộc 3 nhóm đơn bội lớn 
(M, N9, R) đã được xác định từ 43 cá thể thuộc 2 dân tộc 
Cơ-tu và Rơ-măm thông qua phần mềm Haplogrep3 (bảng 
2). Phần lớn các nhóm đơn bội ở vùng D-loop của hai dân 
tộc này thuộc nhóm đơn bội lớn R và M, chiếm 40/43 số 
lượng nhóm đơn bội trong bộ mẫu nghiên cứu. Trong đó, 
nhóm đơn bội F1a1a là nhóm duy nhất xuất hiện ở cả hai 
dân tộc. Trong số các nhóm đơn bội chỉ xuất hiện ở một 
dân tộc, có bốn nhóm đơn bội chỉ được phát hiện trên một 
cá thể (B5a1d, B4m, B4c2, M7b1a1). Nhóm đơn bội B5a 
xuất hiện với tần suất cao nhất chiếm 25% số lượng nhóm 
đơn bội mẫu nghiên cứu và chỉ có ở người Cơ-tu (58%) 
(bảng 2). Đặc biệt, khác với người Rơ-măm, vốn gen ty 
thể của người Cơ-tu phần lớn là thuộc macro-nhóm đơn bội 
R. Đây có thể là kết quả của hiện tượng người sáng lập 
(Founder effect) hoặc trôi dạt di truyền (Genetic drift) kết 
hợp với việc sống tách biệt trong thời gian dài. Còn đối với 
dân tộc Rơ-măm, mặc dù dân tộc này có số lượng nhóm đơn 
bội ít hơn nhưng lại có số lượng nhóm đơn bội lớn nhiều 
hơn với sự xuất hiện của nhóm đơn bội lớn N.

Hình 1. Tần suất xuất hiện của các biến đổi trong hai dân tộc Cơ-tu 
và Rơ-măm. Mỗi điểm tương ứng với tần suất xuất hiện của các biến 
đổi. Màu đỏ: biến đổi xuất hiện ở cả hai nhóm dân tộc; màu tím: biến 
đổi chỉ xuất hiện ở một dân tộc; điểm hình tròn: biến đổi chỉ xuất hiện 
ở dân tộc Cơ-tu; điểm hình tam giác: biến đổi chỉ xuất hiện ở dân tộc 
Rơ-măm.
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Bảng 2. Tần suất nhóm đơn bội trên hai dân tộc Cơ-tu và Rơ-măm.

Nhóm đơn bội Nhóm đơn 
bội lớn

Cơ-tu 
(n=19)

Rơ-măm 
(n=24) Tổng thể (n=43)

M 17/43

M17a M 11% (2/19) - 5%

M73’79 M - 38% (9/24) 21%

M8a M - 12% (3/24) 7%

M7b1a1 M - 4% (1/24) 2%

C4b8a M - 8% (2/24) 5%

N 3/43

N9a N - 12% (3/24) 7%

R 23/43

B5a R 58% (11/19) - 26%

F1a2 R 11% (2/19) - 5%

F1a1a R 5% (1/19) 25% (6/24) 16%

B5a1d R 5% (1/19) - 2%

B4m R 5% (1/19) - 2%

B4c2 R 5% (1/19) - 2%

n: số lượng cá thể.

Trình tự vùng D-loop của 50 cá thể thuộc dân tộc Kinh 
và 37 cá thể Mảng được sử dụng để định danh lại các nhóm 
đơn bội [8, 9] (hình 2). Kết quả được so sánh với các nhóm 
đơn bội đã được định danh sử dụng toàn bộ trình tự mtDNA 
công bố trước đây [8, 9] và phát hiện 5/50 mẫu ở dân tộc 
Kinh và 1/37 mẫu Mảng có nhóm đơn bội bị thay đổi sang 
nhánh khác, cụ thể dân tộc Kinh có các nhóm bị thay đổi: 

C7>C4b8a, M74b2>M43a1, C7a2>C4c1b, F1g>N9b1b 
và C7a>C4+152C và dân tộc Mảng có nhóm M61 chuyển 
thành D4m1. Kết quả so sánh cho thấy, phần lớn nhóm đơn 
bội vẫn giữ nguyên nhánh phân loại của mình, do đó sử 
dụng vùng D-loop cho nghiên cứu quần thể là có độ tin cậy 
cao. 

Các nhóm đơn bội của hai dân tộc Kinh và Mảng cũng 
được phân tích, so sánh với các nhóm của dân tộc Cơ-tu và 
Rơ-măm (hình 2). Kết quả so sánh phát hiện được 8 nhóm 
đơn bội mới xuất hiện ở hai dân tộc Cơ-tu và Rơ-măm mà 
không xuất hiện ở Kinh và Mảng [8], cụ thể là nhóm đơn bội 
F1a2, M17a, B5a1d, B4c2, M73’79, M8a, N9a và C4b8a. 
Trong đó, M73’79 là nhóm có tần suất xuất hiện cao nhất 
ở người Rơ-măm (38%), cho thấy tiềm năng trong việc 
nghiên cứu đa dạng di truyền ở các dân tộc thiểu số. Nhóm 
đơn bội B5a - nhóm đơn bội xuất hiện với tần suất cao nhất 
trong nghiên cứu này, cũng xuất hiện ở các nhóm ngữ hệ 
khác không phải NHNA [8].

Nhóm đơn bội lớn M được tìm thấy ở khắp châu Á 
với tần suất cao [22, 23], đặc biệt M chiếm đa số quần thể 
Ấn Độ (60%) [24] và phần lớn ở quần thể người Thái Lan 
(63/166 [23] và 847/1.234 [22]). Trong nghiên cứu này, 
nhóm đơn bội thuộc nhóm đơn bội lớn M xuất hiện với tần 
suất lớn nhất là M73’79 (21%), nhóm này cũng được phát 
hiện ở quần thể PaduangKaren (3/25) thuộc NHHT ở Thái 
Lan [25]; các nhóm đơn bội M khác cũng được tìm thấy 
ở các quần thể lân cận như M8a ở một số quần thể người 
Thái Lan thuộc NHTK [22], M17a ở quần thể NHNA và 
NHTK ở Thái Lan [22, 25], quần thể NHTK ở Lào [22] 
và quần thể NHNA và NHNĐ ở Campuchia [26]. Đại diện 
của nhóm đơn bội lớn R trong nghiên cứu này có thể được 
nhóm vào hai nhóm đơn bội B và F. Nhóm đơn bội B4 và 
B5 là những nhóm đơn bội thường gặp nhất ở Bắc Á và 
Tây Á [27] với B4 là nhóm đơn bội có tần suất cao thứ 
hai ở Việt Nam và trải dài ở Thái Lan và Đài Loan (Trung 
Quốc) [22, 28], nhóm đơn bội B5 xuất hiện nhiều nhất ở 
phía bắc Thái Lan [8]. Các nhóm đơn bội thuộc nhóm B 
được tìm thấy trong nghiên cứu này cũng được phát hiện 
tại các quần thể thuộc nhiều ngữ hệ khác nhau ở các nước 
lân cận [24, 25, 28, 29]. Tương tự, nhóm đơn bội F cũng là 
nhóm đơn bội thường gặp ở châu Á, xuất hiện với tần suất 
cao ở phía bắc Việt Nam và Thái Lan [8]. Ngoài ra, hai 
nhóm đơn bội thuộc nhóm F là F1a2 và F1a1a cũng được 
tìm thấy ở quần thể người Dai ở Trung Quốc [30] và quần 
thể người Hakka ở Đài Loan (Trung Quốc) tương ứng [31]. 
Đối với nhóm đơn bội lớn N, đại diện duy nhất được tìm 
thấy trong nghiên cứu này là nhóm đơn bội N9a. Nhánh 
N9a của macro-nhóm đơn bội N được phát hiện ở nhiều 
quần thể người ĐA, NA và ĐNA [31, 32], đặc biệt là ở bán 
đảo của Malaysia (28/86) [8]. 

Hình 2. Biểu đồ tương quan nhóm đơn bội của bốn dân tộc Cơ-tu, 
Rơ-măm, Kinh và Mảng. Kích cỡ của các điểm trong đồ thị tỷ lệ thuận 
với số lượng cá thể của mỗi nhóm đơn bội.
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3.3. Mối quan hệ di truyền giữa các dân tộc

Để phân tích quan hệ di truyền giữa các dân tộc trong 
cùng NHNA, hai dân tộc Rơ-măm và Cơ-tu đã được phân 
tích cùng với hai dân tộc Kinh và Mảng. Phần mềm Arlequin 
đã được sử dụng để tính ma trận khoảng cách ΦST dựa vào 
trình tự vùng D-loop của các cá thể thuộc bốn dân tộc trên 
(bảng 3). Kết quả phân tích ma trận ΦST cho thấy, giữa người 
Cơ-tu và người Rơ-măm có khoảng cách di truyền lớn nhất 
(0,14545). Khoảng cách giữa người Kinh và người Rơ-măm 
(0,06368) lớn hơn khoảng cách giữa người Kinh với người 
Cơ-tu (0,03558). Ngoài ra, khoảng cách di truyền giữa dân 
tộc Kinh đối với dân tộc khác thấp hơn khoảng cách di 
truyền giữa các dân tộc còn lại với nhau. Điều này phù hợp 
với thực trạng phân bố khắp cả nước với số lượng cá thể 
nhiều nhất của dân tộc Kinh, do đó dân tộc Kinh trở thành 
dân tộc có khả năng tương tác và trao đổi thông tin di truyền 
cao nhất với các dân tộc khác tại Việt Nam.
Bảng 3. Ma trận khoảng cách ΦST cho vùng D-loop giữa 4 dân tộc 
Cơ-tu, Rơ-măm, Mảng và Kinh.

Cơ-tu Rơ-măm Mảng Kinh

Cơ-tu 0,00000 0,14545
(0,00198±0,0004)

0,13284
(0,00010±0,0001)

0,03558
(0,03693±0,0019)

Rơ-măm 0,14545
(0,00198±0,0004) 0,00000 0,10575

(0,00000±0,0000)
0,06368
(0,00059±0,0002)

Mảng 0,13284
(0,00010±0,0001)

0,10575
(0,00000±0,0000) 0,00000 0,02642

(0,01426±0,0013)

Kinh 0,03558
(0,03693±0,0019) 

0,06368
(0,00059±0,0002)

0,02642
(0,01426±0,0013) 0,00000

Giá trị trong ngoặc đơn là giá trị p.

Phân bố của các nhóm đơn bội trong bốn dân tộc Cơ-tu, 
Rơ-măm, Kinh và Mảng bằng biểu đồ tương quan CA cho 
thấy, những nhóm đơn bội xuất hiện với tần suất cao như 
M73’79 và M71a1a ở các dân tộc tương ứng (Rơ-măm và 
Mảng) và xuất hiện ở ít nhất hai dân tộc (B5a và F1a1a) sẽ 
nằm ở gần phía giữa của biểu đồ, còn những nhóm đơn bội 
xuất hiện ở tần suất thấp như M59, D4a7 và B4c1b2c2 sẽ 
nằm ở phía ngoài của biểu đồ (hình 2). Mặc dù khoảng cách 
di truyền giữa quần thể Kinh đối với hai quần thể Cơ-tu và 
Rơ-măm thấp nhưng ba quần thể này lại không có nhiều 
nhóm đơn bội chung, thể hiện tính đặc trưng của người Cơ-
tu và Rơ-măm. Sự đa dạng di truyền của các dân tộc NHNA 
ở Việt Nam cũng được thể hiện ở biểu đồ này với hầu hết 
các nhóm đơn bội chỉ tồn tại ở một dân tộc.

4. Kết luận

Trong nghiên cứu này, vùng D-loop của 43 cá thể từ 
hai quần thể người Cơ-tu và Rơ-măm thuộc NHNA tại Việt 
Nam đã được giải trình tự và phân tích. Hai điểm biến đổi 
(C16311T và G16230A) được tìm thấy ở tất cả các cá thể và 

có 7 SNP có tần suất xuất hiện khác biệt đáng kể giữa hai dân 
tộc (T16140C, A210G, T16223C, T489C, T199C, C16294T 
và A16284G). 12 nhóm đơn bội phát hiện ở dân tộc Cơ-
tu và Rơ-măm thuộc những nhóm đơn bội lớn thường gặp 
ở ĐNA gồm M, B và N. Thành phần nhóm đơn bội giữa 
hai dân tộc này tương đối khác biệt chỉ có một nhóm đơn 
bội chung là F1a1a. Điều này phản ánh mức độ đa dạng di 
truyền cao giữa hai dân tộc thiểu số Cơ-tu và Rơ-măm. Khi 
kết hợp với dữ liệu của dân tộc Kinh với Mảng đã công bố, 
khoảng cách giữa người Cơ-tu và Rơ-măm lớn hơn so với 
khoảng cách giữa hai dân tộc này đối với dân tộc Kinh và 
Mảng. Những phát hiện này sẽ mang đến cái nhìn sâu sắc 
mới về nhóm NHNA, bổ sung thêm dữ liệu quan trọng cho 
các nghiên cứu tiếp theo về ngữ hệ này nói riêng và các ngữ 
hệ khác của dân tộc Việt Nam nói chung.
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