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ARTICLE INFO ABSTRACT 

Received:  21/3/2023 Camellia sp. is rare and a valuable nutritious drink and medicinal herb. It 

has been considered a high economic plant. To date, the research of this 

genus has only been carried out on a few species, with the main focus on 

morphology but some camellia species have many similar morphological 

characteristics, so they are easily influenced and inaccurate. Therefore, 

there is a need to research the gene's characteristics to improve efficiency 

to preserve precious genetic resources. This study was conducted to 

analyze morphological and molecular characteristics for species 

identification purposes and to provide more information about a chloroplast 

DNA barcode on the subject of Camellia, serving species identification 

service to improve the efficiency and conservation of the rare and precious 

Camellia species in Vietnam. The results of the study have described in 

detail the anatomical characteristics of the stem, leaf, and petiole. Using the 

trnH-psbA sequence analyzing method, the sequence of the trnH-psbA 

gene has a size of 396 nucleotides. trnH-psbA zone similarity index on the 

nucleotide sequence of yellow flower tea sample compared to 10 trnH-

psbA sequences on GenBank varies between 97.51% to 99.49%. As such, 

the trnH-psbA sequence of the yellow flower tea sample is 99.49% similar 

to that of Camellia tamdaoensis coded as NC 069227.1.  
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THÔNG TIN BÀI BÁO TÓM TẮT 

Ngày nhận bài:  21/3/2023 Trà hoa vàng là loài cây quý hiếm, có nhiều giá trị sử dụng và đa tác 

dụng trong y học. Đây là loài cây dược liệu quý, đã và đang mang lại 

nhiều giá trị kinh tế cao. Hiện nay, phân tích về Trà hoa vàng chủ yếu 

dựa vào chỉ thị hình thái nhưng còn gặp nhiều khó khăn, bởi một số 

loài Trà hoa vàng có nhiều đặc điểm hình thái tương tự nhau nên dễ bị 

nhầm lẫn. Vì vậy, cần có các nghiên cứu đặc điểm trình tự gen để nâng 

cao hiệu quả và bảo tồn nguồn gen quý. Nghiên cứu này được thực 

hiện nhằm phân tích đặc điểm hình thái giải phẫu và phân tử phục vụ 

mục đích định danh loài và cung cấp thêm thông tin về một mã vạch 

DNA lục lạp trên đối tượng cây Trà hoa vàng, phục vụ giám định loài 

để nâng cao hiệu quả và bảo tồn loài Trà hoa vàng quý hiếm ở Việt 

Nam. Bằng phương pháp giải phẫu, kết quả nghiên cứu đã mô tả chi 

tiết đặc điểm cấu tạo của các bộ phận thân, lá và cuống lá. Bằng 

phương pháp phân tích trình tự gen của mẫu cây Trà hoa vàng, trình tự 

gen trnH-psbA thu được có kích thước 396 bp. So sánh với 10 trình tự 

trnH-psbA trên Genbank, chỉ thị trnH-psbA của mẫu thí nghiệm dao 

động từ 97,51% đến 99,49% và có đặc điểm về di truyền gần nhất 

(99,49%) với loài Camellia tamdaoensis mang mã số NC_069227.1. 
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1. Giới thiệu 

Trà hoa vàng là tên chung chỉ các loài thuộc chi Camellia, họ Chè (Theaceae), có hoa màu vàng 

ở các mức độ khác nhau. Trên thế giới, Trà hoa vàng có khoảng 350 loài, phân bố ở vùng nhiệt đới 

châu Á, đặc biệt ở khu vực Đông Nam Á [1], [2]. Đây là loài cây có nhiều giá trị sử dụng như lấy 

gỗ, trồng làm cây cảnh, cây trồng tầng dưới ở các đai rừng phòng hộ, làm đồ uống cao cấp và có tác 

dụng làm dược liệu quý trong y học. Cây Trà hoa vàng có tác dụng hạ huyết áp, hạ đường huyết, 

giảm cholesterol máu, tăng cường hệ miễn dịch,... [3]-[5]. Do có nhiều giá trị nên nhiều doanh 

nghiệp và người dân ở Việt Nam đã trồng với diện tích tương đối lớn tại các khu vực như Vườn 

Quốc gia Tam Đảo, Vĩnh Phúc, Thái Nguyên, Quảng Ninh, Lạng Sơn,... Những năm gần đây, các 

nhà nghiên cứu đã phát hiện được 68 loài Trà hoa vàng tại Việt Nam và có 32 loài đặc hữu [6].  

Do có nhiều đặc tính dược học quý, cây Trà hoa vàng hiện nay là đối tượng được nhiều nhà 

khoa học quan tâm nghiên cứu. Tuy nhiên, các nghiên cứu chủ yếu mang tính khám phá, sàng 

lọc, tập trung vào đa dạng sinh học và việc nhân giống. Về thành phần hoá học và tác dụng sinh 

học của loài này chưa được chú ý phân tích đầy đủ [6], [7]. Nhiều công bố về phân loại các Trà 

hoa vàng còn chủ yếu tập trung vào chỉ thị đặc điểm hình thái. Tuy nhiên, phương pháp phân loại 

dựa trên hình thái gặp nhiều khó khăn và hạn chế, bởi vì một số loài Trà hoa vàng có nhiều đặc 

điểm hình thái tương tự nhau nên dễ dẫn tới kết quả phân loại thiếu chính xác. Do đó, các kỹ 

thuật sử dụng chỉ thị phân tử như ITS, rbcL, matK,... để nhân diện và phân loại sinh vật đã được 

sử dụng phổ biến và đem lại hiệu quả cao như thời gian nhanh chóng, độ chính xác, có thể tiến 

hành quanh năm trên các mẫu vật khô hoặc các mẫu vật hư hại [8], [9]. Đã có nghiên cứu sử 

dụng kỹ thuật này để giám định một số loài trà như: C. sinensis, C. petelotii, C. yunnanensis, C. 

oleifera, C. taliensis, C. pachyandra, C. japonica , C. reticulata , C. Sasanqua, C. Chrysantha,... 

[4], [10], [11]. 

Mã vạch DNA là một trình tự nucleotide của chuỗi DNA, sử dụng trong việc định danh các 

loài sinh vật chưa biết loại bằng phương pháp so sánh với trình tự DNA trên Genbank. Các gen 

thường được sử dụng làm mã vạch trong phân loại các loài thực vật là: gen ITS, atpB, rbcL, 

matK, intron trnL, psbK-psbI, trnH-psbA,... [12]. Trong đó, các chỉ thị matK và trnH-psbA đã 

được ứng dụng phổ biến [13]. Chỉ thị trnH-psbA là đoạn trình tự có chiều dài thay đổi ở các loài 

thực vật khác nhau (khoảng 286 - 504 bp). Với ưu điểm là dễ dàng nhân lên bằng một cặp mồi ở 

95% các loài, đoạn trình tự này cho thấy điểm ưu thế so với matK [14], [15]. Nghiên cứu này 

được thực hiện nhằm phân tích được đặc điểm hình thái giải phẫu và trình tự trnH-psbA phân lập 

mẫu Trà hoa vàng phục vụ mục đích định danh loài và cung cấp thêm thông tin về một mã vạch 

DNA lục lạp trên đối tượng cây Trà hoa vàng, phục vụ giám định loài để nâng cao hiệu quả và 

bảo tồn loài Trà hoa vàng quý hiếm ở Việt Nam. 

2. Phương pháp nghiên cứu 

2.1. Vật liệu 

Cây Trà hoa vàng được sử dụng làm mẫu nghiên cứu do phòng Công nghệ tế bào thực vật - 

khoa Sinh học, Trường  Đại học Sư phạm – Đại học Thái nguyên cung cấp. 

2.2. Phương pháp nghiên cứu 

* Phân tích đặc điểm hình thái giải phẫu: Thân, lá và cuống lá của mẫu Camellia sp. được 

thực hiện giải phẫu cấu tạo theo tài liệu của Hoàng Thị Sản và Nguyễn Phương Nga (2008) [16]. 

- Đặc điểm hình thái được mô tả theo phương pháp mô tả phân tích. 

- Tiêu bản vi học thân, lá và cuống lá được làm bằng phương pháp cắt, tẩy, nhuộm kép. 

* Tách chiết DNA của mẫu Trà hoa vàng bằng phương pháp mini - CTAB và Dneasy Plant 

Mini Kit (hãng Qiagen).  

* Sau khi tách chiết, DNA tổng số của mẫu Trà hoa vàng được điện di bằng đệm TBE 1X với 

gel agarose 1% ở hiệu điện thế 90V (marker 1kb). Kiểm tra nồng độ và độ tinh sạch của DNA 
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tổng số bằng phương pháp đo quang phổ hấp phụ ở bước sóng 260 và 280 nm. Pha loãng dịch 

chiết 100 lần (5µl mẫu + 450µl DDW), mỗi mẫu đo ba lần. Sau khi mẫu có giá trị trung bình 

được làm kết quả cuối cùng. Thể hiện độ tinh sạch của mẫu qua thông số A260/280 (1,8-2,0). 

* Phương pháp nhân gen:  

- Cặp mồi được sử dụng để nhân trình tự gen trnH-psbA bằng kỹ thuật PCR trong nghiên cứu 

này là trnH-psbA F/ trnH-psbA R với thông tin và trình tự thể hiện ở bảng 1 [17]. 

Bảng 1. Thông tin và trình tự cặp mồi được sử dụng trong nghiên cứu 

Tên cặp mồi Trình tự (5’ - 3’) Nhiệt độ gắn mồi Kích thước dự kiến 

trnH-psbA   F GTTATGCATGAACGTAATTGCTC 
54oC 400bp 

trnH-psbA   R CGCGCATGGTGGATTCACAATCC 

 

- Thành phần để phản ứng PCR: master mix (2X): 7,5μl; mồi xuôi (10 μmol/μl): 0,5μl; mồi 

ngược (10 μmol/μl): 0,5μl; DNA khuôn (10ng/μl): 0,5μl và H2O: 6μl. Tổng thể là 15μl. 

- Chu trình nhiệt cho phản ứng nhân trình tự đoạn trnH-psbA: 94oC/4 phút; lặp lại 35 chu kì 

với (94oC/30 giây, 54oC/40 giây, 72oC/40 giây); 72oC/10 phút, giữ ở 4oC. 

- Xác định trình tự gen trnH-psbA bằng máy giải trình tự ABI PRISM® 3100 Avant Genetic 

Analyzer, sử dụng bộ Kit BigDye® Terminator v3.1 Cycle Sequencing với cặp mồi đặc hiệu.  

- Phân tích, so sánh và xây dựng sơ đồ phát sinh chủng loại bằng các chương trình Bioedit và MegaX. 

3. Kết quả và thảo luận 

3.1. Đặc điểm giải phẫu mẫu cây Trà hoa vàng 

Giải phẫu thân: Kết quả giải phẫu thân Trà hoa vàng cho thấy, mặt cắt ngang có thiết diện 

gần tròn (Hình 1) gồm những bộ phận như: (1) Biểu bì: có một lớp tế bào hình gần chữ nhật có 

kích thước đều nhau, có phủ lớp cutin ở phía ngoài; (2) Mô mềm vỏ: gồm nhiều lớp tế bào đa giác 

có kích thước không đều và sắp xếp lộn xộn; (3) Vòng mô cứng: gồm 2 - 3 lớp tế bào có kích 

thước khác nhau, các tế bào bắt màu xanh. (4) Bó libe gỗ cấp hai: có libe ở ngoài, gỗ nằm phía 

trong, gồm các tế bào hình tròn, kích thước không đều, xếp thành dãy xuyên tâm. Trong libe xuất 

hiện rải rác các thể cứng với kích thước khác nhau; (5) Tầng trước phát sinh: nằm ở gữa libe và 

gỗ, gồm các tế bào dẹt mỏng; (6) Gỗ cấp hai: gồm các mạch gỗ xếp rất sít nhau, tia ruột hẹp; (7) 

Mô mềm ruột: ở phần giữa của thân, gồm các tế bào đa giác, kích thước không đều nhau, các tế 

bào có kích thước lớn ở phía trong và các tế bào bé ở ngoài. 

 
Hình 1. Cấu tạo lát cắt ngang thân của cây Trà hoa vàng 

(1) Biểu bì; (2) Mô mềm vỏ; (3) Mô cứng; (4) Libe; (5) Tầng phát sinh; (6) Mạch gỗ; (7) Mô mềm ruột 

Giải phẫu lá: Kết quả phân tích tiêu bản giải phẫu cấu cạo lá của mẫu Trà hoa vàng thể hiện 

trên hình 2. 
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Hình 2. Cấu tạo lá của mẫu cây Trà hoa vàng  

A. Gân chính 

(1) Biểu bì dưới; (2) Mô dày xốp; (3) Mô mềm; (4) 

Mô cứng; (5) Libe; (6) Mạch gỗ; (7) Biểu bì trên; 

(8) Thể cứng 

B. Phiến lá  

(1) Biểu bì dưới; (7) Biểu bì trên; (9) Mô khuyết; 

(10) Mô giậu; (11) Tinh thể calci oxalat 

A. Phần gân lá: Lồi rõ cả 2 mặt, gồm các cấu trúc: (1) Biểu bì dưới: gồm nhiều tế bào hình 

chữ nhật, kích thước khác nhau và có phủ một lớp cutin mỏng; (2) Mô dày xốp: gồm 4-5 lớp tế 

bào hình đa giác khác nhau, tế bào xếp sít làm nhiệm vụ nâng đỡ; (3) Mô mềm: gồm các lớp tế 

bào hình gần tròn có kích thước khác nhau, tế bào sắp xếp lộn xộn; (4) Mô cứng: có 4-5 lớp tế 

bào hình đa giác có kích thước khác nhau và sắp xếp thành một cung bao quanh bó libe-gỗ (libe 

phía dưới và gỗ ở phía trên); (5) Libe: có nhiều lớp tế bào hình đa giác kích thước đều nhau và 

xếp lộn xộn; (6) Mạch gỗ: hình đa giác, xếp thành dãy xen lẫn với mô mềm gỗ hóa mô cứng; (8) 

Thể cứng: nằm rải rác trong mô mềm, hình đa dạng, có kích thước lớn và nhánh nhọn.  

B. Phần phiến lá: (1, 7) Biểu bì: gồm một lớp tế bào hình chữ nhật, tế bào biểu bì trên (7) 

lớn, có vách trong rất dày và cutin dày, còn tế bào biểu bì dưới (1) nhỏ và có lỗ khí nhiều; (9) Mô 

khuyết: có các lớp tế bào đa giác hoặc tròn, sắp xếp lộn xộn; (10) Mô giậu: gồm các tế bào thuôn 

dài xếp sít nhau; (11) Tinh thể calci oxalat: hình đa giác và nhánh nhọn. 

Đặc điểm giải phẫu cuống lá: Quan sát tiêu bản giải phẫu cho thấy: cấu tạo cuống lá của 

mẫu Trà hoa vàng có thiết diện bán nguyệt, gồm những bộ phận như: (1) Biểu bì: được cấu tạo từ 

nhiều tế bào hình chữ nhật kích thước khác nhau và có phủ một lớp cutin mỏng; (2) Mô mềm: có 

các  lớp tế bào hình tròn có kích thước khác nhau; (3) Libe: có nhiều lớp tế bào hình đa giác, kích 

thước đều nhau và tế bào sắp xếp lộn xộn tạo thành từng đám; (4) Tinh thể calci oxalat: có hình 

dài; (5) Gỗ: gồm nhiều bó, một số bó gồm 1-2 mạch, một số bó gồm 3-4 mạch, tế bào hình đa 

giác hoặc tròn có kích thước nhỏ (Hình 3). 

 
Hình 3. Cấu tạo cuống lá cây Trà hoa vàng 

(1) Biểu bì; (2) Mô mềm; (3) Libe; (4) Tinh thể calci oxalat; (5) Gỗ 

3.2. Kết quả khuếch đại chỉ thị trnH-psbA 
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Mẫu nghiên cứu đã được tách chiết DNA tổng số theo quy trình mini - CTAB và DNeasy 

Plant Mini Kit. Lá non của mẫu cây Trà hoa vàng được sử dụng làm vật liệu tách chiết DNA tổng 

số. Kết quả thí nghiệm tách DNA được kiểm tra bằng điện di trên gel agarose 1%. Sau khi tách 

chiết và tinh sạch DNA tổng số, tiến hành nhân chỉ thị trnH-psbA bằng kỹ thuật PCR. Sản phẩm 

PCR được điện di kiểm tra trên gel agarose 1%. Kết quả được thể hiện trên hình 4. 

 
Hình 4. Kết quả điện di sản phẩm PCR nhân đoạn trình tự trnH-psbA từ mẫu Trà hoa vàng 

1, 2 – sản phẩm điện di mẫu Trà hoa vàng; M - marker  

Kết quả nhân gen cho thấy sản phẩm khuếch đại có kích thước khoảng 400 bp. Kết quả này 

đúng như tính toán lý thuyết. 

3.3. Kết quả phân tích trình tự gen trnH-psbA 

Sản phẩm PCR được tinh sạch, sau đó mẫu được xác định trình tự trên máy giải trình tự tự 

động. Kết quả phân tích bằng phần mềm Bioedit 7.0 thu được trình tự nucleotide của đoạn chỉ thị 

trnH-psbA có kích thước 396 nucleotide. Trong đó, nucleotide loại A là 163 (46,16%), T là 125 

(31,57%), C là 60 (15,15%), G là 48 (12,12%). Kết quả phân tích trình tự chỉ thị trnH-psbA được 

thể hiện trên hình 5. 

 
Hình 5. Trình tự gen trnH-psbA phân lập từ mẫu cây Trà hoa vàng 
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Để chắc chắn chỉ thị trnH-psbA phân lập được từ mẫu cây Trà hoa vàng (Camellia), chúng tôi 

tiến hành so sánh bằng BLAST trên Genbank - NCBI. Kết quả cho thấy, chỉ thị trnH-psbA phân 

lập được có độ tương đồng cao, dao động từ 97,51% đến 99,49% với các trình tự gen đã công bố 

ở một số loài khác thuộc chi Camellia. Trong đó, có 4 trình tự có độ tương đồng trên 98,00% là 

C. tamdaoensis, C. sinensis, C. amplexifolia và C. luteocalpandria. Kết quả so sánh trình tự chỉ 

thị trnH-psbA của mẫu cây Trà hoa vàng bằng BLAST trên Genbank - NCBI được thể hiện trên 

hình 6. 

 

Hình 6. Kết quả so sánh trình tự chỉ thị trnH-psbA của mẫu cây Trà hoa vàng bằng BLAST trên Genbank - NCBI 

Bằng phần mềm MegaX, tiến hành xây dựng sơ đồ mối quan hệ di truyền về trình tự chỉ thị 

trnH-psbA với 10 trình tự được công bố trên Genbank-NCBI. Các thông tin được trình bày trong 

bảng 2. 

Bảng 2. Các thông tin trình tự gen trên Genbank được sử dụng để so sánh với mẫu Trà hoa vàng nghiên cứu 

STT Mã số gen Tên loài Năm công bố Kích thước (bp) Tác giả 

1 Trà hoa vàng - trnH-psbA  396  

2 NC_069227.1 Camellia tamdaoensis 2023 433 J. Zhang và cs 

3 OL690362.1 Camellia sinensis 2022 503 Y. Liu và cs 

4 NC_061610.1 Camellia amplexifolia 2022 491 X. Ding và cs 

5 OK546696.1 Camellia luteocalpandria 2021 472 X. Q. Yu và cs 

6 NC_065391.1 Camellia longipedicellata 2022 569 Q. Zhang và cs 

7 NC_062050.1 Camellia aurea 2022 588 J. Zhang và cs 

8 MT157618.1 Camellia nitidissima var. nitidissima 2021 567 S. Liu và cs 

9 NC_058253.1 Camellia zhaiana 2021 527 F. Y. Wu và cs 

10 MF541730.2 Camellia oleifera 2019 495 Q. Zhang và cs 

11 KY406793.1 Camellia reticulata 2017 454 X. Q. Yu và cs 

 

Tiến hành xây dựng sơ đồ mối quan hệ di truyền về trình tự của chỉ thị trnH-psbA với 10 trình 

tự được công bố trên Genbank. Kết quả so sánh trình tự chỉ thị trnH-psbA của cây Trà hoa vàng 

so với 10 trình tự của các chi Camellia được thể hiện trên Bảng 3 và Hình 7. 
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Bảng 3. Kết quả so sánh trình tự chỉ thị trnH-psbA của cây Trà hoa vàng với 10 loài thuộc chi Camellia 

STT Tên loài/ giống 
Vị trí sai khác 

50 149 177-181 236 252 285 340 385 

 Tra_hoa_vang_TrnH-psbA A C ----- - T T A A 

1 Camellia tamdaoensis C C ----- - - - G - 

2 Camellia sinensis C T ----- A C C G - 

3 Camellia amplexifolia C C CTTTT - - - G - 

4 Camellia luteocalpandria C C CTTTT A - - G - 

5 Camellia longipedicellata C C CTTTT A - - G - 

6 Camellia aurea C C CTTTT A - - G - 

7 Camellia nitidissima var. nitidissima C C CTTTT - C C G - 

8 Camellia zhaiana C C CTTTT A - - G - 

9 Camellia oleifera C C CTTTT - C C G - 

10 Camellia reticulata C C CTTTT - C C G - 

 
Hình 7. Kết quả so sánh trình tự chỉ thị trnH-psbA của cây Trà hoa vàng so với 10 loài chi Camellia 

Hệ số tương đồng thể hiện mối quan hệ di truyền của 10 loài thuộc chi Camellia dựa trên trình 

tự chỉ thị trnH-psbA thể hiện ở Bảng 4 và sơ đồ cây phân loại (Hình 8). 
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Bảng 4. Hệ số tương đồng thể hiện mối quan hệ di truyền 

của 10 loài thuộc chi Camellia dựa trên trình tự chỉ thị trnH-psbA 
Camellia_amplexifolia                     

Camellia_aurea 0,3822                   

Camellia_longipedicellata 0,3822 0,0000                 

Camellia_luteocalpandria 0,3868 0,0025 0,0025               

Camellia_nitidissima_var._nitidissima 0,0075 0,3868 0,3868 0,3822             

Camellia_oleifera 0,0050 0,3822 0,3822 0,3868 0,0025           

Camellia_reticulata 0,0050 0,3822 0,3822 0,3868 0,0025 0,0000         

Camellia_sinensis 0,5470 0,5949 0,5949 0,6013 0,5639 0,5580 0,5580       

Camellia_tamdaoensis 0,5919 0,4954 0,4954 0,4901 0,5973 0,6037 0,6037 0,4022     

Camellia_zhaiana 0,3822 0,0000 0,0000 0,0025 0,3868 0,3822 0,3822 0,5949 0,4954   

Tra_hoa_vang_TrnH-psbA 0,5947 0,4990 0,4990 0,4936 0,6002 0,6065 0,6065 0,3968 0,0025 0,4990 

 
Hình 8. Sơ đồ mối quan hệ di truyền của 10 loài chi Camellia theo trình tự chỉ thị trnH-psbA 

 

Như vậy, thông qua bảng hệ số tương đồng và sơ đồ phân loại hình cây dựa trên trình tự chỉ 

thị trnH-psbA phân lập từ mẫu Trà hoa vàng thu thập, nghiên cứu đã bước đầu khẳng định được 

chính xác mẫu thí nghiệm là loài thuộc chi Camellia. Kết quả nghiên cứu chỉ ra rằng, mẫu Trà 

hoa vàng có đặc điểm về di truyền gần nhất 99,49% với mẫu thuộc loài Camellia tamdaoensis 

mang mã số NC_069227.1 trên Genbank. 

4. Kết luận 

Mẫu Trà hoa vàng thu thập tại Thái Nguyên đã được mô tả giải phẫu chi tiết thân, cuống lá và 

phiến lá. Trình tự chỉ thị trnH-psbA của mẫu cây Trà hoa vàng có kích thước 396 nucleotide. Kết 

quả khi so sánh với 10 trình tự trên Genbank-NCBI bằng BLAST cho thấy độ tương đồng dao 

động từ 97,51% đến 98,24%. Trong đó, có 4 trình tự có độ tương đồng trên 98,00%. Trình tự chỉ 

thị trnH-psbA phân lập từ mẫu cây Trà hoa vàng có đặc điểm về di truyền gần nhất (99,49%) với 

loài Camellia tamdaoensis mang mã số NC_069227.1 trên Genbank. 
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