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MỞ ĐẦU 

1. Tính cấp thiết của đề tài 

 Do có sự đa dạng về địa hình, tiểu vùng khí hậu và các hệ sinh thái nên khu 

hệ động vật hoang dã của Việt Nam có sự đa dạng về thành phần loài, phân bố ở 

hầu hết các vùng địa lý và cảnh quan khác nhau [157]. Tuy nhiên, những ảnh hưởng 

của suy thoái các hệ sinh thái do tác động của con người, khai thác quá mức và gia 

tăng biến đổi khí hậu đã khiến nhiều loài động vật đứng trước nguy cơ bị tuyệt 

chủng [158].  

 Nghiên cứu về các đặc điểm sinh thái của loài, hiện trạng quần thể giúp hỗ 

trợ đắc lực cho việc định hướng bảo tồn. Tuy nhiên, các phương pháp nghiên cứu 

truyền thống dựa vào các chỉ thị hình thái, đặc điểm sinh thái chưa thể cung cấp đầy 

đủ và chính xác những thông tin cần thiết. Việc kết hợp thông tin có từ các chỉ thị 

sinh học phân tử sẽ giúp giúp đưa ra các chiến lược bảo tồn phù hợp hơn. Tại Việt 

Nam, việc sử dụng các chỉ thị này đã hỗ trợ đắc lực cho nhiều nghiên cứu mô tả loài 

mới, ghi nhận mới với nhiều loài quý hiếm, nguy cấp cho khoa học như Giải thượng 

hải (Rafetus swinhoei), Sóc hòn khoai (Callosciurus honkhoaiensis), Thằn lằn cá 

sấu (Shinisaurus crocodilurus),… [91, 121, 183]. Sử dụng chỉ thị sinh học phân tử 

cũng giúp xác định các cá thể Cá sấu xiêm (Crocodylus siamensis) thuần chủng 

giúp xác định nguồn tái thả để phục hổi quần thể tự nhiên[122].  

 Tuy nhiên các nghiên cứu bảo tồn tại Việt Nam hiện nay chưa khai thác hết 

được tiềm năng của các chỉ thị sinh học phân tử để ứng dụng vào thực tiễn bảo tồn. 

Do vậy đề tài: “Ứng dụng các chỉ thị ADN trong bảo tồn một số động vật hoang 

dã tại Việt Nam” được thực hiện để giải quyết các vấn đề liên quan tới bảo tồn đa 

dạng sinh học. Kết quả nghiên cứu luận án sẽ cung cấp phương pháp, quy trình và 

những kiến nghị cho việc thực hiện các nghiên cứu chuyên sâu có định hướng bảo 

tồn và cung cấp số liệu cần thiết nhằm bảo tồn các loài có nguy cơ đe doạ tuyệt 

chủng. Các kết quả của luận án là cơ sở để đưa ra những kiến nghị trong công tác 

bảo tồn nguyên vị và chuyển vị. Nghiên cứu này cũng giúp xây dựng nền tảng cơ 
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bản cho các nghiên cứu đa dạng di truyền và di truyền học bảo tồn của các loài 

động vật hoang dã tại Việt Nam trong tương lai. 

2. Mục tiêu nghiên cứu 

 -Ứng dụng chỉ thị sinh học phân tử trong nghiên cứu bảo tồn đa dạng sinh 

học với một số đối tượng nghiên cứu điển hình  

 -Đề xuất biện pháp bảo tồn phù hợp với các đối tượng nghiên cứu dựa trên 

các kết quả thu được. 

3. Nội dung nghiên cứu 

  Để thực hiện mục tiêu nghiên cứu, luận án thực hiện việc ứng dụng các chỉ 

thị sinh học phân tử trên ba đối tượng nghiên cứu đều đang chịu nhiều mối đe dọa 

đến sự tồn tại của loài, hướng đến bảo tồn trên trên ba cấp độ khu hệ, quần thể và 

loài. Nghiên cứu đã sử dụng nhiều loại chỉ thị khác nhau trên nhiều bản chất mẫu 

khác nhau nhằm giải quyết các vấn đề tồn tại với từng đối tượng nghiên cứu. 

(1) Ứng dụng các thỉ thị sinh học phân tử trong nghiên cứu bảo tồn đa dạng sinh 

học các nhóm thú nhỏ, Thằn lằn cá sấu và Voi châu á 

(a) Nghiên cứu đa dạng khu hệ thú nhỏ tại khu vực núi vùng đá vôi Đông Bắc  

 - Lập danh lục thành phần thú nhỏ tại vùng núi đá vôi Đông Bắc dựa trên dữ 

liệu sinh học phân tử và đặc điểm hình thái nhận dạng.  

 - Xác định vị trí phân loại một số taxon dựa trên chỉ thị sinh học phân tử. 

 - Sử dụng chỉ thị sinh học phân tử kết hợp đặc điểm hình thái để định loại 

một số loài đồng hình, khó phân biệt bằng hình thái ngoài. 

(b) Nghiên cứu di truyền quần thể Thằn lằn cá sấu tại Việt Nam 

 - Xác định quan hệ di truyền giữa các quần thể tại Việt Nam và Trung Quốc. 

 - Đánh giá đa dạng di truyền quần thể, hiện tượng nút cổ chai, giao phối cận 

huyết của quần thể Thằn lằn cá sấu tại Việt Nam. 

 - Xác định nguồn gốc phân bố mẫu Thằn lằn cá sấu trong buôn bán và tại các 

cơ sở nuôi nhốt. 

(c) Đánh giá quần thể Voi châu á tại VQG Yok Đôn 

 - Xác định các cá thể voi nhà và voi hoang dã trong khu vực nghiên cứu. 
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 - Xác định voi nhà và voi hoang dã từ mẫu phân thu thập. 

 - Đánh giá đa dạng di truyền, mức độ giao phối cận huyết trong các quần thể 

voi nhà, voi tự nhiên tại khu vực VQG Yok Đôn. 

(2) Kiến nghị cho công tác bảo tồn các đối tượng nghiên cứu 

 - Kiến nghị cho công tác bảo tồn các loài thú nhỏ ở vùng núi Đông Bắc 

 - Kiến nghị cho công tác bảo tồn Thằn lằn cá sấu 

 - Kiến nghị cho công tác bảo tồn Voi châu á tại Yokdon 

4. Những đóng góp mới của luận án 

 Việc sử dụng các chỉ thị sinh học phân tử kết hợp với các phương pháp 

nghiên cứu khác, luận án đã: 

 - Lập được danh lục cập nhật các loài thú nhỏ tại vùng núi đá vôi Đông Bắc, 

đưa ra dẫn liệu về sự khác biệt về mặt di truyền cho hai giống Tupaia và 

Euroscaptor tại khu vực nghiên cứu.  

 - Đánh giá được hiện trạng di truyền quần thể của loài Thằn lằn cá sấu và 

quần thể Voi châu á tại Việt Nam.  

 - Bổ sung cơ sở dữ liệu ADN về gen ty thể, microsatellite của các loài nghiên 

cứu để sử dụng trong phân tích xác định nguồn gốc các cá thể thu được từ buôn bán 

và các nghiên cứu bảo tồn trong tương lai. 

 - Đưa ra được những khuyến nghị trong công tác bảo tồn các loài động vật 

hoang dã trong nghiên cứu, đặc biệt là với những loài còn ít nhận được sự quan tâm 

trong bảo tồn dựa trên kết quả nghiên cứu của luận án. 

5. Ý nghĩa khoa học và khoa học thực tiễn 

 (a) Ý nghĩa khoa học 

 - Nghiên cứu này khẳng định các chỉ thị phân tử có thể được áp dụng để giải 

quyết các vấn đề về di truyền từ đó đưa ra các biện pháp cho quản lý bảo tồn khu hệ 

thú nhỏ, Thằn lằn cá sấu và Voi châu á ở Việt Nam. Ngoài ra, luận án góp phần xây 

dựng và hoàn thiện phương pháp nghiên cứu sinh học phân tử ở đối tượng động vật 

hoang dã trong việc thu thập, lưu giữ và phân tích các loại mẫu vật đặc biệt là đối 

với các loại mẫu có chất lượng thấp, khó phân tích như mẫu phân và mẫu lông voi. 
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Các quy trình này sẽ là nguồn tham khảo hữu ích cho các nghiên cứu tương tự ở 

Việt Nam trong tương lai. 

 (b) Ý nghĩa thực tiễn 

 Các kết quả của luận án là cơ sở khoa học đáng tin cậy cho những định 

hướng trong việc bảo tồn các loài động vật hoang dã được nghiên cứu cụ thể như 

đánh giá mức độ đa dạng di truyền và tình trạng bảo tồn, khuyến nghị các biện pháp 

phù hợp trong bảo tồn nguyên vị, chuyển vị, tăng cường hiệu quả của các hoạt động 

thực thi pháp luật đối với các loài nguy cấp, quý hiếm, được ưu tiên bảo vệ thông 

qua định danh và xác định nguồn gốc bằng phương pháp sinh học phân tử và định 

hướng các nghiên cứu di truyền học bảo tồn có tính ứng dụng cao trong điều kiện 

đặc thù của Việt Nam trong tương lai. 

Cấu trúc của luận án  

 Luận án được bố cục thành 3 chương, cùng với phần mở đầu, kết luận và tài 

liệu tham khảo: 

Luận án được trình bày trong 136 trang A4, 18 bảng, 46 hình ảnh, 03 danh mục 

công trình khoa học của tác giả đã công bố, 06 tài liệu tham khảo tiếng Việt và 185 

tài liệu tiếng tiếng Anh. 
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CHƯƠNG 1. TỔNG QUAN TÀI LIỆU 

1.1. Ứng dụng các chỉ thị sinh học phân tử trong nghiên cứu bảo tồn động vật 

hoang dã trên thế giới 

* Lược sử ra đời chỉ thị sinh học phân tử và ứng dụng trong nghiên cứu bảo tồn 

đa dạng động vật hoang dã thế giới 

Giai đoạn trước những năm 1960, những thay đổi về mặt di truyền chỉ được 

quan sát thông qua các quá trình lai tạo nên các kiểu hình hoặc phản ứng kháng 

nguyên – kháng thể sau khi tiêm protein tinh khiết vào thỏ [8, 140, 168]. Các 

phương pháp này không thể áp dụng đối với các quần thể động vật hoang dã bởi sẽ 

gây tử vong cá thể.  

Sau những năm 1960, kĩ thuật điện di protein được phát triển đã giúp phát 

hiện những biến đổi di truyền trong các sản phẩm protein khác nhau của các alen 

khác nhau (allozyme). Tuy nhiên phương pháp này lại không có ý nghĩa đối với bảo 

tồn do phải lấy protein từ nội tạng dẫn đến làm chết cá thể. Mẫu cũng cần được 

đông lạnh ngay sẽ gây khó khăn trong việc bảo quản vì mẫu vật sử dụng trong 

nghiên cứu di truyền bảo tồn thường được thu trên thực địa tại những khu vực khó 

tiếp cận. Ngoài ra, độ đa hình của các allozyme là thấp, chỉ khoảng ¼ số locus là đa 

hình và độ dị hợp tử nhỏ hơn 0,1 [54].  

Đến những năm 1980, với sự phát triển của kỹ thuật PCR và giải trình tự 

Sanger, các trình tự ADN thu được cho thấy sự khác biệt đến mức cá thể và quần 

thể. Mẫu vật sử dụng được trong phân tích đa dạng di truyền cũng đa dạng hơn 

nhiều về bản chất như lông, máu, cơ, da, vảy, xương, vỏ trứng ... ít gây tác động đến 

cá thể được thu mẫu [112, 167]. Điều kiện bảo quản mẫu cũng không quá khó khăn 

như việc bảo quản protein với các loại hóa chất đơn giản và sẵn có như cồn, 

silicagel, EDTA và có thể vận chuyển và sử dụng dễ dàng trong điều kiện điều tra 

thu mẫu trên thực địa [15, 130]. Thêm vào đó, phản ứng PCR đã chứng tỏ hiệu quả 

với cả những mẫu có chất lượng kém hoặc với lượng mẫu nhỏ. Mẫu ADN của các 

loài nghiên cứu có thể được thu từ bảo tàng, kho lưu trữ hoặc khảo cổ, chẳng hạn 

như Mèo răng kiếm 20.000 năm tuổi [70], Voi ma mút siberia 50.000 năm tuổi [52], 
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Mọt 120 triệu năm tuổi [21]. Mẫu vật cũng có thể được thu gián tiếp từ ngoài môi 

trường (eADN) thông qua phân [26, 46, 193], nước với các loài có sinh cảnh sống 

dưới nước như các loài cá, lưỡng cư, loài bán thủy sinh [134, 142] hay động vật ký 

sinh hút máu như vắt, đỉa [20, 153, 191].  

Như vậy phương pháp sinh học phân tử với cách lấy mẫu ít gây hại đến cá 

thể và không xâm lấn có tiềm năng lớn để nghiên cứu về quan hệ di truyền và quan 

trọng hơn là nghiên cứu di truyền quần thể giúp giải quyết các vấn đề như xác định 

mức độ kết nối và cách ly giữa các quần thể thông qua việc đánh giá xác suất trao 

đổi di truyền, ước tính mức độ phong phú về di truyền và giải quyết các vấn đề phả 

hệ, quan hệ phát sinh loài và hệ thống học [28, 151].  

Từ những năm 1990, dự án hệ gen người được bắt đầu thực hiện mở ra thời 

kỳ nghiên cứu về hệ gen đã tạo ra nhiều dữ liệu di truyền của những vùng khác 

nhau trong hệ gen, là cơ sở dữ liệu để ứng dụng nghiên cứu các chỉ thị sinh học 

phân tử trong di truyền bảo tồn [51, 188]. Một số chỉ thị sinh học phân tử và ứng 

dụng của chúng trong bảo tồn sẽ được trình bày trong phần tiếp theo. 

* Một số chỉ thị sinh học phân tử sử dụng trong nghiên cứu bảo tồn động vật 

hoang dã 

Phân tích đoạn ADN (Fragment analysis) 

Một loạt các kỹ thuật thuộc phương pháp phân tích đoạn, theo đó các đoạn 

ADN (ADN ty thể hoặc ADN nhân) được chạy điện di qua gel (điện di mao quản hoặc 

điện di polyacrylamide) để phân tách các đoạn ADN với kích thước khác nhau.  

Thông thường các enzym giới hạn được sử dụng để phá vỡ các đoạn ADN 

được khuếch đại bằng phản ứng chuỗi polyme (PCR) tại các cặp base cụ thể 

(thường là 4–8) để tạo ra các đoạn đa hình với độ dài giới hạn (chỉ thị RFLP). Các 

đoạn có kích thước khác nhau được tạo ra tùy thuộc vào mức độ đột biến đã thay 

đổi trình tự DNA được nhận biết bởi enzyme giới hạn. Nếu kích thước của các đoạn 

giới hạn đặc trưng cho một loài hoặc cá thể, chúng có thể được sử dụng như một chỉ 

thị để nhận dạng. RFLP được sử dụng rộng rãi để phân biệt các loài từ các mẫu 

không xâm lấn được thu thập như phân hoặc lông. Chỉ thị này đã được sử dụng để 
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phân biệt Cáo san joaquin với các loài chó khác và phân biệt các loài cáo khác nhau 

ở Tây Bắc Hoa Kỳ [131]. Nếu mồi dùng cho phản ứng PCR và enzym giới hạn 

chưa được thiết kế để tạo ra độ dài đoạn giới hạn cho một loài, thì các đoạn khuếch 

đại có thể được giải trình tự và so sánh với những cơ sở dữ liệu ADN lớn (ví dụ: 

GenBank NCBI, DDBJ). Đây là một marker đồng trội phân biệt được cá thể đồng 

hợp và dị hợp. Quy trình thực hiện phức tạp và yêu cầu chất lượng mẫu cao đã hạn 

chế việc sử dụng kỹ thuật này. Do đó, tại Việt Nam hiện nay chưa có nghiên cứu 

nào ứng dụng chỉ thị này trên đối tượng động vật hoang dã. 

Mã vạch di truyền 

Một phương pháp tiết kiệm thời gian và có hiệu quả cao là giải trình tự các 

đoạn gen ty thể (mtDNA) dùng làm mã vạch di truyền để định danh loài. Phương 

pháp này gần đây thường xuyên được sử dụng trong các nghiên cứu về di truyền 

[150]. Phương pháp này có thể được sử dụng với mẫu có chất lượng thấp bởi số 

lượng bản sao ty thể mỗi  tế bào là khá cao (thường là 100-1000 bản sao hoặc nhiều 

hơn). Các nhà nghiên cứu cần xác định chính xác đoạn gen chỉ thị giúp phân biệt 

nhóm loài của mình. Phương pháp mã vạch di truyền là ý tưởng dựa trên việc xác 

định loài từ một trình tự gen ty thể ngắn nhưng có đủ thông tin để có thể xác định 

chính xác một loài. Phương pháp này đã được chấp nhận rộng rãi trong giới khoa 

học vì nó đã chứng tỏ được tính hiệu quả trong việc xác định các loài động và thực 

vật khác nhau [30, 58, 89]. Ví dụ, đoạn gen COI hay cox1 đã giúp phân biệt 24 loài 

động vật có xương sống bị săn bắn ở Châu Phi và Nam Mỹ, tạo điều kiện thuận lợi 

cho việc giám sát nạn săn trộm và buôn bán thương mại các loài có nguy cơ tuyệt 

chủng và sản phẩm của chúng [32].  

Tuy nhiên phương pháp này mới chỉ được sử dụng phổ biến ở các nước 

Đông Nam Á trong thời gian gần đây cho nghiên cứu phân loại học của một số 

nhóm động vật có xương sống. Nhiều nghiên cứu phân loại trong nhóm thú nhỏ, và 

một số loài linh trưởng phổ biến tại Việt Nam sử dụng chỉ thị phổ biến là đoạn gen 

cyt b được khuếch đại bằng các đoạn mồi “vạn năng” (universal primers) có trong 

công bố của Irwin (1991) và Kocher (1989) [68, 83].  Một số nghiên cứu sử dụng 
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chỉ thị gen ty thể có thể kể đến như nghiên cứu của Balakirev và cộng sự (2014), Lu 

và cộng sự (2015), Zang và cộng sự (2016) [11, 99, 196] đều sử dụng các đoạn gen 

ty thể phổ biến và có nhiều cơ sở dữ liệu như cyt b, ND2, COI. Để đánh giá toàn 

diện hơn quan hệ phát sinh loài và hệ thống học, các nghiên cứu thường kết hợp 

giữa gen nhân (GHR, RAG1, RAG2, Cmos,..) và gen ty thể (cyt b, COI, ND2, ND4, 

D-loop,..) để xây dựng cây quan hệ di truyền. Nghiên cứu  nhóm Dơi nếp mũi tại 

Đông Nam Á của Murray và cộng sự (2012) đã kết hợp các đoạn gen NADH, ND2 

và RAG1 để xác nhận kết quả từ các nghiên cứu xây dựng danh lục dựa trên các 

phương pháp hình thái [114]. Các nghiên cứu trên nhóm Cyrtodactylus sử dụng kết 

các đoạn gen COI, ND2, Rag1 để đánh giá đa dạng nhóm này tại khu vực Đông 

Nam Á [48, 118, 123, 124]. Một số nghiên cứu về đa dạng di truyền của các nhóm 

động vật hoang dã khác được thực hiện tại Việt Nam sẽ được đề cập chi tiết hơn ở 

phần dưới. 

Microsatellite ADN 

 Chỉ thị microsatellite là một dạng phân tích đoạn ADN có mức độ đột biến  

đủ cao để phân biệt các quần thể khác nhau. Mỗi microsatellite chứa các trình tự lặp 

lại từ 5 đến 100 lần đoạn nucleotide ngắn (có độ dài 1–10 bp, thường là 2–5 bp). 

Microsatellite dễ dàng được khuếch đại bằng PCR, với kích thước của các alen 

được khuếch đại được xác định bởi kích thước và số lần lặp lại. Giống như với các 

loại phân tích đoạn khác, kích thước này được xác định bằng điện di (điện di mao 

quản hoặc điện di polyacrylamide).  

Chỉ thị này thường được sử dụng với nghiên cứu di truyền quần thể truyền 

thống bởi đây là một chỉ thị đồng trội khác biệt với di truyền Mendel alen được biểu 

hiện ra kiểu hình. Theo đó, microsatellite tạo ra các loại thông tin tương tự với phân 

tích allozyme (bao gồm cả tính dị hợp tử và tính đa dạng của alen). Tuy nhiên, 

không giống như allozyme, microsatellite có mức độ biến đổi rất cao và có thể 

khuếch đại dễ dàng bằng phản ứng PCR, tạo điều kiện thuận lợi cho việc áp dụng 

các phương pháp lấy mẫu không gây chết và không xâm lấn [100]. Nghiên cứu của 

Huang và cộng sự (2014) đã xác định được 3 nhóm quần thể khác biệt về di truyền 
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của loài Thằn lằn cá sấu tại Trung Quốc dựa trên 10 đoạn microsatellite [66]. Trong 

nghiên cứu này, phân tích sử dụng chỉ thị microsatellite đã tách một nhóm trong 

phân tích dựa trên đoạn gen ty thể thành hai nhóm bởi tốc độ biến đổi cao hơn của 

chỉ thị này so với các chỉ thị mã vạch di truyền dựa trên đoạn gen ty thể. Như vậy, 

chỉ thị microsatellite hữu hiệu hơn trong việc đánh giá mức độ đa dạng di truyền và 

được sử dụng nhiều trong những nghiên cứu di truyền quần thể. 

Cho đến thời điểm hiện tại, ứng dụng microsatellite trên đối tượng động vật 

hoang dã tại Việt Nam mới được sử dụng để phân biệt các cá thể thuần chủng và lai 

của loài Cá sấu xiêm (Crocodylus siamensis) dựa trên 8 locus microsatellite [122]. 

Các kết quả của nghiên cứu này là nguồn cơ sở dữ liệu cho các chương trình nhân 

nuôi tái thả trong tương lai. Đây là một chỉ thị tiềm năng cần được thực hiện nhiều 

hơn trong các nghiên cứu khác tại Việt Nam bởi khả năng ứng dụng trong trong 

đánh giá hiện trạng quần thể, phân nhóm di truyền – những nghiên cứu chưa được 

thực hiện tại Việt Nam. Ứng dụng này giúp xác định chính xác biện pháp bảo tồn 

phù hợp khi biết được tính đa dạng di truyền của quần thể trong trường hợp quần 

thể có mức độ đa dạng di truyền thấp do nguyên nhân giao phối cận huyết làm ảnh 

hưởng đến sự tồn tại lâu dài của quần thể.  

 Đa hình nucleotide đơn (SNP) 

 SNPs là chỉ thị nằm trong các gen nhân đặc biệt phù hợp đối với các mẫu 

chất lượng thấp như mẫu thu không xâm lấn và có tiềm năng khám phá các locus 

với các trình tự phù hợp [113]. Như tên gọi của chúng, SNP là các vùng mà các loài 

hoặc cá thể khác nhau trong một loài có sự khác biệt về các nucleotide đơn lẻ (ví 

dụ: “G” thay vì “A”). Với mẫu chất lượng kém, SNP dễ khuếch đại hơn so với 

microsatellite vì ngắn hơn (50–70 bp) so với microsatellite (80–300 bp). Ngoài ra, 

SNP có số lượng nhiều hơn trong hệ gen (đối với nhiều loài cứ 200–500 bp sẽ có 

một SNP), vì vậy các nghiên cứu có thể sử dụng 50–100 locus SNP trở lên. Cơ sở 

dữ liệu SNP cho nhiều loài đang nhanh chóng được phát triển. SNP có thể được 

sàng lọc ở các vùng có chứa các gen biểu hiện, cung cấp thông tin về sự biểu hiện 

của gen đối với khả năng tồn tại của cá thể. SNP có thể thay thế microsatellite trong 
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nhiều nghiên cứu, chẳng hạn như xác định cấu trúc quần thể và ứng dụng với các 

mẫu thu không xâm lấn. Phân tích 214 SNP của Quỷ tasmanian là nguồn cơ sở để 

phân tích các biến thể liên quan đến khả năng sinh sản của loài này [19]. Do thiếu 

cơ sở dữ liệu hệ gen, hiện chưa có nghiên cứu ứng dụng chỉ thị này với các nghiên 

cứu về động vật hoang dã tại Việt Nam. 

 Nghiên cứu hệ gen (genome) 

Nghiên cứu hệ gen đã tạo điều kiện thuận lợi để xác định sự biến đổi thích 

nghi, chức năng gen, khác biệt so với các chỉ thị trung tính. Công nghệ hiện đại 

được sử dụng nhiều và ngày càng được cải tiến là Giải trình tự thế hệ mới (NGS) 

[29]. Bởi vì ngoài các chỉ thị trung tính được sử dụng trong các nghiên cứu di 

truyền bảo tồn truyền thống, cơ sở dữ liệu từ nghiên cứu hệ gen cũng là cơ sở cho 

các phương pháp xác định biến thể thích nghi thông qua việc xác định các gen mang 

chức năng [9]. 

Nhược điểm lớn nhất của phương pháp nghiên cứu hệ gen là chi phí cao và dữ 

liệu quá lớn. Tuy nhiên các công nghệ giải trình tự thế hệ mới đang ngày được phát 

triển với chất lượng cao hơn và chi phí hợp lí hơn. Nghiên cứu hệ gen và và 

transcriptomics (nghiên cứu hệ mARN) sẽ tiếp tục cách mạng hóa cách chúng ta 

nghiên cứu và quản lý các quần thể động vật hoang dã. 

Sử dụng hệ gen trong việc phân tích tiến hóa và phân loại học là cách tiếp 

cận mới để giải quyết những vấn đề khó trong phân loại và hệ thống học [71]. Saola 

là loài thú móng guốc được mô tả tại Việt Nam năm 1993 [178]. Sau khi được phát 

hiện, đã có nhiều nghiên cứu về vị trí phân loại của loài này. Dung và cộng sự 

(1993) cho rằng loài này có quan hệ họ hàng với phân họ Bovinae khi phân tích 

trình tự ADN. Tuy nhiên, Thomas (1994) khi phân tích các đặc điểm hình thái lại 

cho rằng Saola có quan hệ họ hàng gần gũi với phân họ Caprinae [172]. Những 

nghiên cứu sau này (Hassanin và Douzery, 1999; Gatesy và Arctadner, 2000) phân 

tích dữ liệu của gen ty thể, gen nhân và đặc điểm hình thái đều đưa ra kết luận là 

Saola có họ hàng gần gũi với phân họ Bovinae, cụ thể là nằm trong tông Bovini [44, 

55]. Những nghiên cứu gần đây sử dụng hệ gen ty thể và 18 gen nhân đều đưa ra kết 
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luận tương tự là Saola nằm trong nhóm Bovini [18, 56]. Tuy nhiên, các nghiên cứu 

này vẫn chưa thống nhất được vị trí chính xác của Saola trong nhóm Bovini. Như 

vậy, số liệu về hệ gen là cần thiết để giải quyết vấn đề phức tạp này. 

Ngoài việc giải quyết những vấn đề còn tồn tại trong phân loại, phân tích hệ 

gen còn có thể đóng góp một phần đáng kể vào các nghiên cứu về di truyền quần 

thể và bảo tồn. Ví dụ, trong nghiên cứu gần đây Rovatsos và cộng sự (2017) đã 

chứng minh được rằng tất cả các loài rùa mai mềm thuộc họ ba ba đều có nhiễm sắc 

thể giới tính [147]. Đây là một phát hiện quan trọng vì phần lớn các loài rùa không 

có nhiễm sắc thể giới tính và giới tính được quyết định bởi nhiệt độ môi trường khi 

ấp trứng [177]. Khả năng xác định giới tính bằng phương pháp sinh học phân tử có 

ý nghĩa lớn trong công tác bảo tồn các loài ba ba vì đây là nhóm loài khó xác định 

giới tính bằng mắt thường. Các phương pháp xác định truyền thống khác như siêu 

âm có thể gây căng thẳng làm ảnh hưởng tới sức khỏe của chúng, đặc biệt là các 

loài có kích thước lớn khó thao tác và đặc biệt nguy cấp. Vì vậy, giải mã hệ gen của 

các loài này có thể giúp chúng ta thiết kế các đoạn mồi đặc hiệu giúp xác định giới 

tính một cách chính xác nhất [97, 98]  

Giải mã hệ gen cũng giúp giải quyết việc phát triển chỉ thị sinh học phân tử 

microsatellite, đặc biệt là đối với những nhóm sinh vật còn ít được nghiên cứu. 

Microsatellite có thể giúp xác định các cá thể lai và loại chúng ra khỏi chương trình 

nuôi sinh sản phục vụ bảo tồn, xác định quan hệ huyết thống và xác định đa dạng di 

truyền của các cá thể nuôi nhốt để tránh hiện tượng giao phối cận huyết [75, 122, 

136]. Trước đây, việc phát hiện đưa các chỉ thị microsatellite vào sử dụng trong các 

nghiên cứu di truyền quần thể khá công phu và tốn kém. Tuy nhiên, số liệu từ hệ 

gen có thể giúp tìm kiếm các chỉ thị này một cách dễ dàng và chính xác hơn bằng 

các phương pháp mới [7, 87, 107]. Hiện nay, phương pháp này mới chỉ được thực 

hiện với nhóm linh trưởng tại Việt Nam. 

Các gen ảnh hưởng đến sức sống: gen chức năng, biến thể thích nghi và gen phiên mã 

 Sự phát triển nhanh chóng trong phân tích bộ gen người và các loài động, 

thực vật vật dã đã cung cấp nhiều thông tin cho các nghiên cứu mới. Hệ gen là 
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nguồn cơ sở dữ liệu giúp nghiên cứu các chỉ thị di truyền để phát hiện các biến 

thể di truyền trung tính, chẳng hạn như SNP hoặc microsatellite. Ví dụ, hậu quả 

của việc giảm số lượng nghiêm trọng các quần thể hoang dã cuối cùng của Bò 

rừng châu âu (Bison bonasus), Bò rừng bizon đồng bằng (B. bison bison) và Bò 

rừng bizon núi (B. bison athabascae) được đánh giá bằng cách xác định 52.978 

SNP trong hệ gen [132]. 

Một số cách tiếp cận hiện đang được sử dụng để xác định biến thể thích nghi 

thông qua việc sàng lọc để xem liệu chúng có thể ảnh hưởng đến đặc điểm ở loài mục 

tiêu hay không và mức độ ảnh hưởng như thế nào. Nghiên cứu của Storz và cộng sự 

(2007, 2009) đã xem xét sự thích nghi với độ cao liên quan đến những thay đổi axit 

amin trong phân tử hemoglobin đối với loài chuột hươu ở các độ cao khác nhau [159, 

160]. Một phương pháp khác với giải trình tự toàn bộ hệ gen là sử dụng các enzym giới 

hạn để phá vỡ DNA thành các đoạn kích thước nhỏ hơn để giải trình tự như các chỉ 

thị di truyền thông thường [29, 33].  

Tuy nhiên, những công nghệ và phương pháp hiện đại và có hiệu quả cao sử 

dụng số liệu hệ gen này hiện nay chưa được áp dụng vào nghiên cứu tiến hóa, di 

truyền, phân loại và bảo tồn các loài hoang dã tại Việt Nam. 

 Một số cơ sở dữ liệu ADN phổ biến 

 Trên thế giới, việc sử dụng các cơ sở dữ liệu trên nền web để truy xuất số 

liệu trực tuyến ngày càng trở nên phổ biến. Đối với cơ sở dữ liệu ADN của các loài 

động vật có xương sống, Ngân hàng gen (GenBank - http://ncbi.nlm.nih.gov/) là cơ 

sở dữ liệu đầy đủ nhất vì hầu hết tất cả các nghiên cứu liên quan tới sinh học phân 

tử của các loài đều tải các trình tự lên Ngân hàng gen. Các tạp chí quốc tế cũng yêu 

cầu tác giả của các bài báo liên quan tới sinh học phân tử cung cấp số đăng ký của 

Ngân hàng gen cho các trình tự ADN sử dụng trước khi các bài báo này được chính 

thức chấp nhận đăng. Ngân hàng gen có công cụ BLAST (Công cụ tìm kiếm bằng 

dóng hàng cơ bản ở mức độ địa phương – Basic Local Alignment Search Tool) để 

tìm kiếm những trình tự có mức tương đồng cao với trình tự cần tìm kiếm. Tuy vậy, 

công cụ này không đưa ra kết quả cụ thể nếu có nhiều trình tự có cùng mức độ 
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giống nhau vì cơ sở dữ liệu này không sử dụng các phương pháp phân tích có độ 

chính xác cao hơn như xây dựng cây phát sinh loài.  

 Cơ sở dữ liệu DNA Surveillance (http://www.dna-surveillance.aucklADN.ac.nz/) 

có sử dụng các công cụ tin sinh như dựng cây phát sinh loài bằng phương pháp khoảng 

cách di truyền (distance) và thích hợp tối đa (maximum likelihood), nhưng cơ sở dữ liệu 

này chỉ bao gồm một số nhóm loài như chuột (Giống Rattus), cá voi (Bộ phụ Cetacea) và 

vẹt Brazil (Họ Psittacidae). Một cơ sở dữ liệu khác cũng sử dụng các phần mềm tin sinh 

để xác định nguồn gốc và nhận dạng các trình tự ADN là DNABushmeat 

(https://mbb.univ-montp2.fr/MBB/subsection/softExec.php?soft=dnabushmeat). Cũng 

giống như DNA Surveillance cơ sở dữ liệu này chỉ bao gồm 60 loài thú thường bị săn bắt 

để làm thức ăn tại châu Phi. Các cơ sở dữ liệu này phổ biến sử dụng các trình tự của gen 

COI (Cytochrome C oxidase subunit I) và gen cytochrome b trong hệ gen ty thể. Các cơ 

sở dữ liệu này đều không có các thông tin về hình thái, sinh thái và phân bố của các loài.  

1.2. Ứng dụng chỉ thị sinh học trong nghiên cứu bảo tồn đa dạng động vật 

hoang dã ở Việt Nam 

 Việc ứng dụng chỉ thị sinh học phân tử trong nghiên cứu về động vật hoang 

dã tại Việt Nam hiện nay chủ yếu sử dụng các mã vạch di truyền như đoạn gen ty 

thể và một số đoạn gen nhân nhằm hỗ trợ xác định chính xác tên khoa học của loài, 

đồng thời hỗ trợ mô tả các taxon phân loại mới. Có nhiều ứng dụng sinh học phân 

tử trong nghiên cứu phân loại và bảo tồn đa dạng sinh học động vật hoang dã ở Việt 

Nam, tuy nhiên trong khuôn khổ của luận án, chúng tôi chỉ đề cập khái quát một số 

nghiên cứu ứng dụng sinh học phân tử trong phân loại, nhận dạng con lai và bảo 

tồn, đồng thời tập trung tổng quan các nghiên cứu liên quan trực tiếp đến ba nhóm 

thú nhỏ, Thằn lằn cá sấu và voi ở Việt Nam. 

1.2.1. Ứng dụng chỉ thị sinh học phân tử trong phân loại học 

Phân loại học đóng vai trò quan trọng trong việc bảo tồn các loài với một số 

ứng dụng cụ thể như:  

- Phân biệt các loài, xác định mức độ bảo tồn: đối với các loài chưa được 

nghiên cứu, phân loại học giúp xác định đơn vị phân loại, nhánh tiến hóa, mô tả các 
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đặc điểm đặc trưng của loài, bổ sung dữ liệu phân bố loài từ đó xác định tình trạng 

bảo tồn, mức độ nguy cấp. Các thông tin về đặc điểm di truyền bổ sung thông tin 

cho nghiên cứu hình thái và các thông tin khác (ví dụ: lịch sử hình thành loài, phạm 

vi địa lý) để xác định mối liên hệ về phân loại học. Thông tin di truyền có thể làm rõ 

lịch sử tiến hóa của các nhóm có tiến hóa riêng biệt để xây dựng các biện pháp và 

mức độ bảo tồn khác nhau. Đặc biệt với các loài đồng hình phân bố rộng, việc xác 

định sự khác biệt ở mức độ phân tử có thể giúp đưa ra chiến lược bảo tồn phù hợp 

với loài/quần thể khác biệt về di truyền ở mỗi khu vực. Ngược lại, đối với nhiều loài 

hoặc phân loài thực sự không khác biệt về mặt tiến hóa và phân loại, việc nhận biết 

mức độ tương đồng về di truyền giúp giảm các nguồn lực bảo tồn để có thể dành 

cho các loài có mức độ nguy cấp cao hơn. Các dữ liệu về di truyền cũng có thể bổ 

sung các thông tin quan trọng khác để giúp giải quyết các vấn đề còn tồn tại về phân 

loại ở cấp độ loài hoặc dưới loài [16, 91, 93, 182]. 

 - Hỗ trợ các hoạt động tái thả và nhân nuôi sinh sản: việc tái thả động vật 

hoang dã bị tịch thu từ các hoạt động buôn bán trái phép hoặc nuôi nhốt trong các 

cơ sở bảo tồn về môi trường sống tự nhiên của chúng đã và đang được thực hiện tại 

nhiều nơi ở Việt Nam cũng như trên thế giới do các quần thể ngoài tự nhiên đang 

ngày càng suy giảm. Tuy nhiên, khu vực, sinh cảnh sống phù hợp với từng cá thể 

cần được quan tâm để tránh việc thả không đúng chỗ sẽ làm ảnh hưởng đến sức 

sống của cá thể tái thả, gây ô nhiễm nguồn gen tự nhiên do đưa vào các yếu tố di 

truyền ngoại lai và làm xáo trộn hệ sinh thái tự nhiên tại khu vực tái thả. Đặc biệt 

đối với những nhóm động vật có phân loại phức tạp, việc sử dụng các chỉ thị di 

truyền trong phân loại học giúp xác định các đặc điểm di truyền khác biệt của các 

vùng địa lý khác nhau của một loài và nhận biết vùng phân bố chính xác của các cá 

thể không rõ nguồn gốc hiện đang được nhân nuôi sinh sản trong các cơ sở bảo tồn 

và hỗ trợ việc tái thả đúng chỗ khi điều kiện cho phép [88, 93, 119].  

Định danh và phát hiện các loài trong khu vực nghiên cứu:  

- Là cơ sở xác định các loài khó phát hiện: với nhiều loài khó quan sát, số lượng cá 

thể còn quá ít, khó thu mẫu theo phương pháp truyền thống thì việc thu mẫu gián 
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tiếp thông qua mẫu ADN có trong môi trường (environmental DNA), bộ phận cơ 

thể tách rời khó nhận biết bằng phương pháp truyền thống như phân, vảy, lông, 

sừng, xương đóng vai trò quan trọng trong việc điều tra phát hiện các loài này [92, 

129, 174]. 

- Hỗ trợ trong việc thực thi pháp luật trong quản lý buôn bán động vật trái phép: 

buôn bán động vật hoang dã được coi là một trong những mối đe dọa lớn nhất đối 

với đa dạng sinh học ở Đông Nam Á. Nhiều loài động vật có xương sống như tê tê, 

voi và rùa đã bị săn bắt cạn kiệt do nhu cầu cao chủ yếu từ thị trường Trung Quốc 

và các nước trong khu vực. Việt Nam được coi là điểm trung chuyển quan trọng 

trên con đường buôn bán và tiêu thụ động vật hoang dã bao gồm xuất khẩu, tiêu 

dùng và buôn bán [1, 93, 119].  

Đa số các nghiên cứu về động vật hoang dã tại Việt Nam hiện nay chủ yếu sử 

dụng các chỉ thị mã vạch di truyền như đoạn gen ty thể và một số đoạn gen nhân nhằm 

giải quyết các vấn đề mà các phân tích về hình thái chưa cung cấp được số liệu về sự 

khác biệt và đa dạng trong loài, nhóm loài [16, 118, 138]. 

* Một số ứng dụng chỉ thị sinh học phân tử ở nhóm lưỡng cư  

Phương pháp mã vạch di truyền đã được sử dụng để phát hiện nhiều loài ẩn 

sinh trong nhóm lưỡng cư tại vùng Đông Nam Á. Stuart và cộng sự năm 2006 đã 

nghiên cứu 2 nhóm loài ếch đá Odorrana livida và Rana chalconota sử dụng gen ty 

thể. Kết quả sử dụng phương pháp sinh học phân tử cho thấy những nhóm loài này 

trước đây từng được coi là một loài phân bố rộng thực chất là gồm nhiều nhánh tiến 

hóa riêng biệt có sự khác biệt lớn về di truyền (sai khác từ 10 đến 16%). Đặc biệt 

đây là những quần thể có phân bố cùng một địa điểm và rất khó phân biệt về mặt 

hình thái. Như vậy, sinh học phân tử đóng một vai trò quan trọng trong việc phát 

hiện các loài ẩn sinh tại những khu vực còn ít được nghiên cứu đặc biệt là những 

vùng có nhiều loài cùng phân bố.  

Một ví dụ điển hình khác là nhóm cá cóc, giống Tylototriton, phân bố ở phía 

Nam Trung Quốc, Lào, Myanmar và miền Bắc của Việt Nam. Đây là nhóm có số 

lượng loài tăng lên đáng kể trong thời gian gần đây bắt nguồn từ những nghiên cứu 
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dựa trên ứng dụng của sinh học phân tử vì hình thái của chúng khá bảo thủ và ít 

thay đổi nên việc nhận dạng chỉ dựa vào đặc điểm hình thái gây ra nhiều khó khăn. 

Chỉ từ năm 2010 đến nay đã có 16 loài mới được mô tả trong tổng số 24 loài đã 

được công nhận. Loài đầu tiên được mô tả trong giống này là từ năm 1871 [47, 76, 

139]. Trong số này có tới 13 loài được đưa và trong Danh lục Đỏ IUCN và Sách Đỏ 

Việt Nam cũng có một số loài như T. asperrimus, T. vietnamensis và T. anguliceps. 

Ngoài ra, khi sử dụng sinh học phân tử để phân tích nhóm ếch nhẽo, giống 

Limnonectes, các nghiên cứu gần đây cũng góp phần làm rõ về mặt phân loại học. 

Kết quả là có tới 18 loài được mô tả mới từ năm 2010 cho đến nay, trong đó có 3 

loài từ Việt Nam  [109, 138, 198].  

* Một số ứng dụng chỉ thị sinh học phân tử ở nhóm bò sát  

Giống Thằn lằn ngón - Cyrtodactylus, là một minh chứng về sự tăng đột biến 

số lượng loài trong nhóm bò sát kể từ khi các phương pháp sinh học phân tử được 

áp dụng vào nghiên cứu phân loại học của nhóm này. Giống Cyrtodactylus Gray, 

1827 là nhóm có mức độ đa dạng cao nhất trong họ Tắc kè (Gekkonidae) với hơn 

300 loài đã được mô tả [176]. Nhóm này có phân bố rộng từ Đông Nam Á, Đông 

Dương, Phi – líp - pin, quần đảo Indo – Ô-xtrây-li-a cho tới đảo Solomon [13, 123, 

124]. Trong mười năm trở lại đây, có tới 140 loài mới được phát hiện trên thế giới 

và khu vực Đông Dương được coi là một trong những trung tâm có nhiều loài mới 

được phát hiện nhất [176].  

Hay gần đây, việc áp dụng chỉ thị sinh học trong nghiên cứu phân loại học 

cũng đã mở ra hướng đi cho bảo tồn loài Rùa hoàn kiếm khi xác định Rùa hồ gươm 

là loài Giải sin-hoe - Rafetus swinhoei vào năm 2014 [91]. Thông qua việc phân tích 

mẫu nước hồ, Chương trình bảo tồn rùa châu Á ngày 11 tháng 4 năm 2008 đã ghi 

nhận sự có mặt của cá thể loài rùa quý hiếm này tại hồ Xuân Khanh nâng số cá thể 

ghi nhận của loài lên 3 cá thể hiện còn tồn tại trên thế giới, 1 cá thể tại Trung Quốc 

và 2 cá thể tại Việt Nam.  

* Một số ứng dụng chỉ thị sinh học phân tử ở nhóm thú nhỏ 

 Một số nghiên cứu điển hình ứng dụng chỉ thị sinh học phân tử ở họ Chuột 

chũi (Talpidae) như: Bannikova và cộng sự (2011) đánh giá quan hệ di truyền của 
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một số loài Chuột chù răng trắng giống Crocidura (họ Soricidae) ở 14 địa điểm 

phân bố tại Việt Nam dựa trên so sánh trình tự của hai đoạn gen ty thể cyt b và COI 

[12]. Tiếp theo Zemlemerova và cộng sự (2013) đã cung cấp những dữ liệu mới về 

sinh học phân tử của nhóm chuột chũi khu vực Đông Á, trong đó có một số mẫu vật 

thu thập ở Việt Nam [194]. Shinohara và cộng sự (2014, 2015) và He và cộng sự 

(2014) cũng đã so sánh quan hệ di truyền của các loài chuột chũi thuộc hai giống 

Euroscaptor và Mogera thu thập tại một số địa điểm ở Việt Nam dựa trên so sánh 

trình tự của các gen cyt b, 12S rRNA và Rag1 [57, 155, 156]. Zemlemerova và cộng 

sự (2016) đã phân tích gen nhân và gen ty thể và công bố hai loài chuột chũi mới 

cho khoa học (Chuột chũi o-lốp - Euroscaptor orlovi và Chuột chũi cư-nét-sốp - E. 

kuznetsovi) và một phân loài mới (Chuột chũi ngọc linh - E. parvidens 

ngoclinhensis) dựa trên bộ sưu tập mẫu vật thu thập ở Việt Nam hiện đang lưu giữ 

tại Bảo tàng Động vật, Viện Động vật Saint-Peterburg, Viện Hàn lâm Khoa học 

Nga [195].  

 Một số nghiên cứu khác ứng dụng chỉ thị sinh học phân tử ở họ Đồi 

(Tupaiidae) như: nghiên cứu về hệ gen của loài Tupaia belangeri được thực hiện lần 

đầu trong và công bố bởi Schmitz và cộng sự (2000) [152]. Các nghiên cứu phân tử 

khác đã sử dụng chỉ thị gen ty thể và gen nhân để đánh giá mối quan hệ phát sinh 

loài và thời gian phân tách giữa các loài trong giống Tupaia [143, 144] . Trong các 

nghiên cứu, T. belangeri được chứng minh là nhóm chị em với T. glis. Hai loài này 

sống ở lục địa Đông Nam Á và có quan hệ họ hàng gần với nhóm có phân bố hẹp là 

T. chrysogaster - T. longipes [144]. 

* Một số ứng dụng chỉ thị sinh học phân tử ở mộ số loài thú lớn   

 Trong vùng Đông Nam Á, nhóm mang thuộc giống Muntiacus là nhóm có 

nhiều loài được phát hiện mới dựa trên dẫn liệu về sinh học phân tử. Đáng chú ý là 

các loài Mang trường sơn (Muntiacus truongsonensis) có phân bố trong vùng 

Trường Sơn giữa Lào và Việt Nam và Mang putao (M. putaoensis) phân bố ở phía 

Bắc Myanmar và Ấn Độ [10, 50, 69]. Gần đây hơn, Le và cộng sự (2014) đã sử 

dụng phương pháp sinh học phân tử để ghi nhận loài Mang rô-se-ven (M. 
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rooseveltorum) lần đầu tiên tại Việt Nam. Ngoài ra, nghiên cứu này cũng chỉ ra rằng 

Mang rô-se-ven là một nhánh tiến hóa riêng biệt và có quan hệ gần gũi với các loài 

mang mang khác trong dãy Trường Sơn như Mang lớn, Mang trường sơn và Mang 

putao ở Myanmar và Ấn Độ. Martins và cộng sự (2017) sử dụng hệ gen ty thể để 

nghiên cứu nhóm loài Mang vó vàng (M. vaginalis) [108]. Kết quả nghiên cứu này 

cho thấy có ít nhất 3 nhánh tiến hóa riêng biệt phân bố ở lục địa châu Á, vùng 

Sunda (các đảo thuộc Idonesia và Malaysia), và vùng phía Nam Ấn Độ và Sri 

Lanka phân tách cách đây từ 1.1-1.5 triệu năm. Các nhánh tiến hóa này có thể là các 

loài hoặc phân loài mới tách ra từ loài Mang vó vàng. Đây là những phát hiện có ý 

nghĩa quan trọng kể cả về phân loại học và bảo tồn vì mặc dù mang là nhóm thú lớn 

nhưng những thông tin về chúng vẫn còn rất ít. Nhóm này cũng có nhiều loài được 

đưa vào trong Danh lục Đỏ IUCN. 

Ngoài ra, các nghiên cứu tìm kiếm phân bố của loài cũng được thực hiện với 

một số loài quý hiếm như Sao la (Pseudoryx nghetinhensis) [20], Thỏ vằn trường 

sơn (Nesolagus timminsi) [191] thông qua việc lấy mẫu vắt và phân tích ADN môi 

trường. Tuy nhiên các nghiên cứu chỉ ghi nhận được sự có mặt của thỏ vằn trường 

sơn (Nesolagus timminsi) còn ghi nhận Sao la – loài thú lớn cực kỳ nguy cấp vẫn 

còn rất nhiều khó khăn. 

1.2.2. Các nghiên cứu ứng dụng xác định con lai, hiện trạng quần thể, bệnh 

động vật hoang dã 

* Một số ứng dụng chỉ thị sinh học phân tử trong xác định con lai 

  Sự lai tạo giữa các loài khác nhau hiếm khi xảy ra trong tự nhiên nhưng diễn 

ra phổ biến hơn trong thời gian gần đây bởi việc di chuyển các loài từ khu vực phân 

bố tự nhiên của chúng sang các khu vực khác phục vụ nhu cầu của con người [40, 

161]. Kết quả của quá trình này phụ thuộc vào hướng chọn lọc của tự nhiên. Có 

nhiều khả năng xảy ra do kết quả của quá trình lai tạo: hai loài hợp nhất thành một 

loài và hai loài bố mẹ hoàn toàn biến mất; hàng rào sinh sản sẽ được tạo ra giữa hai 

loài bố mẹ; vật liệu di truyền sẽ được chuyển vào hai loài và được giữ lại bởi quá 

trình chọn lọc thích nghi; một loài lai mới được hình thành; khu vực lai sẽ được tạo 



 27 

ra mà không làm ảnh hưởng đến sự tồn tại của loài bố mẹ [170]. Nghiên cứu về con 

lai về động vật hoang dã ít được thực hiện tại Việt Nam mặc dù hiện tượng lai khác 

loài khá phổ biến. 

Về chính sách quản lý, theo Nghị định 06/2019/NĐ-CP của Chính phủ thì 

loài lai là kết quả giao phối hay cấy ghép hai loài hoặc hai phân loài động vật hoặc 

thực vật với nhau. Trong trường hợp loài lai là kết quả giao phối hay cấy ghép giữa 

hai loài được quy định trong các Nhóm hoặc Phụ lục khác nhau, loài lai đó được 

quản lý theo loài thuộc Nhóm hoặc Phụ lục mức độ bảo vệ cao hơn [2]. Tuy nhiên 

việc xác định con lai tại Việt Nam mới được thực hiện khá hạn chế. Các cá thể lai 

do các hoạt động của con người tạo ra cần được loại ra khỏi các chương trình nhân 

nuôi bảo tồn. 

Ví dụ điển hình ở loài Cá sấu xiêm bị lai tạo nhiều với hai loài Cá sấu nước 

mặn (Crocodylus porosus) và Cá sấu cuba (Crocodylus rhombifer) trong các cơ sở 

nuôi nhốt, vườn thú Hà Nội, vườn thú Lào và vườn thú Sài Gòn [39, 122]. Hiện nay 

loài này có tên trong phụ lục I của công ước CITES (2023) (bị cấm buôn bán dưới 

mọi hình thức) và thuộc nhóm IB trong Nghị định 84/2021/NĐ-CP. Nghiên cứu của 

Nguyễn và cộng sự (2018) thông qua sử dụng chỉ thị microsatellite đã xác nhận chỉ 

80% các cá thể cá sấu nuôi nhốt tại các vườn thú tại Việt Nam và Lào là các cá thể 

thuần chủng và là nguồn con giống phù hợp cho các chương trình tái thả trong 

tương lai. Các cá thể lai cần được loại bỏ khỏi các chương trình bảo tồn, nhân nuôi 

tái thả. Nghiên cứu cũng xác nhận một cá thể ngoài tự nhiên tại khu vực 

Khammoune tại Lào cũng là cá thể thuần chủng bởi trước đó có nhiều nghi ngờ cá 

thể này không có nguồn gốc hoang dã mà bị thoát ra từ các trang trại gần đó. Mẫu 

phân của cá thể cá sấu hoang dã này đã được sử dụng để phân tích microsatellite. 

Việc phát hiện cá thể hoang dã thuần chủng có thể sẽ là cơ sở để phát hiện ra các 

quần thể mới trong tự nhiên. 

Một ví dụ khác là các loài chà vá thuộc giống Pygathrix. Đây là nhóm loài 

đặc hữu của Đông Dương có phân bố ở phía Đông sông Mê Kông. Trước đây, chỉ 

có hai loài riêng biệt được công nhận: Chà vá chân nâu - P. nemaeus (Linnaeus, 
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1771), ở Bắc Trung Bộ Việt Nam, Trung Lào và Đông Bắc Campuchia [141] và 

Chà vá chân đen, P. nigripes (Milne-Edwards, 1871), có phân bố ở Nam Trung Bộ 

Việt Nam và Đông Bắc Campuchia. Chà vá chân xám - P. nemaeus cinereus lần 

đầu tiên được mô tả là một phân loài của Voọc chà vá chân nâu, nhưng nghiên cứu 

di truyền học gần đây cho thấy có sự khác biệt ở cấp độ loài [146]. Việc nâng P. 

cinerea lên cấp độ loài cũng được hỗ trợ bởi các nghiên cứu các phân tích khác 

[49]. Brandon-Jones và cộng sự (2004) đã phân loại P. cinerea là một phân loài của 

P. nemaeus, dựa vào những dẫn chứng chưa đầy đủ về các khu vực lai tạo và vùng 

phân bố. P. cinerea dường như được bao quanh bởi các quần thể P. nemaeus và có 

bằng chứng cho thấy P. cinerea lai với P. nemaeus khi cả hai có khu vực phân bố 

chung ở tỉnh Quảng Nam [96]. Tuy nhiên, không có dữ liệu cụ thể nào để kết luận 

về hiện tượng lai tạo trong ba loài thuộc giống Pygathrix. Có ý kiến cho rằng P. 

cinerea có nguồn gốc là loài lai giữa P. nemaeus và P. nigripes [49]. Tuy nhiên, các 

nghiên cứu di truyền gần đây kết hợp dữ liệu ty thể, nhiễm sắc thể Y và nhiễm sắc 

thể thường cho thấy rằng cả ba loài trong giống Pygathrix đều có sự khác biệt và P. 

cinerea có quan hệ họ hàng gần với P. nemaeus hơn là P. nigripes [146]. Mặc dù 

các dẫn liệu về sinh học phân tử hiện nay chưa thể đưa ra kết luận rõ ràng về vấn đề 

Chà vá chân xám có phải là loài lai hay không, nhưng nếu loài này là loài lai thì đây 

là loài lai trong tự nhiên mà không phải do tác động con người. Do đó, trong việc 

quản lý, loài này nên được coi như những loài tự nhiên khác. 

* Phát hiện bệnh ở động vật hoang dã bằng chỉ thị sinh học phân tử 

Mặc dù nhiều bệnh có thể gây chết hàng loạt đối với nhiều quần thể động vật 

hoang dã, nghiên cứu tác động của bệnh đến thể trạng của động vật hoang dã vẫn ít 

nhận được sự quan tâm tại Việt Nam. Trong khi đó các bệnh có khả năng lây nhiễm 

từ dơi và chuột sang người được quan tâm nhiều hơn. Nghiên cứu của Berto và 

cộng sự (2017) đã xác nhận sự có mặt của paramyxovirus và coronavirus trên các 

mẫu phân dơi và chuột tại Việt Nam. Các chủng virus này cũng có quan hệ gần gũi 

với các chủng trên thế giới và cũng có những chủng mới trong quần thể Việt Nam. 

Năm 2020, nghiên cứu của Nguyễn Quỳnh Hương và cộng sự cũng phát hiện 6 loại 
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coronavirus đã biết ở dơi và các loài gặm nhấm tại các khu vực chợ cho thấy tiềm 

năng lây lan từ động vật sang người [17, 67]. Gần đây một số nghiên cứu trên lưỡng 

cư đã chỉ ra rằng trong hai loài nấm ký sinh Batrachochytrium dendrobatidis (Bd) 

và B. salamandrivorans (Bsal) - mối đe dọa lớn đối với đa dạng lưỡng cư, thì B. 

salamandrivorans (Bsal) xuất hiện nhiều hơn tại Việt Nam và cũng là nguồn lây 

sang châu Âu thông qua con đường buôn bán sinh vật cảnh [90, 128].  

Các nghiên cứu về hai mầm gây bệnh nguy hiểm ở Rùa đầu to (Platysternon 

megacephalum) là Mycoplasma và Herpesvirus được thực hiện trên các mẫu vật thu 

trong buôn bán bằng phương pháp sàng lọc sử dụng kỹ thuật sinh học phân tử. Kết 

quả của nghiên cứu này cho thấy nhiều mẫu dương tính với hai loại mầm bệnh trên, 

tuy nhiên Herpesvirus dường như không gây bệnh cụ thể trên đối tượng nghiên cứu 

[64]. Ứng dụng của nghiên cứu này là xác định các cá thể khỏe mạnh để tái thả vào 

tự nhiên bởi chương trình Bảo tồn Rùa châu Á (ATP) [64]. 

* Một số ứng dụng chỉ thị sinh học phân tử trong đánh giá hiện trạng quần thể 

động vật hoang dã 

Các nghiên cứu về cấu trúc di truyền quần thể, tỷ lệ giới tính vẫn còn hạn chế 

ở Việt Nam mặc dù các nghiên cứu này cung cấp thông tin quan trọng về hiện trạng 

nội tại của quần thể [5]. Các nghiên cứu về quần thể, giới tính sử dụng đa dạng các 

loại chỉ thị như microsatellite, SNP, mã vạch di truyền [192]. Việc các nghiên cứu 

này bị hạn chế nhiều chủ yếu là do tình trạng suy giảm của các quần thể tự nhiên và 

khó khăn trong việc thu mẫu và chi phí cao [46]. 
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Nhận xét 

 Các phương pháp SHPT đã giúp giải quyết nhiều vấn đề khó khăn trong 

việc nghiên cứu với đối tượng động vật như khó khăn trong việc lấy mẫu, bảo quản 

mẫu đồng thời giải quyết các vấn đề liên quan đến bảo tồn: 

 +Trong phân loại học, phương pháp sinh học phân tử giúp đưa ra các thông 

tin về khác biệt di truyền có tính chính xác và hiệu quả cao ở cấp độ loài hoặc dưới 

loài. Các thông tin này dựa trên việc so sánh trình tự các đoạn gen ty thể hoặc gen 

nhân có sự tốc độ biến đổi phù hợp với mục đích định danh như giám định hỗ trợ 

pháp luật, xác định quan hệ di truyền, sàng lọc, đánh giá tình trạng sức khỏe…  

 + Nghiên cứu di truyền quần thể giúp đánh giá chính xác hiện trạng đa dạng 

di truyền trong quần thể, đánh giá giao phối cận huyết, thắt cổ chai từ đó  xây dựng 

kế hoạch bảo tồn hiệu quả đến cấp độ quần thể. 

 + Các cơ sở dữ liệu sinh học phân tử đang ngày càng phát triển và lượng 

thông tin lưu trữ rất lớn từ nghiên cứu hệ gen là nguồn thông tin hữu ích cho các 

nghiên cứu trong tương lai ứng dụng trong bảo tồn.  
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1.3. Tổng quan về đối tượng nghiên cứu 

 1.3.1. Các nghiên cứu Khu hệ thú nhỏ tại vùng núi đá vôi Đông Bắc 

Vùng đá vôi phía Đông Bắc Việt Nam có các mỏm đá vôi lớn được bao 

quanh bởi các đồi và núi thấp [157, 158]. Các đỉnh núi đá vôi tạo thành một cao 

nguyên rộng lớn nhưng bị chia cắt nhiều [157]. Khu vực này có đa dạng các loại 

sinh cảnh như hang đá, rừng tre nứa, suối, vũng nước, thác cao và sự thay đổi sinh 

cảnh rừng theo đai độ cao (Hình 1.1). 

A 

 

B 

 

 C 

Hình 1.1. Một số dạng sinh cảnh tại khu bảo tồn thiên nhiên Chạm Chu, 

Tuyên Quang; (Ảnh: Nguyễn Thị Thắm) A: Sinh cảnh hang động B: Suối nước 

chảy mạnh C: Rừng tre nứa 
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 Khu vực Đông Bắc cũng là nơi cư trú của nhiều loài thú đặc hữu, [23] điển 

hình như: Voọc mũi hếch Rhinopithecus avunculus [116], Chuột núi đào văn tiến 

Tonkinomys daovantieni [104, 115] và Vượn cao vít Nomascus nasutus [106] (Hình 

1.2). Thêm vào đó, khu vực này còn nằm trong khu đa dạng thú thuộc tiểu vùng 

sông Mê Kông nên đây là một khu vực quan trọng trong nghiên cứu đa dạng các 

loài thú ở khu vực châu Á. 

 

Hình 1.2. Một số loài thú nhỏ trong khu vực nghiên cứu 

Tên loài theo thứ tự từ trái sang phải  

Hàng trên: Crocidura tanakae, Rattus nitidus, Lyroderma lyra, Hipposideros 

armiger,  

Hàng dưới: Chimarrogale himalayca, Niviventer fulvescens 

Các nghiên cứu trước đây về khu hệ thú nhỏ ở vùng núi đá vôi Đông Bắc 

như nghiên cứu của Nguyễn Trường Sơn và cộng sự (2011), Đặng Huy Huỳnh và 

cộng sự (2008) chủ yếu tập trung vào việc lập danh mục thành phần loài và đánh giá 

tình trạng bảo tồn, hiện trạng quần thể thông qua phỏng vấn, quan sát và phân biệt 

sơ bộ hình thái [4, 6]. Do đó, tình trạng phân loại và tình trạng bảo tồn của nhiều 

loài thú nhỏ trong khu vực này cần được nghiên cứu chi tiết hơn. Một số loài thú 

nhỏ trong khu vực nghiên cứu được ghi nhận như  Dơi mũi lá đông bắc (Aselliscus 

dongbacanus) [171], Dơi mũi ống nhỏ (Murina eleryi) [43] tại Bắc Cạn, Chuột chù 
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cao văn sung Chodsigoa caovansunga [102] tại Tây Côn Lĩnh (Hà Giang) là một số 

loài thú nhỏ mới được công bố gần đây. Trong đó nghiên cứu về Dơi mũi lá đông 

bắc và Dơi mũi ống nhỏ đã kết hợp so sánh đoạn gen COI với dữ liệu hình thái để 

mô tả loài mới. 

Hiện nay, thú nhỏ thường ít nhận được sự quan tâm bảo tồn ở Việt Nam mặc 

dù chúng đóng một vai trò quan trọng trong việc duy trì các dịch vụ hệ sinh thái 

quan trọng. Các loài này đặc biệt bị đe dọa vì thiếu dữ liệu về tình trạng bảo tồn và 

tính dễ bị tổn thương của chúng trước các tác động của con người. Do đó, việc tiến 

hành các nghiên cứu chuyên sâu để hiểu rõ hơn về mức độ đa dạng, phân bố và các 

đặc điểm hình thái và di truyền của các đơn vị phân loại tại khu vực này là thực sự 

cần thiết.  

Việc kết hợp phân tích hình thái ngoài và hộp sọ với sinh học phân tử đang 

ngày càng trở nên phổ biến trong nghiên cứu phân loại học của các loài thú nhỏ và 

đã được thực hiện trong công trình công bố một số loài mới cho khoa học như 

Chuột đá đào văn tiến và Dơi lá đông bắc [171]. Tuy nhiên, nghiên cứu đánh giá 

khu hệ thú nhỏ áp dụng việc kết hợp các số liệu về hình thái và sinh học phân tử 

cũng chỉ mới được thực hiện với Khu bảo tồn thiên nhiên Hữu Liên, Lạng Sơn từ 

năm 2007 [104]. Nghiên cứu này sẽ mở rộng khu vực nghiên cứu và giúp giải quyết 

các câu hỏi về phân loại học chưa có lời giải và giúp bảo vệ tốt hơn các loài thú 

nhỏ. Trong nghiên cứu này, các nhóm thú nhỏ được đề cập đến bao gồm bộ Nhiều 

răng, bộ Ăn sâu bọ, bộ Dơi, và bộ Gặm nhấm. 

1.3.2 Quần thể Thằn lằn cá sấu (Shinisaurus crocodilurus) 

 Thằn lằn cá sấu (Shinisaurus crocodilurus) lần đầu được phát hiện tại Trung 

Quốc vào năm 1930 và ghi nhận phân bố trong các vùng rừng có thời tiết ôn hòa ở 

vùng Hồ Nam, Quảng Tây, Quý Châu (Trung Quốc). Loài này lần đầu được ghi 

nhận ở Việt Nam bởi Lê và Ziegler vào năm 2003 [94]. Năm 2016, loài được ghi 

nhận khu vực phân bố mới tại vùng núi thuộc huyện Hải Hà tại tỉnh Quảng Ninh 

[183] (Hình 1.3) . 
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 Hình 1.3. Khu vực phân bố của Thằn lằn cá sấu (Shinisaurus crocodilurus) 

tại Việt Nam và Trung Quốc (Theo Huang và cộng sự (2014) có chỉnh sửa) [66]. 

Các điểm màu đỏ là các địa điểm có phân bố của loài. (TYT: Tây Yên Tử; DK: 

Đồng Sơn Kỳ Thượng; HH: Hải Hà) 

 Thằn lằn cá sấu là một loài động vật quý hiếm có khả năng tuyệt chủng cao 

vì phải chịu nhiều mối đe dọa nghiêm trọng do con người gây ra như mất và phân 

mảnh môi trường sống do khai thác than đá, xây đập thủy điện, đánh cá bằng điện 

và săn bắt trái phép để buôn bán làm cảnh (Hình 1.4) [179, 180]. Các đánh giá của 

Huang và cộng sự và van Schigen và cộng sự ước tính ở Trung Quốc còn khoảng 

950 cá thể và ở Việt Nam có khoảng 150 cá thể trưởng thành [65, 180, 181, 184]. 

Tuy nhiên, năm 2021, nghiên cứu của Ngô Thị Hạnh và cộng sự ước tính quần thể 

tại Việt Nam chỉ còn khoảng dưới 100 cá thể ở Việt Nam sau những chuyến khảo 

sát ở miền Bắc. Với những mối đe dọa về phân mảnh vùng phân bố và suy giảm 

mạnh môi trường sống Liên minh Bảo tồn Thiên nhiên Quốc tế (IUCN) đã xếp loài 

này vào tình trạng nguy cấp (EN), và Công ước về buôn bán quốc tế các loài động 

thực vật hoang dã (CITES) xếp loài này vào Phụ lục I [66, 180, 182].  



 35 

 

Hình 1.4. Thằn lằn cá sấu bị buôn bán (Ảnh: van Schigen) 

 Đánh giá ban đầu về sự biến đổi di truyền và hình thái của các quần thể bị cô 

lập về mặt địa lý dựa trên một bộ dữ liệu hạn chế chưa chỉ ra sự khác biệt chính xác 

giữa các quần thể [197]. Tuy nhiên, nghiên cứu gần đây của van Schigen và cộng sự 

(2016) dựa trên dữ liệu phân tử, hình thái và sinh thái toàn diện hơn cùng với mô 

hình sinh thái học cho thấy các quần thể từ Việt Nam và Trung Quốc đại diện cho ít 

nhất hai đơn vị bảo tồn và phân loại riêng biệt, dẫn đến việc mô tả quần thể tại Việt 

Nam là một loài phụ riêng biệt, Shinisaurus crocodilurus vietnamensis [183].  

 Mặc dù các nghiên cứu hình thái và sinh thái học cho thấy có sự khác biệt 

giữa Thằn lằn cá sấu Trung Quốc và Việt Nam [183, 197, 199], các phân tích sinh 

học phân tử với dữ liệu hạn chế chưa thể giải quyết rõ ràng các mối quan hệ phát 

sinh loài của các quần thể. Trong đó, các nghiên cứu trước đây sử dụng chỉ thị sinh 

học phân tử có nguồn gốc từ ty thể đều chỉ ra rằng các mẫu từ Việt Nam tách thành 

một nhánh riêng biệt và các mẫu từ  Trung Quốc được chia thành hai nhánh độc lập 
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với một nhánh tiến hóa chỉ nhận được chỉ số xác suất nhánh thấp trong cả phân tích 

Bayesian và hợp lý tối đa (Maximum Likelihood) [66]. Tuy nhiên, phân tích dữ liệu 

microsatellite của Huang và cộng sự (2014) và nghiên cứu gần đây sử dụng dữ liệu 

hệ gen của Xie và cộng sự cho thấy các quần thể ở Trung Quốc được chia thành 

tổng cộng ba, thay vì hai nhóm di truyền riêng biệt [66, 192].  

Để xây dựng được kế hoạch bảo tồn cho loài bò sát nguy cấp này, cần phải 

có các thông tin cụ thể về đa dạng di truyền, mức độ khác biệt giữa các quần thể 

Việt Nam và Trung Quốc nằm trong vùng phân bố. Trong nghiên cứu này, các phân 

tích và đánh giá mức độ đa dạng di truyền của các quần thể tại Việt Nam và Trung 

Quốc được thực hiện dựa trên dữ liệu đoạn gen ty thể bao gồm gen cytochrome b, 

một phần ND6 và tRNA-Glu và 8 locus microsatellite. Dữ liệu thu được được so 

sánh với các dữ liệu từ các nghiên cứu của Huang và cộng sự (2014). Nguồn gốc và 

vị trí phân loại của các cá thể trong nuôi nhốt và buôn bán cũng được xác định 

thông qua phân tích di truyền dựa trên các gen ty thể. Kết quả của nghiên cứu này 

sẽ đóng góp các thông tin hữu ích cho việc bảo tồn các quần thể trong tự nhiên, 

thông tin về nguồn tái thả trong tương lai, giúp tránh lai chéo giữa các cá thể không 

cùng nguồn gốc trong điều kiện nuôi nhốt và giúp xây dựng phương pháp ứng dụng 

chỉ thị sinh học phân tử cho các nghiên cứu về các quần thể loài bò sát quý hiếm 

trong tự nhiên, trong điều kiện Việt Nam. 

1.3.3 Quần thể Voi châu á tại vườn quốc gia Yok Đôn 

Voi châu á trước đây sống từ Tây Á dọc theo bờ biển Iran vào tiểu lục địa 

Ấn Độ, về phía Đông của Đông Nam Á bao gồm Sumatra, Java và Borneo, và 

đến khu vực sông Dương Tử Trung Quốc [95, 163, 164]. Chúng được xếp vào 

mức Nguy cấp (EN) trong Danh lục Đỏ IUCN [189] và mức Cực kỳ nguy cấp 

theo Sách Đỏ Việt Nam và được đưa vào Phụ lục I của công ước CITES do các 

hoạt động buôn bán ngà voi đã và đang diễn ra rất sôi động trên phạm vi toàn 

cầu. Công ước CITES xây dựng chương trình MIKE (Monitoring the Illegal 

Killing of Elephants) gồm 28 điểm ở 13 quốc gia với mục đích giám sát lâu dài 

các quần thể Voi châu á tại cuộc họp lần thứ 41 của Ủy ban thường trực CITES 
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tháng 2 năm 1999. Tại Việt Nam, loài đã từng phân bố khá rộng từ Lai Châu dọc 

theo dãy Trường Sơn tới Bình Phước, Tây Ninh và một số tỉnh duyên hải Nam 

Trung Bộ như Bình Thuận, Ninh Thuận, Bà Rịa – Vũng Tàu [105]. Vào khoảng 

năm 1980, ước tính số voi hoang dã của Việt Nam còn khoảng 1.500 – 2000 cá 

thể [105, 110]. Tính đến năm 2006 Việt Nam chỉ còn khoảng 76-94 cá thể ngoài 

tự nhiên và khoảng 165 cá thể voi nhà theo ước tính của Sukumar năm 2006 

[164]. Hiện nay, theo số liệu từ năm 2019, số cá thể voi hoang dã tại Việt Nam là 

khoảng dưới 100, phân bố của yếu ở ba tỉnh Nghệ  An, Quảng Nam và Đắk Lắk 

với tình trạng phân mảnh rõ rệt thành các nhóm nhỏ từ 1-80 cá thể và một số 

nhóm có liên kết với các quần thể tại Lào và Campuchia [110].  

Những thách thức đối với việc bảo tồn voi ở hầu hết các quốc gia là mất, suy 

giảm và phân mảnh môi trường sống, xung đột với người, săn trộm và buôn bán trái 

phép [59, 95, 110, 163, 164]. Cùng với những hạn chế trong  việc giám sát các quần 

thể voi trong tự nhiên và các biện pháp, chính sách bảo tồn còn chưa hợp lý, các nỗ 

lực trong việc bảo tồn Voi châu á mặc dù khá nhiều nhưng chưa giúp chúng ta có 

các thông tin đầy đủ về các quần thể của loài và có biện pháp bảo tồn một cách phù 

hợp [60, 164].  

 Voi châu á là loài có phạm vi hoạt động lớn bởi chúng thường dành 12-18 

tiếng mỗi ngày cho việc tìm kiếm thức ăn là các loài thực vật và phụ thuộc theo mùa 

[61, 162, 164]. Các nghiên cứu về loài bằng cả phương pháp hiện đại và cổ điển vẫn 

được thực hiện. Bằng việc sử dụng bẫy ảnh, nhóm Petit và cộng sự (2021) đã xác 

định số lượng cá thể và đề xuất khu vực bảo tồn phù hợp cho quần thể Voi châu á 

tại khu bảo tồn Phu Khieo (Thái Lan) [133]. Phương pháp bẫy ảnh để nhận diện cá 

thể cũng được áp dụng để nghiên cứu ước tính mật độ quần thể tại vùng Đông Nam 

Trung Quốc thông qua sử dụng mô hình không gian bắt thả bắt lại (SECR) [165]. 

Tuy nhiên các phương này về cơ bản giúp định dạng các cá thể khác nhau nhưng 

vẫn có hạn chế là không cung cấp thông tin về đang dạng di truyền, mức độ giao 

phối cận huyết của quần thể được nghiên cứu. 
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 Vườn quốc gia Yok Đôn là nơi có số lượng đàn voi lớn nhất trên cả nước 

và chủ yếu di chuyển qua vùng bên giới giữa Việt Nam và Campuchia. Mặc dù 

Gray và cộng sự (2014) đã nghiên cứu về di truyền quần thể đối với đàn voi ở 

Campuchia, tuy nhiên nghiên cứu về voi tại Yok Đôn hiện vẫn chưa được thực 

hiện [46]. Việc tuần tra, khảo sát quần thể voi vẫn liên tục được thực hiện bởi 

Trung tâm Bảo tồn voi Đắk Lắk và kiểm lâm VQG Yok Đôn. Nghiên cứu về voi 

tại Campuchia từ năm 2014 của nhóm Gray và cộng sự ghi nhận có sự di chuyển 

của đàn voi từ Cam-pu-chia sang Việt Nam vào mùa khô. 

 Các đối trượng nghiên cứu được lựa chọn trong nghiên cứu này bao gồm khu 

hệ thú nhỏ vùng núi đá vôi Đông Bắc, Thằn lằn cá sấu và Voi châu á.  

 * Khu hệ thú nhỏ tại khu vực núi đá vôi Đông Bắc  

 Khu hệ thú nhỏ đặc trưng của vùng núi đá vôi Đông Bắc với nhiều loài đặc 

hữu phân bố hẹp nhưng ít nhận được quan tâm về bảo tồn. Thêm vào đó, nhiều 

loài chưa được xác định được vị trí phân loại rõ ràng sẽ gây khó khăn cho các nỗ 

lực bảo tồn như nhóm Đồi (Tupaia), Chuột chũi (Euroscaptor) và một số loài gặm 

nhấm khác. 

 * Quần thể Thằn lằn cá sấu tại Việt Nam 

 - Là loài duy nhất trong một họ đơn giống do đó có đặc trưng hoàn toàn 

riêng biệt về tiến hóa và đang được phân loại ở mức nguy cấp (EN) theo IUCN. 

Đặc biệt, quần thể tại Việt Nam tại ba khu vực phân bố của loài bao gồm khu vực 

núi Tây Yên Tử, KBTTN Đồng Sơn Kỳ Thượng và huyện Hải Hà chỉ còn khoảng 

dưới 100 cá thể do việc săn bắt và mất sinh cảnh diễn ra trong một thời gian dài và 

chưa có dấu hiệu giảm sút. Thêm vào đó các quần thể phân bố tại Việt Nam và 

Trung Quốc có sự khác biệt đáng kể về mặt hình thái và di truyền. Điều này làm 

tăng mức độ nguy cấp của quần thể tại Việt Nam lên nhiều lần. 

 - Trong những năm gần đây, các quần thể bị suy giảm mạnh vì bị săn bắt trái 

phép vì mục đích buôn bán làm cảnh. Do đó cần có biện pháp nhân nuôi bảo tồn phù 

hợp để tái thả các cá thể tịch thu từ các vụ buôn bán về đúng vùng phân bố tự nhiên.  
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 * Quần thể Voi châu á tại VQG Yok Đôn 

 - Quần thể di chuyển thường xuyên giữa biên giới hai nước gây khó khăn 

trong quản lý bảo tồn.  

 - Loài đang trong tình trạng nguy cấp EN theo IUCN. Theo ước tính trước đó 

của Gray và cộng sự (2014, chỉ còn khoảng 42 cá thể Voi châu á còn di chuyển 

qua lại giữa biên giới hai nước Việt Nam – Cam-pu-chia tại khu vực VQG Yok 

Đôn [46]. Tuy nhiên, hiện nay chưa có nghiên cứu ước tính số lượng cá thể, đánh 

giá hiện trạng quần thể bằng phương pháp sinh học phân tử tại VQG Yok Đôn.  
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CHƯƠNG 2. ĐỐI TƯỢNG VÀ PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

2.1. Phương pháp nghiên cứu  

2.1.1. Thu thập mẫu vật 

 Thu mẫu thú nhỏ tại vùng núi đá vôi Đông Bắc 

 Khảo sát thực địa: đã tiến hành 8 đợt khảo sát tại 4 khu vực bao gồm KBTTN 

Chạm Chu (Tuyên Quang), KBTTN Bắc Mê (Hà Giang), VQG Phia Oắc – Phia Đén 

(Cao Bằng), KBTTN Nam Xuân Lạc, Bắc Kạn đã được tiến hành. Tại mỗi khu vực, tiến 

hành 2 đợt khảo sát (1 đợt vào mùa mưa và 1 đợt vào mùa khô) mỗi đợt 7 ngày trong 

thời gian từ cuối năm 2018 đến cuối năm 2021. Đã thực hiện phỏng vấn với người dân 

địa phương để thu thập thông tin cơ bản về khu hệ nhằm xác định các địa điểm khảo sát 

thích hợp trong khu vực. Những người được phỏng vấn bao gồm nhân viên của khu bảo 

tồn, kiểm lâm và thợ săn.  

 Các tuyến khảo sát được thiết lập dựa trên bản đồ địa hình và độ che phủ rừng, 

các đường mòn hiện có và các tuyến mới mới để điều tra khu hệ tại các loại sinh cảnh 

khác nhau (Hình 2.1). Trong quá trình khảo sát, các thành viên trong nhóm khảo sát đi bộ 

dọc theo tuyến điều tra với tốc độ 1-1,5km/giờ. Các thành viên lắng nghe âm thanh và 

quan sát các loài mục tiêu hoặc các dấu hiệu cho thấy sự hiện diện của cá thể cũng như 

ghi lại những tác động của con người lên sinh cảnh tự nhiên.  
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 Hình 2.1. Các điểm khảo sát tại khu vực núi đá vôi Đông Bắc A: KBTTN 

Bắc Mê, B: KBTTN Chạm Chu, C: VQG Phia Oắc – Phia đén, D: KBTTN Nam 

Xuân Lạc (Biên tập từ dữ liệu bản đồ các tỉnh). 

 Các loại bẫy khác nhau đã được sử dụng trong các chuyến khảo sát phù hợp 

với từng đối tượng khác nhau: 

- Các loài gặm nhấm: Bẫy Sherman (bẫy hộp) với kích thước lớn hơn được sử 

dụng để bắt các loài thuộc giống các Maxomys, Niviventer, Rattus, Mus và chuột 

chù. Bẫy Sherman (bẫy hộp) với kích thước trung bình được sử dụng cho các loài 

thuộc giống các Crocidura, Brarinella, Chodsigoa, Episoriculus, Hylomys và Chuột 

chù nước Bẫy lồng với kích thước lớn được đặt để thu thập các loài thuộc các giống 

Leopoldamys, Bandicota, Berylmys và các bẫy địa phương dùng cho các loài thuộc 

giống Callosciurus, Dremomys, Tamiops, Menetes. Bẫy Pitfall hoạt động tốt với các 

loài gặm nhấm kích thước nhỏ, giống Mus và các giống Chuột chù Crocidura, 

Brarinella, Chodsigoa, Episoriculus, Hylomys và thậm chí cả các loài thuộc giống 

Niviventer có kích thước lớn hơn. Nghiên cứu này đã sử dụng 20 bẫy đặt dọc theo 
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những con đường mòn hoặc theo dấu vết của chuột chũi có thể quan sát được (Hình 

2.2). Bẫy hàng rào cũng được sử dụng là các bẫy cao 0,5m và được đóng cố định 

xuống đất bằng đinh với khoảng cách 3-4m. Hàng rào chạy qua giữa mỗi bẫy. Mỗi 

hàng gồm 10-20 bẫy với tổng chiều dài từ 50-100m. 

 Tùy thuộc vào môi trường sống và môi trường xung quanh, bẫy được đặt trên 

mặt đất hoặc các thân cây đổ ven suối hoặc dọc theo sinh cảnh sống thích hợp. 

Khoảng cách giữa các bẫy tùy thuộc vào mức độ phức tạp của địa hình. Địa hình 

càng phức tạp bẫy càng được đặt gần nhau. Bẫy được đặt trên cành cây hoặc trên 

mặt đất. Các bẫy được đánh dấu bằng các dây bắt sáng và được đánh số để tránh bị 

bỏ sót trong quá trình kiểm tra. Mồi sử dụng trong bẫy có mùi hấp dẫn các loài gặm 

nhấm từ xa, dính và chậm phân hủy. Hỗn hợp bao gồm bơ đậu phộng, bột mì, nho 

khô và thịt lợn trộn theo tỷ lệ 6: 2: 2: 1. Ngoài ra, các loại mồi địa phương khác như 

sắn, xôi lạc, quả khô cũng được sử dụng. Mồi được thay hàng ngày vào lúc chạng 

vạng để thu hút các loài ăn đêm. Tuy nhiên, vì một số loài cũng hoạt động vào ban 

ngày, nên mồi cũng được thay vào buổi sáng khi kiểm tra bẫy. 

 

Hình 2.2. Bẫy chuyên dụng thu chuột chũi (Ảnh: Nguyễn Thị Thắm) 

- Các loài dơi: lưới mờ và bẫy thụ cầm đã được bố trí để thu mẫu dơi tại các 

đường mòn trong rừng, bìa rừng, khe suối hoặc bên ngoài cửa hang (Hình 2.3).  
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Hình 2.3. Đặt lưới mờ trước cửa hang (Ảnh: Nguyễn Thị Thắm) 

 Bẫy thụ cầm cũng được đặt ở các địa điểm tương tự. Lưới mờ và bẫy thụ 

cầm được đặt từ 17:30 - 18:00 đến 22:00 - 23:00 và kiểm tra 20 phút một lần trước 

khi trời tối (Hình 2.3). Sau khi trời tối hẳn, lưới mờ và bẫy thụ cầm được kiểm tra 

thường xuyên hơn để đảm bảo dơi không bị chết vì vướng vào lưới quá lâu. 

 Tổng cộng 237 mẫu vật từ cả 4 khu vực nghiên cứu (Phụ lục 1) đã được thu 

thập, đo đếm hình thái để định loại. Trong đó có 35 mẫu vật (Bảng 3.8) có hình thái 

ngoài khó phân biệt đã được thu mẫu ADN để phân tích. 

 - Lấy mẫu ADN: Mẫu mô cơ hoặc gan được lấy từ các mẫu vật đại diện cho 

các nghiên cứu phân loại và phát sinh loài cho phân tích ADN. Ngoài ra, nghiên cứu 

sử dụng một số mẫu vật như mẫu Đồi thu tại VQG Cát Bà, KBTTN Hữu Liên, 

KBTTN Tây Côn Lĩnh từ các đợt khảo sát trước đây của các chuyên gia thuộc Viện 

Sinh thái và Tài nguyên sinh vật. 

Xử lý mẫu vật: Tất cả các mẫu thu trên thực địa được định danh tạm thời và các dữ 

liệu như độ tuổi, giới tính và hình thái cơ bản cũng được ghi lại. Những cá thể khó 

định danh được thu làm mẫu vật tiêu bản để nghiên cứu chi tiết hơn tại phòng thí 
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nghiệm tại Viện Sinh thái và Tài nguyên sinh vật. Các mẫu vật được bảo quản trong 

cồn 70% và lưu trữ tại Viện Sinh thái và Tài nguyên sinh vật 

  Thu mẫu Thằn lằn cá sấu 

Đối với nhóm Thằn lằn cá sấu, chúng thường sống ở những suối có tốc độ 

chảy nhanh do đời sống bán thủy sinh (Hình 2.4). Về đêm, chúng thường nằm trên 

các cành cây và thường đứng yên khi có ánh sáng chiếu vào (Hình 2.5). Do đó, mẫu 

vật được thu thập bằng tay. Danh sách mẫu vật bao gồm 50 mẫu vật thu ngoài tự 

nhiên tại Việt Nam (KBTTN Tây Yên Tử, Yên Tử và KBTTN Đồng Sơn – Kỳ 

Thượng. huyện Hải Hà, Quảng Ninh), 127 mẫu vật cần xác định nguồn gốc từ các 

vườn thú châu Âu và buôn bán, 14 trình tự tham khảo của loài trên GenBank và 3 

trình tự nhóm ngoài được thể hiện ở Phụ lục 3. 

 

Hình 2.4. Sinh cảnh sống của Thằn lằn cá sấu (Shinisaurus crocodilurus) 

[182] 
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Mẫu vật được bắt bằng tay, đo đếm các chỉ số hình thái cơ bản và chụp ảnh. 

Mẫu vật dùng cho phân tích ADN là một mẩu chóp đuôi hoặc da và ngâm trong 

dung dịch cồn 70% để bảo quản. Sau đó, cá thể được thả lại ngay tại địa điểm đã 

thu mẫu. 

  

 

Hình 2.5. Cá thể Thằn lằn cá sấu bám trên cành cây (Ảnh: Phan Quang Tiến) 

Thu mẫu phân Voi châu á tại Vườn quốc gia Yok Đôn 

Voi là loài động vật lớn và di chuyển trong một khu vực rộng lớn nên rất khó 

để thu mẫu trực tiếp. Vì vậy, nghiên cứu này tiến hành thu mẫu phân để phân tích 

ADN. Do Yok Đôn có hai mùa mưa và mùa khô nên cần thiết lập phương án thu 

mẫu trong một mùa khô duy nhất để tránh mẫu bị phân rã bởi nước mưa và đánh giá 

chính xác tình hình voi di chuyển trong một năm. Thêm vào đó, vào mùa khô, voi 

thường xuất hiện tại các điểm có nguồn nước và thức ăn nên dễ dàng xác định địa 

điểm để thu mẫu.  

Để quy trình thu mẫu ngoài thực địa đạt hiệu quả cao vào mùa khô 2019-

2020, các địa điểm thu mẫu đã được khảo sát và xác định trước từ mùa khô 2018-

2019. Các dấu hiệu về sự hiện hiện của voi như dấu chân và phân voi đã được quan 

sát và đánh dấu lại trong bước khảo sát thí điểm  theo quy trình:  
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Bước 1: Nhóm khảo sát thảo luận với các cán bộ kiểm lâm hiện trường, cán bộ 

bảo vệ rừng để xác định các điểm khảo sát (dấu vết/đường đi của voi, điểm liếm 

muối, hố nước…) theo từng ô tiêu chuẩn (4x4km) 

 Thiết lập 24 ô tiêu chuẩn và một điểm tại Vườn Quốc gia Yok Đôn để thực 

hiện các cuộc điều tra thăm dò nhằm tìm dấu vết của voi. Để đạt được mục tiêu đầu 

tiên, các thông tin có trước đây về các điểm xuất hiện của voi trong VQG được tổng 

hợp , bao gồm: 

1) Điểm khảo sát là nơi có nhiều thông tin về sự hiện diện của voi do kiểm lâm 

tại địa bàn cung cấp (dữ liệu phỏng vấn năm 2019); 

2) Phân và dấu chân voi được cán bộ kiểm lâm viên ghi lại trong quá trình tuần 

tra từ cơ sở dữ liệu SMART năm 2017 và 2018 

3) Dấu hiệu của voi được ghi nhận trong các chuyến điều tra năm 2015 và 2016. 

Chồng ba lớp thông tin lên bản đồ để tạo ra các ô tiêu chuẩn với kích thước 

mỗi chiều 4 km (diện tích của từng ô sẽ tương tự như hình tròn bán kính 2 km) bao 

phủ sinh cảnh sống của quần thể voi hoang dã. Tổng cộng có 15 ô bên trong VQG  

Yok Đôn có chứa cả ba lớp thông tin về dấu hiệu xuất hiện của voi như đã đề cập ở 

trên và 5 ô bên ngoài VQG  Yok Đôn bao gồm các điểm khảo sát (được giám sát 

bởi Trung tâm bảo tồn voi Đắk Lắk DECC trong những năm gần đây) được xác 

định là các khu vực điều tra mẫu phân voi. Hai ô bổ sung ở phía Tây Bắc của VQG  

Yok Đôn cũng được chọn để khảo sát vì các ô này có vai trò quan trọng trên các 

hành lang di chuyển của voi (kiểm lâm thường xuyên ghi nhận dấu hiệu của voi khi 

tuần tra). Chi tiết được thể hiện trong Hình 2.6. 
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Hình 2.6. Bản đồ xác định ô tiêu chuẩn cho khảo sát thực nghiệm thu mẫu 

phân Voi châu á tại VQG Yok Đôn (ô hình vuông gạch chéo màu xanh). Chấm màu 

đỏ: các điểm bắt gặp voi được ghi nhận thông qua các cuộc khảo sát và phỏng vấn. 

(Biên tập từ dữ liệu giám sát VQG Yok đôn) 

Bước 2: Điều tra tất cả các điểm khảo sát và khu vực lân cận để phát hiện phân 

voi. Ghi lại thông tin vào biểu dữ liệu và thu mẫu để thử nghiệm quy trình phân tích 

trong phòng thí nghiệm.  

Bước 3: Lập bản đồ tất cả các lớp thông tin mới thu thập và phân tích để chọn điểm 

khảo sát và ô tiêu lấy mẫu cho khảo sát trong mùa khô 2019 – 2020 (Hình 2.7). 
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Hình 2.7. Bản đồ 23 điểm lấy mẫu phân Voi châu á tại VQG Yok Đôn vào 

mùa khô năm 2019 – 2020 (Biên tập từ dữ liệu giám sát VQG Yok Đôn) 

 Vào mùa khô năm 2019 – 2020, tổng cộng 108 mẫu đã được thu thập, trong 

đó có 35 mẫu lông đuôi được thu từ voi nhà và 73 mẫu phân voi hoang dã được thu  

tại các điểm nghiên cứu trong và ngoài VQG Yok Đôn (Hình 2.7). Các điểm thu 

được mẫu chủ yếu tại các điểm như vườn điều, vườn sắn, nông trại, và một số sinh 

cảnh thông thường tại VQG Yok Đôn như rừng khộp, rừng tre, rừng thường xanh. 

Chi tiết địa điểm và các thông tin liên quan của các mẫu thu thập được thể hiện ở 

Phụ lục 5. Trong mùa khô 2019-2020, số lượng voi rừng xuất hiện tại VQG  Yok 

Đôn ít hơn hẳn so với những năm trước. Do đó đoàn thực địa không thể thu thập 

được nhiều mẫu phân chất lượng cao dẫn tới lượng dữ liệu thu được từ các mẫu bị 

hạn chế. 
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Hình 2.8. Màu sắc, độ khô phân Voi châu á trong điều kiện VQG Yok Đôn 

thay đổi trong điều kiện trong và ngoài nắng (các hình phía dưới) và trong bóng râm 

(các hình phía trên) trong thời gian 1 ngày (Ảnh : Nguyễn Thị Thắm) 

Quy trình thu mẫu phân  

1. Phân công vai trò cho các thành viên trong nhóm. Ghi ghép các thông tin bao 

gồm tuổi phân của từng mẫu. 

2. Chuẩn bị nhiều bộ dụng cụ trong túi ziplock: Ống có nhãn 15 ml (mặt trên & mặt 

bên) với 9 ml ethanol (95% hoặc 70%) bên trong + một đôi que tre hoặc dụng cụ y 

tế + thìa nhựa + giấy nhôm và Parafilm 

3. Đeo găng tay (không để da tiếp xúc với mặt ngoài găng tay hoặc đống phân) Lưu 

ý: mỗi mẫu thay một đôi găng tay. Đeo khẩu  trang   . 

4. Thu phân vào ống đến mức khoảng 12-13 ml bằng thìa và que. 

 Lưu ý: thu từ cục phân mới nhất trong một đống thay vì nhiều cục khác nhau 

(Hình 2.8). Tiêu chuẩn chọn mẫu được tham khảo của WWF Cam - pu – chia (Bảng 

2.1) 

 Đối với giai đoạn thử nghiệm, các mẫu voi nhà có tuổi phân đến 10 ngày 

vẫn cho kết quả tốt, nhưng các mẫu được thu thập từ voi hoang dã có tuổi phân 

hơn 3 ngày không có kết quả tốt. Do đó, nghiên cứu này chỉ thu thập các mẫu có 

tuổi phân là tối đa 3 ngày trong thang phân loại phân của WWF Campuchia. 

Ngoài ra, các mẫu trung bình hoặc cũ cũng được thu nếu lượng mẫu chất mới 
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không đủ, tuy nhiên có ghi lại các thông số môi trường như thời tiết, nhiệt độ, độ 

ẩm và sinh cảnh, để tránh nhiễm mẫu. 

 Không thu thập mẫu bên trong cục phân mặc dù nó có thể trông tươi hơn. 

 Không ấn phân vào (cố gắng phá vỡ) hoặc đẩy phân vào đáy ống. 

5. Đóng nắp và kiểm tra số hiệu trên nắp khớp với số hiệu trên thành ống. 

 Cuốn nắp ống bằng Parafilm để ngăn rò rỉ. 

 Cuốn ống 15 ml bằng giấy nhôm để ngăn ánh sáng trực tiếp chiếu vào mẫu. 

   Đặt ống vào túi Ziplock có ghi cùng mã ID. 

 Lưu ý: Giữ các ống luôn thẳng đứng trong giá đựng mẫu để tránh rò rỉ. 

6. Không sử dụng cùng một bộ que, thìa nhựa và găng tay trên các mẫu khác nhau. 

7. Đo chu vi bên ngoài của 3 cục phân nguyên vẹn lớn nhất (ghi kích thước vào sổ 

dữ liệu). 

 Phá hủy (dập trên) tất cả các cục phân, để đảm bảo rằng sẽ không thu lại mẫu 

đó trong chuyến khảo sát sau. 

 Sau khi hoàn thành, đảm bảo tất cả các đống phân đã được phá hủy và các 

mẫu được dán nhãn chính xác, bảng dữ liệu được điền chính xác và đầy đủ trước 

khi rời hiện trường. 

8. Thực hiện theo quy trình tương tự cho tất cả các mẫu sử dụng bộ thu mẫu và găng 

tay mới cho mỗi lần thu tiếp theo. 

9. Mang rác để xử lý theo quy định. 

10. Sau các chuyến đi thực địa, lưu trữ mẫu trong tủ đông (0o C hoặc thấp hơn) 

trước khi gửi đến phòng thí nghiệm. 

Bảng 2.1. Hệ thống phân loại chất lượng mẫu phân theo WWF Campuchia 

Hệ thống Mike để 

phân loại phân động 

vật (Hedges & 

Lawson 2006 [22]) . 
 

Hệ thống phân loại của WWF 

Campuchia kết hợp với hệ 

thống được mô tả trong Hedges 

và cs. 2012 [61]. 
 

Ghi chú 

S1 Tất cả các cục 

phân đều còn nguyên 

Mới: 1-2 ngày (S1 - S3). 

Tất cả các cục phân phân đều còn 

Có sự chồng chéo giữa 

các thang đo vì sự 
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vẹn (xem ghi chú bên 

dưới trong Hedges và 

cs.). 

nguyên vẹn (trừ khi đã bị dẫm 

lên). Nếu rất tươi, bên ngoài sẽ 

nhớt và dính khi chạm vào. Có thể 

ẩm hoàn toàn, hoặc đọng nước ở 

một số chỗ. Nếu bên ngoài khô thì 

bên trong vẫn có thể ẩm. Nhìn 

trực quan, có sự phản xạ lại ánh 

sáng mặt bởi có độ ẩm, đôi khi có 

ruồi bâu.  

Trung bình: 3 - 7 ngày (S3-4) 

Hầu hết các cục phân (boli) đều 

còn nguyên vẹn. Không có dấu 

hiệu của nấm hoặc mối / kiến bên 

trong cục phân (trong một số 

trường hợp, một phần nhỏ có thể 

đã bị phân hủy, tuy nhiên phần 

lớn hơn vẫn còn nguyên vẹn .. Về 

màu sắc tối hơn, không còn sáng 

như mẫu mới còn tươi. 

Cũ: 8- 14 ngày (S3-S4). 

PHẢI sử dụng sự phán đoán để 

xác định việc có thu mẫu hay 

không phụ thuộc vào mức độ phân 

hủy. Kiểm tra đáy / mặt dưới vì có 

thể trong đó, mẫu có chất lượng 

tốt hơn để thu. 
 

phân hủy phụ thuộc 

vào thời tiết, nhiệt độ, 

địa điểm, môi trường 

sống, v.v ... Đây là lý 

do tại sao cần thiết tập 

huấn với các mẫu thực 

tế trong một điều kiện 

môi trường tương tự. 

S2 Một hoặc nhiều 

cục phân (nhưng 

không phải tất cả) còn 

nguyên vẹn 

 

S3 Không có cục 

phân nào còn nguyên 

vẹn, nhưng vẫn còn 

sự kết hợp trong cục 

phân (các sợi được 

giữ với nhau bằng vật 

liệu phân, xem ghi 

chú bên dưới 

 

S4 Không có cục 

phân còn nguyên vẹn; 

chỉ còn lại dấu vết (ví 

Rất cũ - Không thu mẫu được xác 

định trong cấp độ này (S4-5). 

Đống phân hoàn toàn bị phân hủy, 
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dụ, sợi thực vật); 

không có mảnh liên 

kết nào còn tổn tại 

(nhưng các sợi có thể 

được giữ lại bằng 

bùn, xem ghi chú bên 

dưới). 

không còn hình dạng, bề mặt bên 

ngoài, có dấu hiệu của côn trùng 

và một lượng lớn nấm. 
 

S5 Không còn vật liệu 

phân (bao gồm cả sợi 

thực vật). 

 

2.1.2. Phân tích trong phòng thí nghiệm 

2.1.2.1. Phân tích đặc điểm hình thái nhóm thú nhỏ 

 Chúng tôi tiến hành đo các đặc điểm hình thái theo phương pháp của Driesch 

(1976) [186], Lunde và Nguyen (2001) [101], Endo và cộng sự 1999, 2000 [34, 35] 

với độ chính xác đến 0,01 mm hoặc 0,01 g, bao gồm các dữ liệu được thu thập theo 

các bước sau: 

 - Đo hình thái ngoài: Chiều dài thân đầu (HB, từ đầu đến lỗ chẩm), chiều dài 

đuôi (TL, chiều dài từ lỗ chẩm đến chop đuôi không tính lông), chiều dài bàn chân 

sau (HF từ gót chân đến đầu ngón không tính móng chân), chiều dài tai (E chiều dài 

tai đo từ hướng sọ ra ngoài không tính lông), trọng lượng (Wt).  

 - Đo hình thái sọ: Các chỉ số được dùng để đo hình thái sọ bao gồm chiều dài 

vòm miệng (PL), Chiều dài lồi cầu nền (CL), Chiều dài mặt bên ngắn (SL), chiều 

dài lỗ xương khẩu cái (LIF), chiều dài mõm (LR), độ rộng lớn nhất của răng cửa thứ 

nhất hàm trên I1 (GBFI1), độ rộng tối thiểu của hàm trên răng cửa thứ nhất 

(MLFI1), độ rộng cung gò má (ZW), chiều rộng nhỏ nhất giữa các hốc mắt (LBO), 

Độ rộng lớn nhất hộp sọ (GNB), trung bình độ rộng vòm miệng (MPL), chiều dài từ 

Basion đến Staphylion (LBS), độ rộng vòm miệng lớn nhất (GPB), độ rộng khoảng 

trống răng (DL), chiều dài của bulla thính giác (LAB), Chiều rộng xương chũm lớn 
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nhất (GMB), Khoảng cách tối thiểu của bulla thính giác (MLA), chiều dài từ 

Akrokranion tới Basion (HAB), chiều dài hàm dưới (LC), chiều dài hàm dưới (LA), 

Chiều dài từ răng dưới đến mặt trong của xương ổ răng (LIA), Độ rộng hàm dưới 

(HR), chiều cao hàm dưới ở răng hàm M1 (HM) (Chi tiết mô tả ở Hình 2.9). 

 

Hình 2.9. Các chỉ số đo hình thái sọ với mẫu Đồi  

 - Mô tả hình thái bên ngoài như màu lông, đầu, mắt, tai, cổ, lưng, bụng, đuôi. 

 - Ảnh: Mẫu vật được chụp từ các góc chụp khác nhau và ở các vị trí khác 

nhau để ghi lại hình thái bên ngoài như lưng, bụng, đầu, đuôi. 

 - Việc định loại loài dựa trên các tài liệu sau: Các loài thú của Vùng 

Indomalayan [25]; A photographic guide to mammals of Thailand and Southeast 

Asia [41]; A guide to the mammals of Southeast Asia (Francis, 2008) [42]; 

Mammals species of the World [190]; Squirrels of the world [175]; Bat of Vietnam 

[86]; Horsheshoe bats of the World: (Chiroptera: Rhinolophidae) [27]. Các ấn phẩm 

khoa học khác cũng được sử dụng cho mục đích định loại, bao gồm: Marianne và 
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cộng sự. (2017)[185], Zemlemerova và cộng sự (2016) [195], Nguyen và cộng sự 

(2015a, b, 2013) [125-127]. Abramov và cộng sự (2013); Daosavanh và cộng sự. 

(2013) [148], Jenkins và cộng sự. (2013, 2009, 2007) [72-74]; Kawada và cộng sự. 

(2008, 2009, 2012) [77-81], Kruskop và Eger (2008)[78],  Kruskop và cộng sự. 

(2006) [85], Musser và cộng sự. (2006) [115], Vũ và Trần (2005)[187], Lunde và 

cộng sự (2004) [103], Hendrichsen và cộng sự (2001) [62]. 

 - Đánh giá tình trạng bảo tồn của loài, dựa theo Sách Đỏ Việt Nam, phần 

Động vật (2007), Danh lục Đỏ IUCN (2023), Nghị định 84/2021/NĐ-CP của Chính 

phủ, Phụ lục CITES (2023). 

2.1.2.2.  Phân tích sinh học phân tử 

* Các chỉ thị sử dụng trong nghiên cứu 

Gen ty thể 

 Đoạn gen ty thể được khuếch đại với mẫu Thằn lằn cá sấu là một đoạn gen ty 

thể gồm đoạn cyt b, một phần tRNA-Glu, và một phần D-loop đã được sử dụng 

trong nghiên cứu của Huang và cộng sự (2014)[66] với trình tự như sau: 

 Mồi xuôi:  Shini 1: 5’- GCAATTGAATAAGCAAAAACCAC ‘3’ 

 Mồi ngược Shini 2: 5’-  TAGTTTATTAAAAATGCTAGTTTTGGG - 3’ 

Đoạn gen ty thể được khuếch đại với mẫu voi là một phần D-loop đã được sử dụng 

trong nghiên cứu của Kaden và cộng sự (2018) với trình tự như sau: 

 Mồi xuôi:  AEL_dloop_1360_F: 5’- GCATCACATTATTTACCCCATGC 

‘3’  

 Mồi ngược AEL_dloop_1564_R: 5’-  GGTTGATGGTTTCTCGGAGG - 3’ 

Các đoạn gen dùng để định danh và sử dụng trong nhóm thú nhỏ là các đoạn cyt b, 

COI, 12S được tham khảo trong nghiên cứu của Irwin 1991, Mindel và cộng sự 

1991, Kocher và cộng sự 1989, Geller và cộng sự (2013)  [45, 68, 83, 111] 

Đoạn cyt b dùng cho các nhóm gặm nhấm và Bộ nhiều răng 

L14724: 5' CGA AGC TTG ATA TGA AAA ACC ATC GTT G 3' 

H15149: 5' AAA CTG CAG CCC CTC AGA ATG ATA TTT GTC CTC A 3' 
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Đoạn 12S giúp bổ sung thông tin cho phân tích đoạn ty thể được sử dụng trong phân 

tích nhóm Chuột chũi 

L613 5'- CAGGAAACAGCTATGACCACACAAAGCATGGCACTGAA -3  

H1478 5' - TGTAAAACGACGGCCAGTGGGGTATCTAATCCCAGTTTG -3'  

Đoạn COI được sử dụng trong phân tích nhóm dơi do đoạn này có nhiều biến đổi 

trong nhóm này 

LCO1490: 5’ GGT CAA CAA ATC ATA AAG ATA TTG G 3’ 

HCO2198: 5’ TAA ACT TCA GGG TGA CCA AAA AAT CA 3’ 

Gen nhân 

Đoạn Rag 1 được sử dụng trong phân tích phân loại học với nhóm chuột chũi được 

tham khảo từ nghiên cứu của Saoto và cộng sự (2004), Shinohara và cộng sự 

(2004), Teeling và cộng sự (2000) [149, 154, 169] 

Rag1-F1851: 5'- ACATGGAAGAAGACATCTTGGAAGG -3'  

Rag1-R2486: 5'- AATGTCACAGTGAAGGGCATCTATGGAAGG -3'.  

Rag1-F2401: 5'- CCGAGAACCTGGAGCGCTATGAGGTCTGG -3' 

Rag1-R2951: 5'- GAGCCATCCCTCTCAATAATTTCAGG -3'  

Micosatellite 

Các mồi để khuếch đại các đoạn microsatellite với Thằn lằn cá sấu được gắn huỳnh 

quang với hai màu là HEX và FAM ở một chiều xuôi (Bảng 2.2). 

Bảng 2.2. Trình tự các mồi microsatellite sử dụng với Thằn lằn cá sấu (Bei 

và cộng sự, 2012) [14] 

Tên mồi Trình tự mồi Đánh dấu 

EX01F CATCAGCCTGGAAAGACTCA FAM 

EX01R GACAGTTATTCGTTAGGTGGAA 
 

EX03F TCAACGAACCATTTCAGC HEX 

EX03R CATGTCATGCGAACAAGC 
 

EX04F CCCAGGTAGGCTTGTATG FAM 

EX04R TGACCACCGACCAGTTAT 
 

EX06F GCATATTAAGAACTGGAGCCT HEX 
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EX06R GTGCAGCCCACATGATTG 
 

EX07F ACAAGCTGGAACTCAAGGG HEX 

EX07R TGACATACACGAAATAACGAAT 
 

EX08F TGAGTGCGTGTATGTGTAT FAM 

EX08R ATCCGTCCCGATGAAATG 
 

EX09F TGGAAGGCAAAGTGGTGA FAM 

EX09R GAGGGATGGAAATGAGTGAG 
 

EX10F CCTGTATCCTCCCCTCCT FAM 

EX10R TGCTGCACTGTGCCTATT 
 

EX11F AGCAATGAGCAGGACTGAA HEX 

EX11R ACATGCTGAGATGGAGGG 
 

EX12F GGCACTTCTTCCTCTTAC FAM 

EX12R TCTCACTGGAGCATTTTG 
 

 

Các mồi để khuếch đại các đoạn microsatellite với Voi châu á được gắn huỳnh 

quang với 4 màu là HEX, FAM, TAMRA, và ATTO565  ở một chiều xuôi (Bảng 

2.3). 

Bảng 2.3. Trình tự các mồi microsatellite sử dụng với Voi châu á [24, 84, 

117] 

Tên mồi Trình tự mồi (5’-3’) Đánh dấu 

Bộ 1   

Emu03_Eleph_F AGAAGCAAAACCCATGAAGC HEX 

Emu03_Eleph_R TTGAAACTTGCCAGCCTCTT  

Emu04_Eleph_F TGACTCTCCCTCTTCTGCATC FAM 

Emu04_Eleph_R GGCTGAGAGGGAAAGAAATTG  

Emu07_Eleph_F GAGCAGTGCCTTTCGTGAC TAMRA 

Emu07_Eleph_R AGCCTGGGAGGTAAGTAGCA  

Emu12_Eleph_F CAAAGAAGACCCATGTTCC ATTO565 

Emu12_Eleph_R CTGACTATGGGGGAGACTGC  
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FH48_Eleph_F GAGTCTCCATAATCAAGAGCG FAM 

FH48_Eleph_R CCTCCCTGGAATCTGTACAG  

FH60_Eleph_F CAAGAAGCTTTGGGATTGGG TAMRA 

FH60_Eleph_R CCTGCAGCTCAGAACACCTG  

Bộ 2   

Emu10_Eleph_F AATCGACTCAGCAGCAACAG FAM 

Emu10_Eleph_R CCAGTAAATCCATATCACTCGTC  

Emu14_Eleph_F GCCTACATGCAGGGTTTGC FAM 

Emu14_Eleph_R TGAGCCTCTGGCATTTATGA  

Emu15_Eleph_F TTCGGGATGTTCTCTTCTGT HEX 

Emu15_Eleph_R GGGGCTTAACTAATAGGCTTCA  

Emu17_Eleph_F CACTCAGAGTTCCAAGAAGCAG TAMRA 

Emu17_Eleph_R TGCCAGCCATTTCCTCTC  

LafMS03_Eleph_F CATATGAACATACCGGAAC ATTO565 

LafMS03_Eleph_R GAAACTCCTCGAGTAGTAGAA  

 

* Quy trình thí nghiệm 

Hóa chất và thiết bị 

 Hai bộ Kit tách chiết ADN được sử dụng trong nghiên cứu bao gồm Kit 

Dneasy Blood ADN Tissue (Qiagen, Đức) và GeneJET Genomic DNA Purification 

Kit (Thermo Fisher), Ethanol (Merck, Đức). Sản phẩm tách chiết được sử dụng hai 

loại Kit để khuếch đại đoạn gen mong muốn bao gồm Dream Taq Master Mix 

(Thermo Fisher) và Hot StarTaq Master Mix Kit. Các mồi được sử dụng bao gồm 

các mồi đánh dấu huỳnh quang (FAM, HEX) cho các phản ứng khuếch đại 

microsatellite và mồi không đánh dấu. Hóa chất cho điện di kiểm tra bao gồm: đệm 

TBE 10X với công thức pha 250 ml: 27 g Tris Base Sigma, 13,75 g Boric Acid 

Merck và 1,875 g EDTA Merck, Ethidium bromide của Invitrogen, gel agarose 

(Invitrogen), marker 100 bp, 1 kb (Thermo Fisher). Sản phẩm PCR được tinh sạch 

bằng bộ Kit GeneJET PCR Purification (Thermo Fisher). Thiết bị được sử dụng 
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trong nghiên cứu có tại Phòng thí nghiệm Bộ môn Di truyền học, Khoa Sinh học, 

trường Đại học Khoa học Tự nhiên, Đại học Quốc gia Hà Nội bao gồm: bể ổn nhiệt, 

máy li tâm Hettich Mikro 22R, Máy PCR SimpliAmp™ Thermal Cycler, máy soi 

gel, bể điện di Bio-RAD, pipet các loại. 

Quy trình 

Tách chiết mẫu mô 

- GeneJET Genomic DNA Purification Kit: Bộ kit này được sử dụng để tách các 

mẫu mô có chất lượng tốt. Quy trình tách chiết cụ thể được thực hiện như sau: 

 Trước khi thực hiện cần chú ý: Ủ các dung dịch đệm trong trường hợp dung 

dịch bị kết tủa, ly tâm ở nhiệt độ phòng. Để ly giải tế bào cần cắt 10mg mẫu thành 

những mảnh nhỏ, để khô, cho vào ống eppendorf 1,5ml. Sau đó, mẫu cần được bổ 

sung 180 µl dung dịch Digestion Solution và 20 µl Proteinase K, trộn đều hỗn hợp. 

Quá trình ủ mẫu được thực hiện ở 56oC trong 3 giờ. Trong quá trình ủ hỗn hợp cần 

được thường xuyên trộn đều. Để loại bỏ ARN, bổ sung 20 µl Rnase A Solution, trộn 

đều hỗn hợp. Sau đó, mẫu được ủ ở nhiệt độ phòng trong 10 phút. Để kết tủa ADN 

cần bổ sung 400 µl cồn 50%, trộn nhẹ hỗn hợp.  

 Sau đó là quá trình thu ADN trên cột: chuyển toàn bộ hỗn hợp sang cột lọc 

GeneJET Genomic DNA Purification Column, ly tâm vận tốc 6000 x rcf trong 1 

phút ở nhiệt độ phòng và thay ống xả. Để rửa mẫu, bổ sung 500 Wash Buffer I, ly 

tâm vận tốc 8000 x g trong 1 phút, loại bỏ dịch lọc. Bước rửa lần 2 cần bổ sung 500 

µl Wash Buffer II, ly tâm vận tốc 12000 x g trong 1 phút 30 giây và loại bỏ dịch 

lọc. Để làm khô màng lọc, cột lọc cần được ly tâm ở vận tốc 8000 x g trong 1 phút 

ở nhiệt độ phòng. Cuối cùng, chuyển cột lọc sang ống eppendorf 1.5 ml, bổ sung 60 

µl đệm Elution và ủ mẫu ở nhiệt độ phòng trong 10 phút. Sau khi ủ xong, để thu 

mẫu cần ly tâm vận tốc 8000 x rcf trong 1 phút ở nhiệt độ phòng. Mẫu vật cần được 

bảo quản ở 4oC để sử dụng lâu dài. 

Tách chiết mẫu phân 

- QIAamp DNA Stool Mini Kit (Quiagen): 
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 Bộ Kit này được sử dụng để tách chiết các mẫu phân với một vài thay đổi so 

với quy trình của nhà sản xuất cụ thể như sau. Mẫu vật cần được xử lý trước bằng 

cách trộn đều thật mạnh mẫu khoảng 5 phút, loại bỏ các sợi hay cục to, cho vào một 

ống eppendorf mới, ly tâm vận tốc 20000 x rcf trong 5 phút ở nhiệt độ phòng, hút 

bỏ phần dịch nổi, dùng đầu tip gạt mỏng phần cặn lắng dọc theo chiều dài thành 

ống, mở nắp ống rồi đặt nằm ngang ống lên mặt phẳng và giữ mẫu ở 4˚C qua đêm.  

 Nếu muốn rút ngắn thời gian thì để mẫu trong máy hút chân không trong 1 

giờ sẽ khô, bước này để nhằm loại bỏ hết cồn được dùng khi bảo quản mẫu để 

tránh ảnh hưởng đến kết quả các bước sau. Sau đó là bước ly giải tế bào: bổ sung 

10 lần đệm ASL so với lượng mẫu. (0,1 g mẫu cần bổ sung 1 ml đệm ASL), trộn 

mạnh mẫu khoảng 3 – 5 phút cho vỡ hết mảnh lớn của phân, ủ mẫu ở 4˚C trong 4 

ngày. Trong quá trình ủ thường xuyên trộn đều hỗn hợp. Sau đó, lấy 2 ml dịch, ly 

tâm vận tốc 20000 x rcf trong 1 phút ở nhiệt độ phòng, lấy 1,4 ml dịch nổi, bổ 

sung 1 viên InhibitEx, trộn mẫu mạnh trong 3 phút đến khi dung dịch đồng nhất, ủ 

mẫu ở nhiệt độ phòng trong 5 phút, ly tâm vận tốc 20000 x rcf trong 6 phút ở nhiệt 

độ phòng, lấy 600 µl dịch nổi, bổ sung 35 µl Proteinase K, ủ mẫu ở nhiệt độ 

phòng trong 5 phút.  

 Để kết tủa ADN: bổ sung 600 µl đệm AL và trộn đều hỗn hợp, ủ mẫu ở 70˚C 

trong 15 phút, bổ sung 600 µl cồn (96 – 100%), trộn nhẹ hỗn hợp. Để thu ADN trên 

cột cần chuyển 600 µl hỗn hợp sang cột lọc DNeasy Mini Spin Columns 2 ml; ly 

tâm vận tốc 20000 x rcf trong 1 phút; loại bỏ dung dịch trong ống xả; lặp lại bước 

này 2 lần. Sau đó là nước rửa mẫu bằng cách thay ống xả; bổ sung 500 µl đệm 

AW1, ly tâm vận tốc 20000 x rcf trong 1 phút, loại bỏ dịch lọc; bổ sung 500 µl đệm 

AW2, ly tâm vận tốc 20000 x rcf trong 1 phút, loại bỏ dịch lọc.  Để làm khô màng 

lọc, mẫu vật cần được ly tâm khô vận tốc 20000 x g trong 1 phút. Cuối cùng, 

chuyển cột lọc sang ống eppendorf 1,5 ml và bổ sung 60 µl đệm AE, ủ mẫu ở nhiệt 

độ phòng trong 30 phút và ly tâm vận tốc 20000 x rcf trong 1 phút. Mẫu vật cần 

được bảo quản ở 4oC để sử dụng lâu dài. 
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PCR 

 Với các đoạn gen ty thể, tổng thể tích phản ứng là 21 µl bao gồm: 2 µl 

khuôn, 2 µl mỗi chiều mồi, 5 µl H2O, và 10 µl Dream Taq Mastermix hoặc HotStar 

Taq Mastermix. Điều kiện phản ứng PCR: 95o C trong 15 phút với HotStar Taq 

(Qiagen) và 5 phút với Dream Taq Mastermix (Thermo Fisher) để hoạt hoá Taq, 35 

chu kỳ gồm; 95o C trong 30 giây, 45 giây gắn mồi với nhiệt độ tùy thuộc vào mồi, 

72o C trong 1 phút, và bước kéo dài cuối 72o C trong 6 phút. 

 Các locus microsatellite đã được khuếch đại với tổng thể tích 24,7 µl bao 

gồm 1,7 µl khuôn; 1,5 µl mỗi chiều mồi; 7,5 µl H2O; và 12,5 µl Dream Taq 

Mastermix hoặc HotStar Taq Mastermix. Điều kiện phản ứng PCR: 95oC trong 15 

phút với HotStar Taq (Qiagen) và 5 phút với Dream Taq Mastermix (Thermo 

Fisher) để hoạt hoá Taq, 35 chu kỳ gồm; 95oC trong 30 giây, 30 giây gắn mồi với 

nhiệt độ tùy thuộc vào mồi hoặc set PCR, 72oC trong 40 giây, và bước kéo dài cuối 

72oC trong 6 phút.  

Tinh sạch sản phẩm PCR 

 Các mẫu giải trình tự cần được tinh sạch để loại bỏ các yếu tố gây ảnh hưởng 

đến phản ứng giải trình tự. Quy trình tinh sạch cụ thể như sau: 

+ Chuyển sản phẩm PCR lên cột lọc: Bổ sung 15 µl Binding Buffer; Chuyển toàn 

bộ dịch sang cột lọc GeneJET Purification Column; Ly tâm vận tốc 13000rpm trong 

1 phút ở nhiệt độ phòng. 

+ Rửa mẫu: Bổ sung 500 µl Wash Buffer; Ly tâm vận tốc 13000rpm trong 1 phút ở 

nhiệt độ phòng; Loại bỏ dịch lọc. 

+ Làm khô màng lọc: Ly tâm vận tốc 13000rpm trong 1 phút ở nhiệt độ phòng. 

+ Thu ADN: Bổ sung 30 µl Elution Buffer; Ly tâm vận tốc 13000rpm trong 1 phút 

ở nhiệt độ phòng. 

2.2.  Phân tích tin sinh 

2.2.1. Xử lý dữ liệu thô 

Dữ liệu trình tự gen ty thể, gen nhân 

ClustalX v2.1 [173]: Phần mềm này được sử dụng để dóng hàng các trình tự 

để xây dựng ma trận dữ liệu xếp thẳng hàng các vị trí với các cài đặt mặc định.  
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 Sequencher v5.4: Phần mềm này được sử dụng để ghép nối hai chiều trình 

tự các trình tự ADN để có trình tự cuối có độ dài tốt hơn với cài đặt mặc định 

Dữ liệu microsatellite 

Geneious v.7.1.8 [82]: Phần mềm này được sử dụng để phân tích dữ liệu 

genotyping thô cho ra kết quả là kiểu gen các locus microsatellite với cài đặt 

mặc định. 

2.2.2. Phân tích dữ liệu 

- Phân tích tương đồng về thành phần loài: 

Để đánh giá về sự tương đồng về thành phần loài giữa các khu vực và đánh 

giá mức độ gần gũi về thành phần loài giữa các nhóm, phần mềm Past Statistics 

được sử dụng [53]. Số liệu được mã hóa theo dạng đối xứng: có mặt (1) và không 

có mặt (0). Chỉ số Sorensen–Dice được sử dụng để so sánh sự tương đồng về thành 

phần loài giữa hai vùng. Chỉ số này được tính dựa theo công thức: 

djk = 2M/ (2M+N) 

Trong đó M là số loài xuất hiện ở cả hai vùng và N là tổng số loài chỉ xuất 

hiện ở một vùng. 

- Phân tích dữ liệu quần thể: 

STRUCTURE v2.3.4 [37]: Phần mềm này được sử dụng để xác định cấu 

trúc của toàn bộ dữ liệu và phân nhóm các cá thể thành các nhóm riêng biệt bằng 

phương pháp phân nhóm Bayesian. Giá trị chuỗi Markov là 10.000 với giá trị 

burnin là 1.000.000, 5 lần chạy độc lập được sử dụng để so sánh với giá trị K từ 1 

đến 5. Ngoài ra, giá trị ΔK cũng được ước tính để chọn ra giá trị K phù hợp nhất 

bằng chương trình phân tích online Structure Harvester. Giá trị không phân tích 

được (missing data) được thay thế bằng giá trị -9 . Kết quả sẽ được hiển thị bằng 

website STRUCTURE HARVESTER [31]. 

Arlequin v3.5.2.2 [38]: Phần mềm này được sử dụng để phân tích giá trị 

thống kê F.  

BOTTLENECK 1.2.02 [137]: Hiện tượng thắt cổ chai xảy ra khi quần thể 

sinh sản (effective population) bị giảm sút đáng kể làm ảnh hưởng nghiêm trọng tới 
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mức độ đa dạng di truyền trong quần thể. Hiện tượng thắt cổ chai được đánh giá 

thông qua 3 loại kiểm định là kiểm tra dấu hiệu (Sign Test), kiểm tra khác biệt 

chuẩn (Standardized Differences Test) và kiểm tra Wilcoxon (Wilcoxon Sign Rank 

Test). Các phân tích này nhằm xác định độ lệch dị hợp tử giữa quần thể thực tế và 

quần thể lý thuyết. Phần mềm BOTTLENECK 1.2.02 với 3 mô hình, Mô hình alen 

vô hạn (IAM), Mô hình đột biến từng bước (SMM) và Mô hình hai pha (TPM), 

được sử dụng cho phân tích này. Trong bước chạy mô phỏng, 1.000.000 lần lặp 

được thực hiện cho mỗi phân tích. 

Phân tích dữ liệu trình tự liên quan đến phân loại, xác định phân bố 

 Dữ liệu được phân tích bằng phương pháp Bayes (BI) trong phần mềm 

MrBayesv3.2.1[145] . Mô hình tiến hóa nucleotide phù hợp được xác định bằng 

phần mềm Jmodeltest v2.1.4 [135] với các tham số được ước tính bởi MrBayes 

v3.2.1. Hai phân tích đồng thời với bốn chuỗi Markov (một chuỗi lạnh và ba chuỗi 

nóng) được thực hiện với 10 triệu thế hệ sử dụng cây khởi đầu ngẫu nhiên và được 

lấy mẫu sau 1.000 thế hệ. Chỉ số Log-likelihood của các điểm mẫu được lập biểu đồ 

dựa trên thời gian để xác định điểm ổn định của chuỗi Markov. Những cây được tạo 

ra trước khi Log-likelihood đạt đến độ ổn định sẽ bị loại bỏ khỏi các phân tích cuối 

bằng lệnh burn-in. Hai phân tích độc lập được chạy đồng thời. Giá trị xác suất hậu 

nghiệm cho các nhánh chính trong cây cuối cùng tuân thủ quy tắc đa số được đưa 

vào cây.  

 Phân tích dữ liệu bằng cách sử dụng phân tích tiết kiệm tối đa ( Maximum 

Parsimony - MP) được thực hiện trong phần mềm PAUP * 4.0b10 [166], phương 

pháp   hợp lý tối đa (Maximum Likelihood - ML) trong phần mềm IQ-TREE 

v1.6.7.1  [120] với một mô hình tiến hóa và 10.000 lần lặp ultrafast bootstrap và 

phương pháp Bayes trong phần mềm MrBayes v3.2 [145] với 107 thế hệ và một mô 

hình tiến hóa. Chỉ số nhánh là giá trị Bootstrap (BP) được ước tính trong phần mềm 

PAUP * 4.0b10 và Ultrafast Bootstrap (UBP) được ước tính trong phần mềm IQ-

TREE v1.6.7.1 và xác suất hậu nghiệm (PP) được ước tính trong phần mềm 
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MrBayes v3.2. Giá trị BP ≥ 70 [63] và Ultrafast Bootstrap (UBP) và PP ≥ 95% 

được coi là giá trị tin cây cao cho một nhánh [120, 145]. Các nút có giá trị PP và 

UBP từ 90 đến 94 được coi là giá trị tin cậy tốt. Khoảng cách di truyền theo cặp 

chưa hiệu chỉnh (uncorrected pairwise distance) được tính bằng PAUP * 4.0b10.a 
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CHƯƠNG 3. KẾT QUẢ NGHIÊN CỨU VÀ THẢO LUẬN 

3.1. Ứng dụng chỉ thị SHPT trong nghiên cứu đa dạng loài thú nhỏ ở khu vực 

núi đá vôi vùng Đông Bắc 

3.1.1. Thành phần các loài thú nhỏ tại khu vực núi đá vôi Đông Bắc 

 Kết hợp các dữ liệu về sinh học phân tử với các đặc điểm về hình thái ngoài 

và hình thái sọ cùng các thông tin phỏng vấn, nghiên cứu đã lập danh lục các loài 

thú nhỏ ở vùng Đông Bắc (Bảng 3.2). Kết quả đã ghi nhận được 64 loài thuộc 4 bộ, 

14 họ, 37 giống. Trong đó, Khu bảo tồn loài và sinh cảnh Nam Xuân Lạc được ghi 

nhận 25 loài thuộc thuộc 4 bộ, 11 họ, 20 giống; KBTTN Bắc Mê ghi nhận 29 loài 

thuộc 4 bộ, 10 họ, 19 giống; KBTTN Chạm Chu được ghi nhận 35 loài thuộc 4 bộ, 

13 họ, 28 giống và VQG Phia Oắc – Phia Đén ghi nhận 39 loài thuộc 4 bộ, 12 họ, 

25 giống (Hình 3.1).  

 

Hình 3.1. So sánh độ đa dạng giữa các khu vực nghiên cứu 

* Đánh giá mối quan hệ thành phần loài giữa các địa điểm nghiên cứu 

 Giữa các khu vực nghiên cứu có mức độ tương đồng trên trung bình về thành 

phần loài (djk = 0,52055 - 0,6774) (Bảng 3.1). Trong đó KBTTN Bắc Mê và 

KBTTN Chạm Chu có mức độ tương đồng lớn nhất (djk = 0,67742) và mức độ 

tương đồng thấp nhất là giữa  KBTTN Chạm Chu và VQG Phia Oắc - Phia đén 

(Bảng 3.1). 

0 5 10 15 20 25 30 35 40 45

VQG Phia Oắc – Phia Đén 

KBTTN Chạm Chu 

KBTTN Bắc Mê 

KBT Nam Xuân Lạc

Số bộ Số họ Số giống Số loài
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Bảng 3.1. Hệ số tương đồng (Sorensen-Dice) về thành phần loài giữa các địa 

điểm nghiên cứu 

 
KBTTN Nam 

Xuân Lạc 

KBTTN Bắc 

Mê 

KBTTN 

Chạm Chu 

VQG Phia 

Oắc - Phia 

đén 

KBTTN Nam 

Xuân Lạc 
-    

KBTTN Bắc Mê 0,65455 -   

KBTTN Chạm 

Chu 
0,65574 0,67742 -  

VQG Phia Oắc - 

Phia đén 
0,54545 0,56716 0,52055 - 

 

 

Hình 3.2. Phân tích tập hợp theo nhóm về sự tương đồng thành phần loài 

giữa các khu vực nghiên cứu (giá trị gốc nhánh với số lần lặp lại là 1.000) bằng 

phần mềm Past Statistics. 

Phân tích tập hợp nhóm (Hình 3.3) cho thấy có sự tách biệt về thành phần 

loài giữa các khu vực nghiên cứu. Do có mức độ tương đồng lớn nên hai KHBTTN 

Chạm Chu và Bắc Mê được nhóm thành một nhánh với chỉ số nhánh thấp là 43. Chỉ 

số nhánh tách hai khu trên với KBTTN Nam Xuân lạc là 86. VQG Phia Oắc – Phia 
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đén có sự tách biệt so với các khu vực nghiên cứu còn lại bởi được tách ra trong 

phân tích nhóm và có hệ số tương đồng thấp hơn hệ số tương đồng giữa ba khu vực 

còn lại (đều nhỏ hơn 0,6). 

Về cơ bản, các khu vực khảo sát vẫn có sự tương đồng về thành phần loài 

bởi sự tương đồng về địa hình và một số sinh cảnh đặc trưng của vùng núi đá vôi 

phía Bắc. Sự khác biệt về thành phần loài giữa các khu vực này có thể do ảnh 

hưởng của nỗ lực điều tra, sự đa dạng về hệ sinh thái, tác động con người và lịch sử 

tiến hóa. Mỗi khu vực chỉ được khảo sát tại một số sinh cảnh đặc trưng của mỗi khu 

vực do thời gian khảo sát có hạn. Các khu vực khảo sát chịu tác động nhiều bởi săn 

bắt và các hoạt động khác nhau của con người. Trong đó, KBTTN Chạm Chu chịu 

ảnh hưởng của việc phá rừng trồng cam trên diện rộng, khu vực khảo sát tại 

KBTTN Bắc Mê, KHBTTN Nam Xuân Lạc và VQG Phia Oắc – Phia đén bị tàn phá 

bởi việc phá rừng làm đường và khai thác khoáng sản, .  

Nhiều điểm khảo sát từ các nghiên cứu trước đó của Nguyễn Trường Sơn và 

cộng sự (2011) cũng cho thấy sự giảm đáng kể về đa dạng loài và số lượng loài [6]. 

Do đó những tác động khác nhau của con người đã ảnh hưởng đến các loài khác 

nhau khiến cho có sự khác biệt trong hiện trạng đa dạng các loài thú nhỏ. Ngoài ra, 

sự khác biệt về thành phần loài có thể chịu ảnh hưởng trong lịch sử tiến hóa các 

loài, các rào cản phát tán, sự thích nghi với các điều kiện sống khác nhau. Mặc dù 

khu vực nghiên cứu cùng nằm trong một vùng địa sinh học nhưng trong phạm vi 

khu vực Đông Bắc có một số loài chỉ được phát hiện trong một phạm vi hẹp như 

Chuột núi đá Đông Bắc hay thậm chí có phân bố ở phía Tây Bắc và mở rộng khu 

vực phân bố như Chuột thomas  [104, 158]. Thực hiện thêm các nghiên cứu về địa 

sinh học và tiến hóa sẽ giúp làm sáng tỏ các quá trình lịch sử đã tạo nên sự khác biệt 

giữa các vùng nghiên cứu. 

Sự đặc trưng về thành phần loài thú nhỏ tại mỗi khu vực cho thấy các 

chương trình bảo tồn cần được thực hiện trên diện rộng để bảo toàn được tính đa 

dạng sinh học và đặc tính riêng của mỗi khu vực.  
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Hình 3.3. So sánh số lượng loài ghi nhận trong luận án với nghiên cứu của 

Nguyễn Trường Sơn và cộng sự (2011)  

So sánh với thống kê của Nguyễn Trường Sơn và cộng sự (2011), nghiên cứu 

này chỉ ghi nhận lại 64/122 loài thú nhỏ (52,45%) [6]. So sánh số lượng loài trong 

từng bộ, số lượng loài ghi nhận lại hầu như đều thấp hơn: bộ nhiều răng (100%), bộ 

ăn sâu bọ (37,5%), bộ dơi (47,7%), bộ gặm nhấm (57,89%) (Hình 3.2). Bộ nhiều 

răng chiếm tỷ lệ cao nhất do chỉ có một loài, bộ gặm nhấm có tỷ lệ ghi nhận lại cao 

nhất và thấp nhất là bộ ăn sâu bọ.  
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Bảng 3.2. Danh mục các loài thú nhỏ tại bốn khu bảo tồn loài và sinh cảnh tại vùng núi đá vôi Đông Bắc 

STT Tên Tiếng Việt Tên khoa học 

Nam 

Xuân 

Lạc 

Bắc Mê 
Chạm 

Chu 

Phia 

Oắc 

Phia 

đén 

Sách 

Đỏ Việt 

Nam 

2007 

Danh 

lục Đỏ 

IUCN 

2024 

NTS 

(2011) 

 
I. BỘ NHIỀU 

RĂNG 

SCADNENTIA Wagner, 

1855 
 

     
 

 1. Họ Đồi Tupaiidae Gray, 1825 
 

      

1.  Đồi 
Tupaia belangeri 

(Wagner, 1841) L M M L  LC 
+ 

 
II. BỘ ĂN SÂU 

BỌ 

EULIPOTYPHLA 

Gregory, 1910 
 

     
 

 
2. Họ Chuột voi 

Erinaceidae Fischer, 

1814 

 
  

    
 

2.  
Chuột voi đồi  

Hylomys suillus Müller, 

1840   M   LC 
+ 

 3. Họ Chuột chù Soricidae Fischer, 1814        

3.  
Chuột chù nước 

miền bắc 

Chimarrogale himalayica 

(Gray, 1842)   M   LC 
+ 
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STT Tên Tiếng Việt Tên khoa học 

Nam 

Xuân 

Lạc 

Bắc Mê 
Chạm 

Chu 

Phia 

Oắc 

Phia 

đén 

Sách 

Đỏ Việt 

Nam 

2007 

Danh 

lục Đỏ 

IUCN 

2024 

NTS 

(2011) 

4.  Chuột chù đuôi đen  
Crocidura tanakae 

Kuroda, 1938  M M   LC 
+ 

5.  Chuột chù nhà  
Suncus murinus 

(Linnaeus, 1766) K, QS K, QS K, QS K, QS  LC 
+ 

 4. Họ Chuột chũi Talpidae Fischer, 1814 
 

      

6.  Chuột chũi mũi dài 
Euroscaptor longirostris ( 

Milne Edwards, 1870)    M   
+ 

7.  Chuột chũi  Euroscaptor sp. PV,M M M M   + 

 III. BỘ DƠI 
CHIROPTERA 

Blumbach, 1779 
 

     
 

 5. Họ Dơi quả 
Pteropodidae Gray, 

1821 
 

     
 

8.  Dơi chó cánh ngắn 
Cynopterus brachyotis 

(Muller, 1838) L     LC 
+ 

9.  Dơi chó cánh dài Cynopterus sphinx (Vahl, L M M   LC + 
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STT Tên Tiếng Việt Tên khoa học 

Nam 

Xuân 

Lạc 

Bắc Mê 
Chạm 

Chu 

Phia 

Oắc 

Phia 

đén 

Sách 

Đỏ Việt 

Nam 

2007 

Danh 

lục Đỏ 

IUCN 

2024 

NTS 

(2011) 

1797) 

10.  Dơi quả lưỡi dài  
Eonycteris spelaea 

(Dobson, 1871) M  M   LC 
+ 

11.  Dơi ăn mật hoa lớn 
Macroglossus sobrinus 

Andersen, 1911   M   LC 
+ 

12.  Dơi quả núi cao 
Sphaerias blanfordi  

(Thomas, 1891) M  M   LC 
+ 

13.  Dơi ngựa nâu 
Rousettus leschenaultii 

(Desmarest, 1820)    L  LC 
+ 

 6. Họ Dơi lá mũi 
Rhinolophidae Gray, 

1825 
 

     
 

14.  Dơi lá đuôi 
Rhinolophus affinis 

Horsfield, 1823 L M M L  LC 
+ 

15.  Dơi lá mũi péc xôn 
Rhinolophus pearsonii 

Horsfield, 1851 L,M   M  LC 
+ 
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STT Tên Tiếng Việt Tên khoa học 

Nam 

Xuân 

Lạc 

Bắc Mê 
Chạm 

Chu 

Phia 

Oắc 

Phia 

đén 

Sách 

Đỏ Việt 

Nam 

2007 

Danh 

lục Đỏ 

IUCN 

2024 

NTS 

(2011) 

16.  Dơi lá tô ma 
Rhinolophus thomasi 

ADNersen, 1905 M  M L  LC 
+ 

17.  Dơi lá nam á 

Rhinolophus 

microglobosus Csorba & 

Jenkins, 1998 M M M   LC 

+ 

18.  Dơi lá mũi nhỏ 
Rhinolophus pusillus 

Temminck, 1834  M  L  LC 
+ 

19.  Dơi lá quạt 
Rhinolophus rex Allen, 

1923   M   LC 
+ 

20.  Dơi lá tai dài 
Rhinolophus siamensis 

Blyth, 1844    L  LC 
+ 

 7. Họ Dơi nếp mũi 
Hipposideridae 

Lydekker, 1891 
 

     
 

21.  Dơi nếp mũi quạ 
Hipposideros armiger 

(Hodgson, 1835) L, M M M L  LC 
+ 
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STT Tên Tiếng Việt Tên khoa học 

Nam 

Xuân 

Lạc 

Bắc Mê 
Chạm 

Chu 

Phia 

Oắc 

Phia 

đén 

Sách 

Đỏ Việt 

Nam 

2007 

Danh 

lục Đỏ 

IUCN 

2024 

NTS 

(2011) 

22.  
Dơi nếp mũi vương 

miện 

Hipposideros diadema 

(Geoffroy, 1813) L     LC 
 

23.  Dơi nếp mũi xám 
Hipposideros poutensis 

(Allen 1906) M M M L  LC 
+ 

24.  Dơi nếp mũi xinh 
Hipposideros gentilis 

(Andersen, 1918)  M M L  EN 
+ 

25.  Dơi nếp mũi ba lá 

Aselliscus dongbacanus 

Tu, Csorba, Gorfol, Arai, 

Son, Thanh & Hassanin, 

2015  M M L  LC 

+ 

 8. Họ Dơi muỗi 
Vespertilionidae Gray, 

1821 
 

     
 

26.  Dơi muỗi xám 
Pipistrellus javanicus 

(Gray, 1838) L     LC 
+ 

27.  Dơi muỗi nâu Pipistrellus coromandra    L  LC + 
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STT Tên Tiếng Việt Tên khoa học 

Nam 

Xuân 

Lạc 

Bắc Mê 
Chạm 

Chu 

Phia 

Oắc 

Phia 

đén 

Sách 

Đỏ Việt 

Nam 

2007 

Danh 

lục Đỏ 

IUCN 

2024 

NTS 

(2011) 

(Gray, 1838) 

28.  Dơi muỗi mắt 
Pipistrellus tenuis 

(Temminck, 1840)    

L 

 

LC 
+ 

29.  Dơi muỗi ca-dora 
Hypsugo cadornae 

Thomas, 1916    

L 

 

LC 
+ 

30.  Dơi tai sọ cao 
Myotis alticraniatus 

(Osgood, 1932)    

L 

 

LC 
+ 

31.  Dơi tai bắc việt 
Myotis laniger 

(Peters, 1870)    

L 

 

LC 
 

32.  
Dơi mũi ống cánh 

lông 

Harpiocephalus harpia 

(Temminck, 1840)    

L 

 

LC 
+ 

33.  Dơi mũi ống 
Murina huttoni (Peters, 

1872)    

L 

  
+ 

34.  Dơi mũi ống nhỏ 
Murina eleryi Furey, 

Thong, Bates, Csorba,    

L 

  
+ 
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STT Tên Tiếng Việt Tên khoa học 

Nam 

Xuân 

Lạc 

Bắc Mê 
Chạm 

Chu 

Phia 

Oắc 

Phia 

đén 

Sách 

Đỏ Việt 

Nam 

2007 

Danh 

lục Đỏ 

IUCN 

2024 

NTS 

(2011) 

2009 

35.  
Dơi mũi ống lông 

vàng 

Murina chrysochaetes 

Eger, Lim 2011    

L 

  
+ 

36.  Dơi ống tai tròn 
Murina cyclotis Dobson, 

1872 M   L   
+ 

37.  Dơi tai nam á 
Myotis chinensis (Tomes, 

1857)   M   LC 
+ 

38.  Dơi mũi nhẵn xám 
Kerivoula hardwickii 

(Horsfield, 1824)    

M 

 LC 
+ 

39.  
Dơi mũi nhẵn Mi-

an-ma 

Kerivoula kachinensis 

(Bates, Struebig, Rossiter, 

Kingston, Sia Sein Lein 

Oo & Khin Mya Mya, 

2004)    

L 

 LC 

 

40.  Dơi mũi nhẵn lớn Kerivoula titania (Bates,    L  LC + 
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STT Tên Tiếng Việt Tên khoa học 

Nam 

Xuân 

Lạc 

Bắc Mê 
Chạm 

Chu 

Phia 

Oắc 

Phia 

đén 

Sách 

Đỏ Việt 

Nam 

2007 

Danh 

lục Đỏ 

IUCN 

2024 

NTS 

(2011) 

Struebig, Hayes, Furey, 

Mya Mya, Thong, Tien, 

Son, Harrison, Francis & 

Csorba, 2007) 

 9. Họ Dơi cánh 
Miniopteridae Dobson, 

1875  

 

    
 

41.  Dơi gập cánh dài 
Miniopterus 

fuliginosus(Kuhl, 1819)    L  VU 
+ 

 
10. Họ Dơi ma  

11. Megadermatidae  

Allen, 1864 

 
  

    
 

42.  
Dơi ma bắc  

Lyroderma lyra Geoffroy, 

1810   M   LC 
+ 

 
IV. BỘ GẶM 

NHẤM 

RODENTIA Bowdich, 

1821 
 

     
 

 11. Họ Sóc bay Pteromyidae Brand, 
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STT Tên Tiếng Việt Tên khoa học 

Nam 

Xuân 

Lạc 

Bắc Mê 
Chạm 

Chu 

Phia 

Oắc 

Phia 

đén 

Sách 

Đỏ Việt 

Nam 

2007 

Danh 

lục Đỏ 

IUCN 

2024 

NTS 

(2011) 

1855my 

43.  Sóc bay lớn 
Petaurista philippensis 

(Elloit, 1839) PV PV  PV  LC 
+ 

44.  Sóc bay lông tai 
Belomys pearsonii (Gray, 

1842) 

 M QS 

L  

DD 
+ 

45.  Sóc bay sao  
Petaurista elegans 

(Müller, 1840)    L  LC 
+ 

 12. Họ Sóc cây 
Sciuridae Fischer de 

Waldheim, 1817 
 

     
 

46.  Sóc đen 
Ratufa bicolor (Sparrman, 

1778) L, PV PV QS L  NT 
+ 

47.  Sóc bụng đỏ 
Callosciurus erythraeus 

(Pallas, 1779) L,M 

PV,M 

,QS QS,M QS  LC 
+ 

48.  Sóc mõm hung 
Dremomys rufigenis 

(Blanford, 1878) L,M PV QS M  LC 
+ 
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STT Tên Tiếng Việt Tên khoa học 

Nam 

Xuân 

Lạc 

Bắc Mê 
Chạm 

Chu 

Phia 

Oắc 

Phia 

đén 

Sách 

Đỏ Việt 

Nam 

2007 

Danh 

lục Đỏ 

IUCN 

2024 

NTS 

(2011) 

49.  Sóc chuột hải nam 
Tamiops maritimus 

(Bonhote, 1900) L,PV 

PV,M,Q

S QS PV  LC 
+ 

50.  Sóc bụng xám 
Callosciurus inornatus 

(Gray, 1867)  M QS   LC 
+ 

 13. Họ Dúi Spalacidae Gray, 1821 
 

      

51.  Dúi mốc lớn 
Rhizomys pruinosus 

(Blyth, 1851) L,M,PV PV PV PV,M  LC 
+ 

 14. Họ Chuột Muridae Illiger, 1811 
 

      

52.  Chuột nhắt nhà 
Mus musculus (Linnaeus, 

1758) L L L L  LC 
+ 

53.  Chuột núi đuôi dài 
Leopoldamys edwardsi 

(Thomas, 1882) M PV M   LC 
+ 

54.  Chuột hươu bé 
Niviventer fulvescens 

(Gray, 1847) M M M M  LC 
+ 

55.  Chuột mốc lớn Berylmys bowersi L M  L,M  LC + 
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STT Tên Tiếng Việt Tên khoa học 

Nam 

Xuân 

Lạc 

Bắc Mê 
Chạm 

Chu 

Phia 

Oắc 

Phia 

đén 

Sách 

Đỏ Việt 

Nam 

2007 

Danh 

lục Đỏ 

IUCN 

2024 

NTS 

(2011) 

(Anderson, 1879) 

56.  Chuột núi  
Leopoldamys sabanus 

(Thomas, 1887)  PV     
+ 

57.  Chuột nhắt nương 
Mus pahari (Thomas, 

1916)  M    LC 
+ 

58.  Chuột thường 
Rattus rattus (Linnaeus, 

1758)  QS    LC 
+ 

59.  Chuột bóng 
Rattus nitidus (Hodgson, 

1845)   M   LC 
+ 

60.  
Chuột lang-bi-an  

Niviventer langbianis 

(Robinson & Kloss, 1922)  M M   LC 
+ 

61.  Chuột rừng đông 

dương 

Rattus andamanensis 

(Blyth, 1860)  M    LC 
+ 

62.  
Chuột nhắt cây  

Chiropodomys gliroides 

(Blyth, 1856)   M   LC 
+ 
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STT Tên Tiếng Việt Tên khoa học 

Nam 

Xuân 

Lạc 

Bắc Mê 
Chạm 

Chu 

Phia 

Oắc 

Phia 

đén 

Sách 

Đỏ Việt 

Nam 

2007 

Danh 

lục Đỏ 

IUCN 

2024 

NTS 

(2011) 

63.  
Chuột su-ri 

Maxomys surifer (Miller, 

1900)   M   LC 
 

64.  Chuột Thomas 

Chiromyscus thomasi 

(Balakirev, Abramov & 

Rozhnov, 2014) 

  

M 

   

 

 

Ghi chú: L – Tham khảo; QS - Quan sát trực tiếp; PV - Phỏng vấn; M - Mẫu vật Danh lục Đỏ IUCN: EN - Nguy cấp; VU – 

Sẽ nguy cấp; NT – Gần bị đe dọa; LR – Ít quan ngại 

 



80  

3.1.2. Các các phát hiện mới  

 Quần thể đồi Tupaia sp. phân bố trong khu vực Đông Bắc với mẫu vật thu tại 

các Cát Bà (Hải Phòng), Hữu Liên (Lạng Sơn), Bắc Mê (Hà Giang) có khả năng là 

loài mới bởi khác biệt so với các loài trong giống Tupaia với khoảng cách di truyền 

nhỏ nhất là với gen COI là 11,23% và 10,6% với đoạn gen cyt b. 

 Quần thể Chuột chũi Euroscaptor sp. mới ghi nhận tại KBTTN Chạm Chu 

có khả năng là một đơn vị phân loại mới với khoảng cách di truyền trên đoạn gen 

cyt b với loài E. orlovi là 5,35 - 6,35%. Quần thể tại KBTTN Tây Côn Lĩnh có 

khoảng cách di truyền so với nhóm bao gồm quần thể tại Chạm Chu và E. orlovi là 

5,56-7,1% trên đoạn gen cyt b. 

 Nghiên cứu này cũng ghi nhận vùng phân bố mới của loài Chuột thomas 

(Chiromyscus thomasi), ghi nhận ở KBTTN Chạm Chu. 

3.1.3. Các loài có giá trị bảo tồn  

 Theo danh lục Đỏ IUCN 2023, kết quả nghiên cứu chỉ ghi nhận trong phạm 

vi nghiên cứu 01 loài nguy cấp (EN) là Dơi nếp mũi xinh (Hipposideros gentilis), 

01 loài gần bị đe dọa (NT) Sóc đen (Ratufa bicolor), 01 loài sắp nguy cấp (VU) là 

Dơi gập cánh dài (Miniopterusfuliginosus) (Bảng 3.2). 

 Nghiên cứu không ghi nhận loài có tên tron các danh mục ưu tiên bảo tồn 

khác như Nghị định 84/2021/NĐ-CP, Nghị định 64/2019/NĐ-CP, danh lục CITES 

(2023) và Sách Đỏ Việt Nam (2007) [3].  

 Nghiên cứu không ghi nhận sự có mặt của loài Chuột núi đào văn tiến 

(Tonkinomys daovantieni). Hiện nay loài chuột này chỉ được ghi nhận trong vùng 

nhỏ trong KBTTN Hữu Liên (Lạng Sơn) [104]. 

3.1.4. Ứng dụng chỉ thị SHPT trong xác định các taxon mới 

 *Giống đồi - Tupaia 

 Với phân tích sinh học phân tử kết hợp với hình thái, nghiên cứu đã xác định 

được một số mẫu vật có khả năng là loài mới phân bố tại khu vực Đông Bắc, bao 

gồm 1 mẫu tại KBTTN Bắc Mê (Hà Giang), 2 mẫu tại KBTTN Hữu Liên (Lạng 

Sơn), 3 mẫu tại VQG Cát Bà (Hải Phòng).  
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 Phân tích đặc điểm hình thái 

 

Hình 3.4. Đặc điểm hình thái ngoài mẫu Tupaia sp. thu tại Cát Bà  

A: mặt bên, B: mặt trên, C: mặt bụng, D: bên trên lông đuôi, E: bên cạnh lông đuôi, 

F: bên dưới lông đuôi, F: chi trước, H: chi sau.  

 Về hình thái ngoài, các mẫu vật này có đặc điểm bộ lông và hình thái dương 

vật không xương tương tự nhóm T. belangeri (Hình 3.4). Chiều dài đầu và thân, 

chiều dài đuôi, chiều dài bàn chân sau và chiều dài tai lần lượt là HB: 182 – 210 

mm, TL: 158 – 168 mm, HF: 13,26 – 15,8 mm, E: 38,8 – 42,5 mm, 150 – 200 g 

(Bảng 3.3).  
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Hình 3.5. Hình thái hộp sọ và công thức răng mẫu thu tại Cát Bà Việt Nam. 

 Nghiên cứu của Endo và cộng sự, 2021 dựa trên sự biến đổi hình thái sọ 

trong T. belangeri tại các nước Đông Nam Á cho thấy nhóm này tại miền Bắc Việt 

Nam (mẫu thu thập tại Hà Nội, Bắc Giang, Lào Cai) có hình thái tương đồng với 

các quần thể ở Trung Lào và miền Bắc và Đông Thái Lan [36]. Các mẫu thu được 

trong nghiên cứu này khác biệt với các nhóm Tupaia belangeri ở Đông Nam Á bởi 

kích thước hộp sọ nhỏ hơn (Bảng 3.3). Hộp sọ của loài nhỏ, nhưng có vòm cao khác 

với các loài Tupaia khác (Hình 3.5). Răng hàm của loài này khá nhỏ nên tạo nên 

những khoảng trống lớn cho răng. Đặc biệt, khoảng trống của răng cửa trên I1 

tương đối rộng hơn. Đặc điểm bên ngoài của các mẫu thu thập được tương tự như T. 

belangeri nhưng kích thước cơ thể trung bình nhỏ hơn đáng kể.  
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   Bảng 3.3. So sánh đặc điểm hình thái ngoài và sọ của Tupaia sp. và 

T. belangeri (Dữ liệu tham khảo từ Endo và cộng sự, 2021) [36] 

Chỉ số 

Tupaia sp. 

Đực - Tupaia 

belangeri Cái - Tupaia belangeri 

n TB SD Min  Max n Mean SD n Mean SD 

Hình 

thái 

ngoài                       

HB 5 191,20 11,63 182,00 210,00 160 - 230  

TL 5 156,60 8,65 145,00 168,00 150 - 200  

E 5 12,90 1,70 10,92 15,18 15 - 20 

HF 5 43,73 3,14 39,73 46,85 38 - 45 

Wt 5 166,00 27,02 130,00 200,00 160 - 200 

Sọ           Tham khảo: Wilson 2017 

PL 7 45,39 1,81 48,28 52,83 22 52,57 1,07 38,00 51,81 1,14 

CL 7 39,39 1,47 41,95 46,15 22 45,59 1,06 38,00 44,98 1,04 

SL 7 19,48 1,33 19,70 23,16 22 23,02 0,96 38,00 22,49 0,73 

LIF 7 4,70 0,25 4,13 4,77 22 - - 38,00 - - 

LR 7 16,53 1,28 15,80 19,19 22 - - 38,00 - - 

GBFI 7 3,98 0,63 2,69 4,22 22 - - 38,00 - - 

MLF1 7 2,59 0,40 1,54 2,64 22 - - 38,00 - - 

ZW 7 22,83 0,88 23,97 26,56 22 26,34 0,87 38,00 25,34 0,89 

LBO 7 13,17 0,46 13,61 14,97 22 15,85 0,67 38,00 14,38 0,54 

GNB 7 18,17 0,23 19,47 20,14 22 19,67 0,30 38,00 19,70 0,45 

MPL 7 24,12 0,92 25,33 27,71 22 28,18 0,81 38,00 27,32 0,72 

LBS 7 16,39 0,66 16,82 18,48 22 17,72 0,54 38,00 17,54 0,54 

GPB 7 15,01 0,84 14,83 17,15 22 16,39 0,53 38,00 16,38 0,50 
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Chỉ số 

Tupaia sp. 

Đực - Tupaia 

belangeri Cái - Tupaia belangeri 

n TB SD Min  Max n Mean SD n Mean SD 

DL 7 23,45 0,70 24,85 26,91 22 27,64 0,62 38,00 27,74 0,79 

LAB 7 9,14 0,54 8,62 10,18 22 - - 38,00 - - 

GMB 7 16,66 0,51 17,16 18,60 22 21,01 0,58 38,00 20,74 0,47 

MLA 7 3,83 0,38 2,83 3,94 22 - - 38,00 - - 

HAB 7 6,45 0,55 5,64 7,03 22 12,51 0,42 38,00 12,22 0,35 

LC 7 30,35 1,00 32,30 34,61 22 36,02 1,03 38,00 35,10 0,86 

LA 7 30,68 1,61 31,59 35,83 22 36,14 1,12 38,00 35,22 0,89 

LIA 7 25,83 0,94 27,03 29,33 22 22,61 0,68 38,00 22,23 0,64 

HR 7 12,54 0,64 12,49 14,51 22 14,33 0,84 38,00 13,81 0,52 

HM 7 4,42 0,33 3,52 4,45 22 3,91 0,39 38,00 3,74 0,25 

   

Quan hệ di truyền 

 Ba phân tích dựa trên dữ liệu các đoạn cyt b, COI và dữ liệu kết hợp (bốn 

gen cyt b, COI, 12S và 16S) đã được thực hiện. Các mô hình tiến hóa tối ưu được 

chọn lần lượt là TVM + I + G, TVM + G và GTR + G lựa chọn bởi phần mềm 

jModelTest v2.1.4. Phân tích Bayes được thực hiện trên phần mềm MrBayes v3.2.1, 

lần lượt giá trị burnin được đặt là 10, 7 và 10 khi giá trị lnL đạt mức ổn định sau 

10.000, 7.000 và 10.000 thế hệ với ba phân tích dựa trên gen cyt b, COI và phân 

tích dữ liệu kết hợp. Sáu mẫu từ 3 khu vực thuộc Đông Bắc được chọn từ các mẫu 

hình thái bao gồm 3 mẫu từ VQG Cát Bà, Hải Phòng; 1 mẫu từ KBTTN Bắc Mê, 

Hà Giang; 2 mẫu được thu thập tại KBTTN Hữu Liên, Lạng Sơn.  

 Các thông tin chi tiết về mã truy cập các đoạn gen, địa điểm thu của mẫu vật 

trong nghiên cứu và các trình tự tham khảo trên GenBank được thể hiện trong Phụ 

lục 2 Trong đó tổng cộng 71 taxon được đưa vào trong tất cả các phân tích, bao gồm 

6 mẫu trong nghiên cứu này, 8 mẫu Tupaia glis, 29 mẫu T. belangeri, 3 mẫu T. 

minor, 7 mẫu T. tana, 3 mẫu T. splendidula, 1 mẫu T. salatana, 1 mẫu T. montana, 
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1 mẫu T. palawanensis, 1 mẫu T. moellendorffi, 1 mẫu T. javanica, 1 mẫu T. 

nicobarica, 1 mẫu T. gracilis, 2 mẫu T. dorsalis, 1 mẫu T. longipes, 1 mẫu T. 

chrysogaster và 4 trình tự dùng làm nhóm ngoài bao gồm 1 trình tự của loài 

Urogale everetti, 2 trình tự của loài Dendrogale murina và 1 trình tự của loài 

Phodopus sungorus. 

 Cây quan hệ di truyền với 3 phân tích khác nhau (Hình 3.6, 3.7, 3.8) cho thấy 

các mẫu vật đồi tại Đông Bắc Việt Nam tạo thành một nhóm riêng biệt với các 

nhóm Tupaia belangeri và các loài khác trong giống Tupaia với một vài điểm khác 

biệt như sau: 

 Trong cả hai cây này, các mẫu thu tại Đông Bắc, Việt Nam tách thành một 

nhánh riêng biệt với chỉ số nhánh đáng tin cậy cho cả hai phân tích BC và ML 

(Hình 3.6, 3.7). Cây quan hệ di truyền dựa trên đoạn gen COI bao gồm 27 trình 

tự: 1 nhóm ngoài, 21 trình tự các đoạn COI của các loài trong giống Tupaia thu 

thập trên ngân hàng gen và 5 trình tự thu được trong nghiên cứu này. Trong 21 

trình tự thu thập trên ngân hàng gen có 09 mẫu Tupaia belangeri thu tại Trung 

Quốc (6 mẫu tại Chengmai, và 3 mẫu tại Côn Minh), 02 mẫu Tupaia belangeri 

thu tại Ma-lai-xi-a, 04 mẫu Tupaia belangeri không rõ nguồn gốc và một số mẫu 

Tupai glis và Tupaia minor.  

 Phân tích dựa trên đoạn COI cho thấy nhóm các mẫu mới thu và các mẫu 

được coi là Tupaia belangeri tách thành một nhánh riêng biệt với các loài khác 

trong giống Tupaia thu tại một số nước trong khu vực như Trung Quốc, Ma-lai-xi-a. 

Trong nhánh lớn này, các mẫu chia ra thành 3 nhóm nhỏ, trong đó nhánh Việt Nam 

và nhánh có mẫu ở Côn Minh, Trung Quốc là hai nhánh chị em tách biệt với chỉ số 

nhánh cả hai phân tích BC và ML đều là 100.  Khoảng cách di truyền của đoạn gen 

COI với các mẫu Tupaia khác trong cây quan hệ đều có giá trị lớn hơn 11.23%. 

Nhóm cá thể phân bố quanh khu vực Đông Bắc thu được trong nghiên cứu này 

không có sự khác biệt đáng kể 0-0,92% (Bảng 3.4). 
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Hình 3.6. Cây quan hệ di truyền Bayes dựa trên gen COI của hệ gen ty thể với nhóm Tupaia. Các mẫu thu thập từ Cát 

Bà, Lạng Sơn (KBT thiên nhiên Hữu Liên) và Hà Giang (Khu bảo tồn thiên nhiên Bắc Mê) được tô đậm  
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.Bảng 3. 4. Bảng Khoảng cách di truyền trên đoạn COI nhóm Tupaia 

  
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 

1 NC042823 Phodopus sungorus - 
            

2 AF217811 Tupaia belangeri 18,97 - 
           

3 AJ421453 Tupaia belangeri 18,97 0,00 - 
          

4 JN800722 Tupaia belangeri 19,58 6,00 6,00 - 
         

5 JN800723 Tupaia belangeri 19,58 6,00 6,00 0,00 - 
        

6 JN800724 Tupaia belangeri 19,58 6,00 6,00 0,00 0,00 - 
       

7 NC Tupaia belangeri 18,97 0,00 0,00 6,00 6,00 6,00 - 
      

8 Tb1 Tupaia sp CatBa 18,07 12,92 12,92 12,00 12,00 12,00 12,92 - 
     

9 Tb6 Tupaia sp HaGiang   18,54 13,00 13,00 11,72 11,72 11,72 13,00 0,31 - 
    

10 Tb7 Tupaia sp LangSon 18,38 12,92 12,92 12,00 12,00 12,00 12,92 0,92 0,64 - 
   

11 Tb14 Tupaia sp LangSon 18,38 12,92 12,92 11,69 11,69 11,69 12,92 0,31 0,00 0,62 - 
  

12 Tb18 Tupaia sp Cat Ba 18,07 12,92 12,92 12,00 12,00 12,00 12,92 0,00 0,31 0,92 0,31 - 
 

13 HM031767 Tupaia belangeri 18,52 13,23 13,23 12,92 12,92 12,92 13,23 11,85 11,90 11,85 11,85 11,85 - 

14 HM031768 Tupaia belangeri 18,52 13,23 13,23 12,92 12,92 12,92 13,23 11,85 11,90 11,85 11,85 11,85 0,00 

15 HM031781 Tupaia belangeri 18,52 13,08 13,08 13,08 13,08 13,08 13,08 11,23 11,27 11,23 11,23 11,23 1,23 

16 HM031787 Tupaia belangeri 18,52 13,08 13,08 13,54 13,54 13,54 13,08 11,54 11,59 11,54 11,54 11,54 1,54 

17 HM031788 Tupaia belangeri 18,52 13,08 13,08 13,54 13,54 13,54 13,08 11,54 11,59 11,54 11,54 11,54 1,54 

18 HM031789 Tupaia belangeri 18,21 13,54 13,54 13,69 13,69 13,69 13,54 11,39 11,75 11,69 11,69 11,39 1,69 

19 JQ601650 Tupaia belangeri 19,67 6,51 6,51 5,25 5,25 5,25 6,51 12,26 12,14 11,95 11,94 12,26 12,24 

20 KU130817 Tupaia belangeri 19,51 5,38 5,38 6,74 6,74 6,74 5,38 12,97 12,90 12,64 12,64 12,97 12,44 
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21 KU130818 Tupaia belangeri 19,69 5,06 5,06 6,75 6,75 6,75 5,06 13,14 13,08 12,81 12,81 13,14 13,13 

22 JF444477 Tupaia sp. 22,02 21,01 21,01 18,91 18,91 18,91 21,01 18,25 18,15 18,60 18,09 18,25 18,79 

23 JF444478 Tupaia glis 17,21 18,60 18,60 19,59 19,59 19,59 18,60 18,29 18,33 18,12 18,29 18,29 17,10 

24 JF444479 Tupaia minor 19,35 17,55 17,55 18,40 18,40 18,40 17,55 18,57 18,43 18,57 18,57 18,57 16,90 

25 JF459875 Tupaia glis 21,48 19,23 19,23 18,80 18,80 18,80 19,23 18,48 18,28 18,16 18,32 18,48 16,55 

26 KY315499 Tupaia glis 20,11 18,46 18,46 18,46 18,46 18,46 18,46 18,00 17,79 17,69 17,85 18,00 16,92 

27 KY315500 Tupaia glis 20,71 18,50 18,50 18,46 18,46 18,46 18,50 18,31 18,07 17,90 18,12 18,31 15,69 
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14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 

14 HM031768 Tupaia belangeri - 
             

15 HM031781 Tupaia belangeri 1,23 - 
            

16 HM031787 Tupaia belangeri 1,54 0,62 - 
           

17 HM031788 Tupaia belangeri 1,54 0,62 0,00 - 
          

18 HM031789 Tupaia belangeri 1,69 0,77 0,77 0,77 - 
         

19 JQ601650 Tupaia belangeri 12,24 12,08 11,92 11,92 12,71 - 
        

20 KU130817 Tupaia belangeri 12,44 12,28 12,95 12,95 12,94 7,43 - 
       

21 KU130818 Tupaia belangeri 13,13 12,96 13,63 13,63 13,62 7,77 1,35 - 
      

22 JF444477 Tupaia sp 18,79 18,80 18,64 18,64 18,97 19,14 20,34 20,52 - 
     

23 JF444478 Tupaia glis 17,10 17,45 16,94 16,94 17,44 18,83 19,57 19,91 18,29 - 
    

24 JF444479 Tupaia minor 16,90 17,24 16,90 16,90 16,90 16,78 17,80 17,97 19,68 17,27 - 
   

25 JF459875 Tupaia glis 16,55 16,70 17,17 17,17 17,17 18,14 18,03 17,87 20,72 20,67 17,79 - 
  

26 KY315499 Tupaia glis 16,92 16,77 16,92 16,92 16,92 18,16 18,39 18,05 20,60 20,49 18,26 2,08 - 
 

27 KY315500 Tupaia glis 15,69 15,65 15,86 15,86 16,21 17,00 17,46 17,69 20,88 19,33 16,54 1,89 0 - 
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 Bảng 3.5. Khoảng cách di truyền đoạn cyt b nhóm Tupaia 

  
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 

1 AY321634 Dendrogale melanura - 
              

2 EU531758 Tupaia belangeri 16,53 - 
             

3 EU531756 Tupaia belangeri 16,44 0,27 - 
            

4 EU531755 Tupaia belangeri 16,53 0,00 0,27 - 
           

5 HQ836337 Tupaia belangeri 16,62 0,27 0,18 0,27 - 
          

6 HQ836336 Tupaia belangeri 16,71 0,18 0,27 0,18 0,09 - 
         

7 HQ836335 Tupaia belangeri 16,53 0,00 0,27 0,00 0,27 0,18 - 
        

8 HQ836325 Tupaia belangeri 16,53 0,18 0,44 0,18 0,44 0,36 0,18 - 
       

9 DQ986459 Tupaia belangeri 16,62 0,71 0,80 0,71 0,98 0,89 0,71 0,89 - 
      

10 KU130880 Tupaia belangeri 16,67 5,22 5,20 5,22 5,20 4,95 5,22 5,43 6,05 - 
     

11 KU130879 Tupaia belangeri 16,45 5,97 5,94 5,97 5,94 5,69 5,97 6,17 6,78 1,24 - 
    

12 NC2521 Tupaia belangeri 16,33 8,26 8,17 8,26 8,17 8,08 8,26 8,35 8,61 3,23 3,99 - 
   

13 AJ421453 Tupaia belangeri 16,33 8,26 8,17 8,26 8,17 8,08 8,26 8,35 8,61 3,23 3,99 0,00 - 
  

14 AF217811 Tupaia belangeri 16,33 8,26 8,17 8,26 8,17 8,08 8,26 8,35 8,61 3,23 3,99 0,00 0,00 - 
 

15 AY321637 Tupaia chinensis 16,53 0,18 0,44 0,18 0,44 0,36 0,18 0,36 0,71 5,47 6,22 8,43 8,43 8,43 - 

16 MT442048 Tupaia tana 14,72 17,04 17,04 17,04 17,04 17,04 17,04 17,04 17,40 15,70 15,44 16,26 16,26 16,26 17,22 

17 MT442049 Tupaia tana 14,71 17,12 17,11 17,12 17,11 17,11 17,12 17,12 17,47 15,70 15,44 16,24 16,24 16,24 17,29 

18 MT442047 Tupaia tana 14,71 17,03 17,03 17,03 17,03 17,03 17,03 17,03 17,39 15,71 15,45 16,33 16,33 16,33 17,20 

19 AY321644 Tupaia glis 12,36 15,73 15,64 15,73 15,64 15,73 15,73 15,73 16,18 15,24 15,02 15,62 15,62 15,62 15,82 

20 MT442046 Tupaia tana 14,80 17,12 17,12 17,12 17,12 17,12 17,12 17,12 17,47 15,95 15,70 16,41 16,41 16,41 17,29 

21 MT442045 Tupaia tana 14,89 17,12 17,11 17,12 17,11 17,11 17,12 17,12 17,47 15,71 15,45 16,24 16,24 16,24 17,29 

22 AY321639 Tupaia glis 11,91 15,38 15,29 15,38 15,29 15,38 15,38 15,38 15,82 14,76 14,54 15,36 15,36 15,36 15,47 

23 AY321646 Tupaia longipes 17,51 15,29 15,38 15,29 15,38 15,29 15,29 15,38 15,56 13,82 13,57 16,42 16,42 16,42 15,38 
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24 MT442052 Tupaia splendidula 16,15 16,87 16,69 16,87 16,69 16,69 16,87 16,87 17,05 14,65 14,89 16,28 16,28 16,28 17,05 

25 AY321654 Tupaia salatana 18,04 17,24 17,07 17,24 17,07 17,07 17,24 17,33 17,51 17,02 17,75 17,67 17,67 17,67 17,33 

26 Tb1 Tupaia sp. CatBa 17,04 12,68 12,59 12,68 12,59 12,51 12,68 12,68 12,77 11,11 10,87 12,57 12,57 12,57 12,77 

27 Tb6 Tupaia sp. HaGiang 16,77 12,34 12,25 12,34 12,25 12,16 12,34 12,34 12,61 10,35 10,11 11,91 11,91 11,91 12,43 

28 Tb7 Tupaia sp. LangSon 16,95 12,15 12,06 12,15 12,06 11,97 12,15 12,15 12,42 10,62 10,38 12,30 12,30 12,30 12,23 

29 Tb14 Tupaia sp. LangSon 16,77 11,97 11,88 11,97 11,88 11,79 11,97 11,97 12,24 10,60 10,36 12,06 12,06 12,06 12,06 

30 Tb18 Tupaia sp. Cat Ba 17,03 12,68 12,59 12,68 12,59 12,51 12,68 12,68 12,77 11,11 10,87 12,59 12,59 12,59 12,77 

 

  
16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 

16 MT442048 Tupaia tana - 
              

17 MT442049 Tupaia tana 0,17 - 
             

18 MT442047 Tupaia tana 0,00 0,17 - 
            

19 AY321644 Tupaia glis 15,98 15,88 16,06 - 
           

20 MT442046 Tupaia tana 0,09 0,26 0,09 16,15 - 
          

21 MT442045 Tupaia tana 0,17 0,35 0,17 16,15 0,26 - 
         

22 AY321639 Tupaia glis 15,63 15,52 15,70 0,80 15,79 15,79 - 
        

23 AY321646 Tupaia longipes 15,44 15,60 15,42 16,80 15,51 15,51 16,62 - 
       

24 MT442052 Tupaia splendidula 12,38 12,54 12,45 16,60 12,54 12,45 16,34 17,03 - 
      

25 AY321654 Tupaia salatana 17,31 17,30 17,30 15,91 17,39 17,38 15,73 11,47 19,70 - 
     

26 Tb1 Tupaia sp. CatBa 15,65 15,72 15,72 15,45 15,80 15,80 15,62 15,53 17,40 18,29 - 
    

27 Tb6 Tupaia sp. HaGiang  15,35 15,42 15,42 15,01 15,51 15,51 15,18 15,63 16,92 18,21 0,95 - 
   

28 Tb7 Tupaia sp. LangSon 15,30 15,37 15,37 15,00 15,45 15,45 15,18 15,34 16,79 18,37 1,03 0,60 - 
  

29 Tb14 Tupaia sp. LangSon 15,14 15,21 15,21 15,18 15,30 15,30 15,35 15,35 16,62 18,38 1,29 0,69 0,94 - 
 

30 Tb18 Tupaia sp. Cat Ba 15,68 15,75 15,75 15,44 15,84 15,84 15,62 15,53 17,42 18,30 0,00 0,95 1,03 1,29 - 
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Hình 3.7. Cây quan hệ di truyền Bayes dựa trên gen cytochrome b của hệ gen ty thể với nhóm Tupaia. Các mẫu thu 

thập từ Cát Bà, Lạng Sơn và Hà Giang (Khu bảo tồn thiên nhiên Bắc Mê) được tô đậm.  
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 Cây quan hệ di truyền được phân tích dựa trên đoạn gen cyt b bao gồm 30 

trình tự: 1 nhóm ngoài, 5 mẫu được phân tích trong nghiên cứu này, 14 trình tự 

Tupaia belangeri (4 mẫu có nguồn gốc từ Côn Minh, Trung Quốc), 10 trình tự một 

số loài trong giống Tupaia bao gồm Tupaia tana, Tupaia splendidula, Tupaia 

longipes, Tupaia salatana, Tupaia glis (Hình 3.7). Cây quan hệ di truyền thu được 

cho thấy nhóm bao gồm mẫu Việt Nam và các mẫu Tupaia belangeri tách thành 

một nhóm riêng biệt với các loài khác trong giống Tupaia. Trong nhóm này, các 

mẫu Việt Nam tách biệt với các mẫu còn lại với chỉ số nhánh ở cả phân tích BC và 

ML là 99-100. Khoảng cách di truyền với đoạn cyt b của mẫu Việt Nam với các 

mẫu khác là lớn hơn 10,6%. Trong nhóm các cá thể Việt Nam khoảng cách di 

truyền trên đoạn gen cyt b là 0-1,29% (Bảng 3.5).  

 Với cây quan hệ di truyền kết hợp dữ liệu của 4 đoạn gen cyt b, COI, 12S và 

16S, bao gồm 51 trình tự: 4 trình tự nhóm ngoài, 6 trình tự mẫu phân tích trong 

nghiên cứu và 43 trình tự là các mẫu trong giống Tupaia có phân bố trong khu vực 

Trung Quốc - Đông Nam Á bao gồm Trung Quốc, Ma-lai-xi-a, In-đô-nê-xi-a, Phi-

líp-pin, Cam-pu-chia, và các mẫu không rõ nguồn gốc (Hình 3.8) tham khảo từ 

nghiên cứu. Cây quan hệ di truyền có nhiều nhánh phân loại, trong đó có chỉ số 

nhánh đáng tin cậy là trên 90 với BC và trên 70 với ML. Các mẫu vật tại Đông Bắc 

Việt Nam có mối quan hệ gần gũi với nhóm hai loài Tupaia longipes và  Tupaia 

chrysogaster với chỉ số tin cậy (99-100) cho cả hai phân tích BC và ML. Thêm vào 

đó, khoảng cách di truyền các mẫu vật thu được trên đoạn cyt b và COI với dữ liệu 

trên ngân hàng gen đều trên 10%. Với dữ liệu phân tích hiện tại, các mẫu vật thu 

được có nhiều khác biệt với các mẫu T. belangeri trong khu vực Đông Nam Á và 

Trung Quốc. 

 Nghiên cứu này chưa thu được mẫu ADN khu vực phía Tây Bắc như trong 

nghiên cứu của Endo và  cộng sự (2021) nên chưa có sự so sánh giữa hai khu vực 

Đông Bắc và Tây Bắc Việt Nam.  
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Hình 3.8. Cây quan hệ di truyền kết hợp 4 đoạn gen cytochrome b, COI, 12S, 16S của ty thể với nhóm Tupaia. Các 

mẫu thu thập từ Cát Bà, Lạng Sơn và Hà Giang (Khu bảo tồn thiên nhiên Bắc Mê) được tô đậm. 
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* Chuột chũi – giống Euroscaptor 

Phân tích đặc điểm hình thái 

Bốn mẫu vật bao gồm 3 mẫu thu tại KBTTN Chạm Chu và 1 mẫu tại 

KBTTN Tây Côn Lĩnh (mã thực địa AV0 thu tại Tây Côn Lĩnh năm 2018) đã 

được thu thập và so sánh. Các mẫu vật này có cùng kích thước cơ thể và hình 

dạng đuôi giống nhau với hai loài trên trong khi khác nhau về cấu trúc răng và 

màu xám đen của bộ lông (Bảng 3.6 và Hình 3.9). Một số mẫu vật được thu thập 

ở Phù Lưu cho thấy có màu cam sẫm đặc biệt ở cổ và cẳng tay (Hình 3.10). 

 

Hình 3.9. So sánh hình thái sọ mẫu Chuột chũi Euroscaptor sp. và một số 

loài khác trong giống Euroscaptor (Ảnh: Bùi Tuấn Hải, 2022) 

 



96  

 

Hình 3.10. Bộ lông của hai mẫu vật thu tại Chạm Chu có phần lông màu cam 

trước ngực (Ảnh: Bùi Tuấn Hải, 2020) 

Các nghiên cứu gần đây đã nhận định rằng cả E. orlovi và E. kuznetsovi đều 

sinh sống ở các khu vực có độ cao lớn (tương ứng là 1.900–2.330 m và 700– 1.300 

m), trong khi E. subanura được tìm thấy ở độ cao thấp hơn (250–570 m), không có 

sự chồng chéo về phân bố theo chiều dọc [80, 195]. Tuy nhiên, các mẫu vật thu tại 

Chạm Chu trong nghiên cứu này được thu thập ở cả hai độ cao là khoảng 200 m 

(Phù Lưu) và 700 m (Cao Đường) so với mặt nước biển.  

Bảng 3.6. So sánh chỉ số hình thái với một số loài trong giống Euroscaptor  

 BW HB TL TR 

Euroscaptor sp. CHAMCHU 

(nghiên cứu này) 

54,85±6,15 

45,6-64,5 

129,08±5,79 

120,71-137,62 

14,82 ± 3,57 

8,93-19,28 

11,5 

 

Euroscaptor orlovi (Zemlemerova và cộng 

sự, 2016) 

- 132-136  12,6-

13,7 

Euroscaptor subanura 

(Kawada và cộng sự, 2012) 

38,97 ± 3,68 

33,8–43,0 

122,88 ± 5,51 

113,0–130,0 

4,38 ± 0,44 

4,0–5,0 

3,6 

 

Euroscaptor parvidens 

(Kawada và cộng sự, 2012) 

52,98 ± 7,28 

37,3–63,5 

143,75 ± 3,75 

135,0–148,5 

6,95 ± 6,95 

5,5–9,0 

4,8 

Euroscaptor longirostris (Kawada và cộng 

sự, 2012) 

59,62 ± 10,18 

42,3–76,7 

138,45 ± 3,39 

133,0–144,0 

15,37 ± 1,01 

14,0–17,0 

11,1 

Euroscaptor malayana (Kawada và cộng 57,36 ± 7,72 131,15 ± 1,94 5,70 ± 5,70 4,4 
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sự, 2012) 43,6–71,5 128,5–134,5 4,5–8,5 

Euroscaptor klossi (Kawada và cộng sự, 

2012) 

51,65 ± 5,44 

43,6–71,5 

132,75 ± 3,89 

128,5–134,5 

5,70 ± 0,71 

9,5–10,5 

7,5 

Euroscaptor mizura (Kawada và cộng sự, 

2012) 

28,6 102,0 22 21,6 

Ghi chú: Các số liệu hình thái được so sánh với dữ liệu từ các nghiên cứu của 

Zemlemerova và cộng sự, 2016 và Kawada và cộng sự, 2012 [80, 195]. 

Quan hệ di truyền 

Ba phân tích bao gồm phân tích tiết kiệm tối đa, thích hợp tối đa và Bayes, 

và dựa trên ba đoạn gen hai ty thể 12S, cyt b và một gen nhân RAG1, cho thấy quần 

thể Chuột chũi ở KBTTN Chạm Chu khác biệt rõ ràng so với tất cả các loài khác 

trong cùng giống Euroscaptor (Hình 3.11). Cây quan hệ di truyền bao gồm 31 trình 

tự, trong đó bao gồm ba mẫu thu tại KBTTN Chạm Chu và một mẫu thu tại 

KBTTN Tây Côn Lĩnh, các trình tự loài cùng trong giống Euroscaptor và một số 

loài chuột chũi khác. Cây quan hệ di truyền cho thấy các mẫu chuột chũi thu được 

tại KBTTN Chạm Chu và KBTTN Tây Côn Lĩnh thuộc giống Euroscaptor và giống 

này tách thành một nhánh tiến hóa riêng biệt so với các loài chuột chũi khác. Ba 

mẫu thu thập từ KBTTN Chạm Chu cũng có quan hệ gốc nhánh và có quan hệ gần 

nhất với loài E. orlovi với khoảng cách di truyền là 5,35 - 6,35% (Bảng 3.7). Ngoài 

ra, quần thể có phân bố tại KBTTN Tây Côn Lĩnh cũng khác biệt với các loài khác 

trong giống này (Hình 3.11).  

Nhóm này cũng có quan hệ gốc nhánh gần nhất với nhóm bao gồm E. orlovi 

và các cá thể tại KBTTN Chạm Chu với khoảng cách di truyền giữa hai nhóm là 

5,56-7,1%. Trong đó, khoảng cách với quần thể tại Chạm Chu là 6,74-7,1%. Kết 

quả cho thấy tính đa dạng của giống hiện đang chưa được đánh giá chính xác và 

miền Bắc Việt Nam có thể còn nhiều quần thể thuộc giống Euroscaptor có sự khác 

biệt về di truyền và cần được nghiên cứu bổ sung để có các kết luận về phân loại 

chính xác hơn. Các nghiên cứu thêm về hiện trạng quần thể và các đặc điểm sinh 

thái khác kết hợp với chỉ thị sinh học phân tử cần được thực hiện. 
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Hình 3.11. Cây quan hệ di truyền Bayes cho mẫu chuột chũi dựa trên ba gen, 

12S, cytochrome b và Rag1. Ba mẫu vật được thu thập từ Khu Bảo tồn Thiên nhiên 

Chạm Chu và một từ Khu Bảo tồn Thiên nhiên Tây Côn Lĩnh (được tô đậm) được 

đưa vào phân tích. Các trình tự khác được lấy từ GenBank. Trong đó, chỉ số nhánh 

ở dòng trên là xác suất hậu nghiệm trong BC, hai chỉ số dưới là bootstrap UBP và 

MP. Dấu sao thể hiện các chỉ số nhánh tương đương với 100%. 
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Bảng 3.7. Khoảng cách di truyền trên gen cyt b các mẫu nghiên cứu và các loài khác trong giống Euroscaptor  

  1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 

1 Condylura cristata -               

2 Euroscaptor klossi SIK0673 16,49 -              

3 Euroscaptor klossi SIK0674 16,49 0,18 -             

4 Euroscaptor kuznetsovi SIK0777 16,23 8,33 8,16 -            

5 Euroscaptor kuznetsovi SIK0865 15,70 7,90 7,72 1,14 -           

6 
Euroscaptor longirostris 

KIZ0905172 
16,40 8,60 8,42 7,54 7,11 -          

7 
Euroscaptor longirostris 

KIZ0905290 
16,32 8,51 8,33 7,46 7,02 3,25 -         

8 Euroscaptor malayana SIK0550 16,93 8,60 8,42 7,19 7,11 8,16 8,77 -        

9 Euroscaptor malayana SIK0557 16,75 8,60 8,42 6,67 6,58 8,16 8,42 0,88 -       

10 Euroscaptor orlovi SIK0820 16,32 7,98 7,81 5,70 5,61 7,81 7,54 7,81 7,28 -      

11 Euroscaptor orlovi SIK0821 16,32 7,98 7,81 5,70 5,61 7,81 7,54 7,81 7,28 0,18 -     

12 Euroscaptor orlovi ZIN99335 17,03 8,64 8,47 5,12 5,03 7,32 7,94 6,97 7,32 4,85 4,85 -    

13 
Euroscaptor parvidens 

ngoclinhensis SIK0854 
17,37 13,60 13,60 12,90 12,46 12,63 12,72 12,72 13,16 12,28 12,46 11,82 -   

14 
Euroscaptor parvidens 

ngoclinhensis SIK0858 
17,37 13,25 13,25 13,16 12,54 12,46 12,37 13,51 13,68 13,07 13,07 12,35 6,05 -  

15 Eurscaptor parvidens ZIN101902 17,63 12,72 12,72 12,11 11,32 12,46 12,37 12,54 13,33 12,28 12,28 11,82 8,68 8,60 - 

16 Eurscaptor parvidens ZIN101921 17,46 12,90 12,90 12,28 11,49 12,28 12,37 12,64 13,43 12,64 12,64 12,17 8,51 8,78 0,97 
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17 Euroscaptor subanura SIK0938 18,42 15,70 15,70 15,09 14,74 15,44 15,88 14,83 14,74 15,70 15,88 16,13 14,21 15,53 15,00 

18 Euroscaptor subanura SIK0939 18,33 15,79 15,79 15,18 14,83 15,53 15,97 14,91 14,83 15,79 15,97 16,22 14,30 15,61 15,09 

19 Euroscaptor sp.CHAMCHU1 17,19 9,12 8,95 6,23 6,32 8,86 8,33 8,42 8,42 5,79 5,79 6,35 13,86 13,77 12,46 

20 Euroscaptor sp.CHAMCHU2 17,64 8,67 8,49 5,87 5,96 8,58 8,03 8,04 8,04 5,33 5,33 5,96 13,45 13,54 12,18 

21 Euroscaptor sp.CHAMCHU3 17,91 8,99 8,81 6,05 6,15 8,73 8,19 8,28 8,28 5,61 5,61 6,15 13,61 13,62 12,09 

22 Eroscaptor sp.TCL 16,68 7,91 7,90 6,01 5,74 8,26 8,27 7,64 7,64 6,10 5,92 5,56 12,27 13,17 12,80 

23 
Mogera insularis latouchei 

SAS148 
16,84 13,95 13,95 12,28 11,84 13,77 13,86 13,60 13,77 13,77 13,77 12,87 13,68 14,74 14,83 

24 Mogera robusta ZIN99909 16,67 12,98 12,98 11,93 11,23 13,42 13,60 13,25 13,25 13,86 14,04 12,87 13,25 13,86 14,65 

25 Oresocaptor mizura Miyake1 17,02 13,42 13,42 12,28 11,75 11,84 11,75 12,54 12,54 12,63 12,63 12,52 14,65 13,95 13,86 

26 Parascaptor leucura KIZ0810480 16,05 12,11 12,11 11,14 10,61 11,32 11,23 10,88 11,23 11,49 11,49 10,41 11,23 12,54 12,28 

27 Parascaptor leucura KIZDY0054 17,90 13,68 13,68 12,28 11,93 12,90 12,90 12,90 12,90 13,07 13,25 12,88 14,39 14,30 13,77 

28 Scaptochirus moschatu 16,93 12,90 12,72 12,46 11,75 12,98 12,98 13,25 13,33 12,90 12,90 12,52 14,39 13,77 13,77 

29 
Scaptochirus moschatu 

KIZSD111101 
16,93 13,95 13,95 12,63 11,93 14,04 13,25 12,90 13,16 13,25 13,42 12,88 13,95 13,51 13,60 

30 Talpa altaica MH6804 17,02 15,53 15,53 14,30 13,77 14,65 15,53 15,18 15,18 15,35 15,18 14,56 15,88 15,26 16,23 

31 Talpa europaea aa1496 17,90 14,47 14,30 12,81 12,46 14,12 14,74 13,77 13,77 12,90 12,90 12,62 15,70 15,70 15,97 
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  16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 

16 Eurscaptor parvidens ZIN101921 -                

17 Euroscaptor subanura SIK0938 14,65 -               

18 Euroscaptor subanura SIK0939 14,74 0,09 -              

19 Euroscaptor sp.CHAMCHU1 12,81 16,32 16,40 -             

20 Euroscaptor sp.CHAMCHU2 12,53 16,15 16,24 0,37 -            

21 Euroscaptor sp.CHAMCHU3 12,45 16,01 16,10 0,45 0,09 -           

22 Eroscaptor sp.TCL 12,89 15,88 15,97 7,10 6,74 6,83 -          

23 Mogera insularis latouchei SAS148 14,65 13,68 13,77 13,16 13,08 13,06 12,89 -         

24 Mogera robusta ZIN99909 14,74 13,77 13,86 13,42 13,09 13,27 12,54 8,95 -        

25 Oresocaptor mizura Miyake1 13,86 15,00 15,09 13,25 12,82 13,09 11,92 12,37 13,16 -       

26 Parascaptor leucura KIZ0810480 12,02 13,33 13,42 11,93 11,75 11,58 11,29 11,67 11,32 11,93 -      

27 Parascaptor leucura KIZDY0054 13,78 14,83 14,91 13,86 13,63 13,71 12,45 11,40 12,63 12,19 11,84 -     

28 Scaptochirus moschatu 13,86 16,58 16,67 13,60 13,45 13,53 12,62 13,77 14,21 14,47 12,11 13,16 -    

29 
Scaptochirus moschatu 

KIZSD111101 
13,51 15,97 16,05 13,86 13,64 13,71 12,64 14,12 14,21 15,18 11,23 12,63 4,04 -   

30 Talpa altaica MH6804 16,23 16,84 16,93 16,05 15,81 15,86 14,55 14,21 15,44 14,30 13,51 16,05 16,14 15,97 -  

31 Talpa europaea aa1496 16,14 16,23 16,32 14,12 13,92 14,07 13,46 13,95 15,09 13,68 13,60 13,95 13,51 13,86 13,07 - 
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3.1.5. Ứng dụng chỉ thị SHPT trong định danh các loài khó phân biệt bằng đặc 

điểm hình thái 

Dựa trên 35 mẫu ADN đã được phân tích của các nhóm loài có đặc điểm 

hình thái tương tự nhau (Bảng 3.8) bao gồm:  

Bộ nhiều răng: 6 mẫu đồi chưa rõ vị trí phân loại (Tupaia sp.); Bộ ăn sâu bọ: 

9 mẫu chuột chũi (Euroscaptor) bao gồm 8 mẫu chưa rõ vị trí phân loại và 01 mẫu 

Euroscaptor longirostris, 01 mẫu chuột chù (Crocidura tanakae); Bộ Dơi: 02 mẫu 

Dơi chó cánh dài (Cynopterus sphinx), 03 mẫu Dơi nếp mũi ba lá (Aselliscus  

dongbacanus), 04 mẫu Hipposideros bao gồm 1 mẫu Dơi nếp mũi quạ 

(Hipposideros armiger) và 3 mẫu Dơi nếp mũi xám (Hipposideros poutensis), 01 

mẫu Dơi tai nam á (Myotis chinensis), 03 mẫu Rhinolophus bao gồm 02 mẫu Dơi lá 

đuôi (Rhinolophus cf. affinis) và 01 mẫu Dơi lá mũi nhỏ (Rhinolophus pusillus); Bộ 

gặm nhấm: 01 mẫu Dúi mốc lớn (Rhizomys pruinosus), 01 mẫu Chuột thomas 

(Chiromyscus thomasi), 03 mẫu chuột hươu (Niviventer) bao gồm 02 mẫu Chuột 

hươu bé (Niviventer fulvescens) và 01 mẫu Chuột lang-bi-an (Niviventer langbians), 

01 mẫu  Sóc bụng xám (Callosciurus inornatus). 

Việc sử dụng chỉ thị sinh học phân tử đã giải quyết một số trường hợp liên 

quan đến nghiên cứu khu hệ bao gồm: 

- Xác định tên phân loại những cá thể có đặc điểm hình thái khác biệt với loài 

(ví dụ: Dúi mốc lớn Rhizomys pruinosus). 

- Phân biệt những loài đã có đặc điểm nhận dạng tuy nhiên khó phân biệt với 

các loài đồng hình khác (ví dụ: Dơi nếp mũi ba lá Aselliscus  dongbacanus). 

- Hỗ trợ phát hiện khu vực phân bố của loài (ví dụ: Chuột thomas 

Chiromyscus thomasi). 

Kết quả nghiên cứu sử dụng chỉ thị sinh học phân tử kết hợp các đặc điểm 

hình thái ngoài và hình thái hộp sọ cũng đã làm rõ hơn và chỉ ra được các sai khác 

so với các nghiên cứu trước đó. 
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Bảng 3.8. Kết quả so sánh các mẫu thú nhỏ có hình thái ngoài khó xác định 

STT Mã 

 PTN 
Mã thực địa Kết quả BLAST % tương đồng 

Đoạn gen 

khuếch đại 
Trình tự tham khảo Địa điểm 

1 Cd1 NTS.2019.04.40 Crocidura tanakae 99,57% cyt b FJ814031.1 (Esselstyn và cộng sự, 2009) Chạm Chu, Tuyên Quang 

2 
Rh1 NTS.2019.04.58 Rhizomys pruinosus 99,29% 

cyt b KY754146 (Steppan,S.J. và  

Schenk,J.J., 2017) 
Chạm Chu, Tuyên Quang 

3 Ni1 C.CHU.18.01 Chiromyscus thomasi 99,35 % cyt b JQ755934 (Balakirev và cộng sự, 2013) Chạm Chu, Tuyên Quang 

4 Ni2 NTS 2019.04.31 Niviventer fulvescens 99,82% cyt b  KY068837.1L (Zang và cộng sự, 2016) Chạm Chu, Tuyên Quang 

5 Ap1 NTS 2019.10.38 Niviventer fulvescens 99,82% cyt b  KY068837.1L (Zang và cộng sự, 2016) Bắc Mê, Hà Giang 

6 Ni3 NTS 2019.10.37 Niviventer langbianis 98,65% cyt b HM217434 (Pages và cộng sự, 2010) Chạm Chu, Tuyên Quang 

7 Ci1 NTS 2019.10.45 Callosciurus inornatus 99,53% cyt b AB499907 (Oshida và cộng sự, 2011) Bắc Mê, Hà Giang 

8 Ri4 BM 2019.05.09 Rhinolophus cf. affinis 98,29% cyt b MK976912 (Mao và cộng sự, 2019) Bắc Mê, Hà Giang 

9 Cy3 C.CHU.18.11 Cynopterus sphinx 99,71% COI MK410368 (Arai, 2019) Chạm Chu, Tuyên Quang 

10 Sp1 C.CHU.18.14 Cynopterus sphinx 99,65% COI DQ445703 Chạm Chu, Tuyên Quang 

11 As1 NTS 2019.04.07 Aselliscus dongbacanus 99,26% COI LC406432 (Arai, 2019) Chạm Chu, Tuyên Quang 

12 As2 NTS 2019.04.08 Aselliscus dongbacanus 99,26% COI LC406432 (Arai, 2019) Chạm Chu, Tuyên Quang 

13 As3 NTS 2019.10.09 Aselliscus dongbacanus 99,26% COI LC406432 (Arai, 2019) Chạm Chu, Tuyên Quang 

14 Ch1 C.CHU.18.22 Euroscaptor cf. orlovi  ? cyt b, 12S, Rag1 Zemlemerova và cộng sự, 2016 Chạm Chu, Tuyên Quang 

15 Ch2 C.CHU.18.31 Euroscaptor cf. orlovi  ? cyt b, 12S, Rag1 Zemlemerova và cộng sự, 2016 Chạm Chu, Tuyên Quang 

16 Ch3 C.CHU.18.32 Euroscaptor cf. orlovi  ? cyt b, 12S, Rag1 Zemlemerova và cộng sự, 2016 Chạm Chu, Tuyên Quang 

17 Ch4 NTS.2019.04.38 Euroscaptor cf. orlovi  ? cyt b, 12S, Rag1 Zemlemerova và cộng sự, 2016 Chạm Chu, Tuyên Quang 

18 Ch5 NTS.2019.04.48 Euroscaptor cf. orlovi  ? cyt b, 12S, Rag1 Zemlemerova và cộng sự, 2016 Chạm Chu, Tuyên Quang 

19 Ch6 NTS.2019.04.50 Euroscaptor cf orlovi  ? cyt b, 12S, Rag1 Zemlemerova và cộng sự, 2016 Chạm Chu, Tuyên Quang 
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STT Mã 

 PTN 
Mã thực địa Kết quả BLAST % tương đồng 

Đoạn gen 

khuếch đại 
Trình tự tham khảo Địa điểm 

20 Ch7 NTS.2019.04.56 Euroscaptor cf. orlovi  ? cyt b, 12S, Rag1 Zemlemerova và cộng sự, 2016 Chạm Chu, Tuyên Quang 

21 Ch8 NTS.2019.04.57 Euroscaptor cf. orlovi  ? cyt b, 12S, Rag1 Zemlemerova và cộng sự, 2016 Chạm Chu, Tuyên Quang 

22 Hp2 BM 2019.05.25 Hipposideros armiger  ? cyt b JX849164 Lin và cộng sự, 2014 Bắc Mê, Hà Giang 

23 Ri9 BM.2019.05.07 Hipposideros poutensis  99,29% cyt b DQ888672 (Li và cộng sự, 2007) Bac Me, Ha Giang 

24 My3 NTS.2019.04.37 Myotis chinensis 98,12% cyt b JX465368 (Guo và cộng sự, 2013) Chạm Chu, Tuyên Quang 

25 Ri10 NTS.2018.12 Hipposideros poutensis  99,28% cyt b JN247027 (Thong và cộng sự, 2012) Chạm Chu, Tuyên Quang 

26 Ri11 NTS.2018.13 Hipposideros poutensis  98,82% cyt b JN247027 (Thong và cộng sự, 2012) Chạm Chu, Tuyên Quang 

27 Ri12 C.CHU.18.10 Rhinolophus cf. affinis 98,29% cyt b MK976912 (Mao và cộng sự, 2019) Chạm Chu, Tuyên Quang 

28 Ri13 NTS.2019.10.32 Rhinolophus pusillus 99,06% cyt b KR346915 Shi và cộng sự, 2016  Chạm Chu, Tuyên Quang 

29 
Ch14 NTS.2020.43 Euroscaptor longirostris 99, 82%  cyt b, 12S, Rag1 AB823114 Shinohara và Suzuki (2014) 

Phia Oắc – Phia đén,  

Cao Bằng 

30 Tb6 IEBR-M-7624 Tupaia sp.  ? cyt b, COI, 12S  Bắc Mê, Hà Giang 

31 Tb1 IEBR-M-7901 Tupaia sp. ? cyt b, COI, 12S  Cát Bà, Hải Phòng 

32 Tb18 IEBR-M-8098 Tupaia sp. ? cyt b, COI, 12S  Cát Bà, Hải Phòng 

33 Tb15 IEBR-M-7935 Tupaia sp. ? cyt b, COI, 12S  Cát Bà, Hải Phòng 

34 Tb7 IEBR-M-7987 Tupaia sp. ? cyt b, COI, 12S  Hữu Liên, Lạng Sơn 

35 Tb14 IEBR-M-7977 Tupaia sp. ? cyt b, COI, 12S  Hữu Liên, Lạng Sơn 
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Dúi mốc lớn (Rhizomys pruinosus) 

 

Hình 3.12. Dúi mốc lớn Rhizomys pruinosus (Blyth, 1851)  

 Dúi mốc lớn là loài phổ biến và phổ biến ở Việt Nam [42]. Môi trường sống 

ưa thích của loài này là rừng tre xen lẫn cây bụi và núi thấp với cỏ [101]. Loài này 

sống trong hệ thống hầm tự đào với phạm vi hoạt động hẹp trong khu phân bố ở 

những khu vực có nguồn thức ăn thích hợp. Qua 8 chuyến khảo sát tại khu vực 

Đông Bắc, chỉ có một mẫu vật được thu thập từ những thợ săn địa phương ở 

KBTTN Chạm Chu. Các số đo hình thái ngoài của mẫu vật này như sau: Wt = 1300 

g, HB = 320 mm, TL = 140 mm, E = 22,82 mm, HF = 57,54 mm (Không tính chiều 

dài móng: 52,16). So với những mẫu vật khác được mô tả trong công bố của 

Francis, 2019 (TL: 100-120 mm), chiều dài đuôi của mẫu vật này dài hơn đáng kể 

[42]. Ngoài ra, mẫu vật này có bộ lông màu xám - nâu bao phủ khắp đầu và thân với 

nhiều lông dài bảo vệ, và đặc biệt hơn là có đốm trắng trên trán (từ đỉnh mũi đến 

trán) và phần lông trên má nhạt hơn (Hình 3.12). Do đó, mẫu được phân tích bằng 

sinh học phân tử để định loại bằng đoạn gen cyt b [68]. Kết quả phân tích trình tự 

DNA cho thấy đoạn nucleotit thu được tương đồng đến 99,29% với trình tự của 

mẫu Dúi mốc lớn Rhizomys pruinosus có số đăng ký ở Ngân hàng gen là 

KY754146. Có thể thấy, đối với các loài phân bố rộng, nhưng phạm vi sống hẹp, 
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thường xảy ra các thay đổi kiểu hình ở các khu vực địa lý khác nhau. Tuy nhiên, sự 

phân tách về mặt di truyền là khá thấp.  

Dơi lá đông bắc (Aselliscus dongbacanus) 

 

Hình 3.13. Dơi lá đông bắc (Vương Tân Tú và cộng sự, 2015)  

Aselliscus dongbacanus Tu, Csorba, Görföl, Arai, Son, Thanh, Hasanin, 2015 

 Loài này mới được mô tả vào năm 2015 bởi Vương Tân Tú và cộng sự [171] 

(Hình 3.13). So sánh với các loài khác trong giống Aselliscus, Răng nanh trên và 

dưới của A. dongbacanus dài hơn và chắc chắn hơn so với răng nanh của các loài 

trong giống Aselliscus. Tuy nhiên để đo chính xác chiều dài răng là rất khó do giống 

dơi này có kích thước quá nhỏ. Các phân tích sinh học phân tử đã cho kết quả 

BLAST trên ngân hàng gen NCBI là loài A. dongbacanus với độ tương đồng là 

99,26%. 

Nhóm Niviventer - Chiromyscus 

 Chiromyscus thomasi là loài mới được công bố bởi Balakirev và cộng sự 

năm 2014 [11]. Loài này được ghi nhận phân bố tại Sơn La, Kon Tum, Nghệ An 
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Việt Nam; Xiêng Khouang và Luang Prabang Bắc Lào. Loài này được dự kiến có 

vùng phân bố rộng hơn tại miền Trung Việt Nam, Đông Bắc và Trung Lào, Tây 

Nam Trung Quốc và Đông Bắc Thái Lan. 

Chuột thomas (Chiromyscus thomasi) 

 Mẫu vật thu tại Chạm Chu Tuyên Quang giống 99,35% với trình tự 

JQ755933, là mẫu holotype của loài Chiromyscus thomasi ở Sơn La, Việt Nam [11] 

(Hình 3.14). Việc ghi nhận vùng phân bố của loài này ở vùng Đông Bắc Việt Nam 

cho thấy sông Hồng không phải ranh giới cho sự phát tán của loài trong quá trình 

tiến hóa và minh chứng cho dự kiến vùng phân bố của Balakirev và cộng sự năm 

2014. 

 

Hình 3.14. Mẫu Chiromyscus thomasi thu tại KBTTN Chạm Chu,  

Tuyên Quang 

 Niviventer - Chiromyscus là những giống phức tạp có sự chồng lấn trong 

phân loại rất được các nhà khoa học quan tâm. Nghiên cứu của Balakirev và cộng 

sự, 2014 đề xuất xếp Niviventer langbianis vào chi Chiromyscus dựa trên dữ liệu 

sinh học phân tử bởi giá trị bootstraps của nút phân nhánh trong cây ML dựa trên 

tập dữ liệu cyt b + COI và cây quan hệ di truyền BC dựa trên dữ liệu cyt b (Hình 

3.15). Hình thái cây cho thấy hai giống Niviventer và Chiromyscus tạo thành hai 

nhánh phân loại riêng biệt (Hình 3.15).  



 

108  

 

Hình 3.15. Cây quan hệ di truyền nhóm Niviventer – Chiromyscus. nhánh vàng: Chiromyscus; nhánh tím: Niviventer 
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3.2. Ứng dụng chỉ thị SHPT trong nghiên cứu di truyền quần thể loài Thằn lằn 

cá sấu 

3.2.1. Quan hệ di truyền giữa quần thể Thằn lằn cá sấu Việt Nam và Trung Quốc 

 Phân tích phân loại học được thực hiện với các mẫu tại các Khu bảo tồn 

Tây Yên Tử (thuộc hai tỉnh Quảng Ninh và Bắc Giang), Đồng Sơn Kỳ Thượng 

(Quảng Ninh); huyện Hải Hà, Quảng Ninh và 3 mẫu được phát hiện trong buôn 

bán tại vườn thú tại CHLB Đức. Các trình tự này được kết hợp với các trình tự 

trên Genbank để xây dựng cây phát sinh nhằm phân nhóm dữ liệu và xác định 

nguồn gốc. 

 Ma trận dữ liệu cuối cùng bao gồm 1368 nucleotide. Trong đó, 290 điểm đột 

biến đa hình có sự khác biệt giữa các taxa. Phân tích MP tạo ra 96 cây có chiều dài 

cây ngắn nhất với 1404 bước (CI = 0,88, RI = 0,90). Cả hai lần chạy trong phân tích 

Bayes đều đạt đến độ ổn định sau 40.000 thế hệ.  

 Như vậy thông qua phân tích phát sinh loài cho thấy ít nhất bốn nhóm đơn 

ngành với một nhóm từ Việt Nam và ba nhóm từ Trung Quốc (Hình 3.16). Trong đó 

nhánh mới thứ ba của Trung Quốc được phát hiện qua việc sàng lọc di truyền các cá 

thể bị nuôi nhốt trong các vườn thú châu Âu, cho thấy rằng các phân tích trước đó 

có thể đã bỏ sót nhánh này do thiếu mẫu. 

 Không giống như kết quả được công bố trong nghiên cứu van Schingen và 

cộng sự (2016) [182], ba nhánh, ngoại trừ Khu vực Trung Quốc 1, đã có chỉ số 

nhánh cao từ tất cả các phân tích. Nhánh Trung Quốc 1 chỉ được chứng thực bằng 

phân tích Bayes (Nút 3).  

 Tuy nhiên, mẫu có số hiệu GenBank HQ008865 được cả ba phân tích đưa 

vào nhánh Trung Quốc 1 với chỉ số hỗ trợ cao. Mẫu này được cho là nằm trong 

nhánh mới của Trung Quốc (nuôi nhốt tại Reherp) (Nhánh trung Quốc mới) với chỉ 

số gốc nhánh cao khi chỉ chạy phân tích với đoạn gen ngắn sử dụng để xác định 

nguồn gốc (Hình 3.16). Tuy nhiên khi thực hiện phân tích với đoạn gen lớn hơn cho 

nghiên cứu phát sinh loài thì mẫu này đã xuất hiện trong nhánh Trung Quốc 1 tương 

tự với phân tích của van Schigen 2016 [183] (Hình 3.16).  
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Hình 3.16. Cây quan hệ di truyền nhóm Thằn lằn cá sấu BC với các giá trị hỗ 

trợ cao cho các nhánh trong nghiên cứu. Trong đó, chỉ số nhánh ở dòng trên là xác 

suất hậu nghiệm trong BC, hai chỉ số dưới là bootstrap UBP và MP. 

 Sự khác biệt di truyền giữa các trình tự lấy từ mẫu Việt Nam và các mẫu có 

nguồn gốc từ Trung Quốc là khoảng 2,2-3,4%. Hai nhánh Trung Quốc 1 và 2 có 

khoảng cách di truyền từ 0,3-3,7. Nhánh Trung Quốc mới có khoảng cách di truyền 

so với 2 nhánh Trung Quốc còn lại từ 2,0 đến 3,1% và so với Việt Nam là từ 2,2 – 

2,5% (Bảng 3.9).  

Bảng 3.9. Khoảng cách di truyền (p - value) giữa các nhánh trong cây phát 

sinh với nhóm Thằn lằn cá sấu 

  

Nhánh Trung 

Quốc 1 

Nhánh Trung 

Quốc 2 

Nhánh Trung 

Quốc mới 

Nhánh 

Việt 

Nam 

Nhánh Trung Quốc 

1  
(1,7) 

   
Nhánh Trung Quốc 0,3-3,7  (0,6) 
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2  

Nhánh Trung Quốc 

mới 
2,0-2,6  2,8-3,1 0 

0 
 

Nhánh Việt Nam 2,6-3,4  2,8-3,2  2,2-2,5  (0,3) 
 

 Như vậy, dựa vào các kết quả thu được, quần thể Thằn lằn cá sấu tại Việt 

Nam tách biệt hoàn toàn với quần thể Trung Quốc về mặt di truyền. Điều này củng 

cố thêm kết luận phân tách quần thể Việt Nam và Trung Quốc của van Schigen và 

cộng sự (2016) [182]. 

3.2.2. Đa dạng di truyền quần thể, giao phối cận huyết và đánh giá nút cổ chai 

của quần thể Thằn lằn cá sấu tại Việt Nam 

 Kết quả phân nhóm bằng phần mềm STRUCTURE được sử dụng để lựa 

chọn giá trị K (số lượng nhóm phù hợp) tốt nhất được thể hiện ở Hình 3.17. Các 

mẫu thuộc nhánh mới không được thêm vào phân tích này do số lượng mẫu ít chưa 

đủ ý nghĩa thống kê. 

  

 

Hình 3.17. Xác định cấu trúc quần thể Thằn lằn cá sấu dựa trên phần mềm 

STRUCTURE v2.3.4  

A: Đồ thị trung bình giá trị L(K)(±SD) với 5 lần chạy, giá trị K từ 1 đến 10 
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B: Đồ thị ΔK = m([L”(K)|)/s[L(K)] 

C: Đồ thị phân nhóm toàn bộ dữ liệu với kí hiệu các nhóm như sau (Đồ thị chi tiết ở 

Phụ lục I): 

Group 1: CSC, DCC, DSC, GP, GPY, YSC 

Group 2: LHD, LZD 

Group 3: MBC, SK, CSK, DBT, DYSY 

Group 4: TYT, DK, HH 

 Đối với phân tích để chọn giá trị K trên phần mềm STRUCTURE 

HAVERTER online, cho giá trị K tốt nhất tại K = 4 bởi nghiên cứu phân nhóm thực 

hiện với các mẫu thu được từ những vùng phân bố khác nhau ở Trung Quốc của 

Huang và cộng sự (2014) [66] cho thấy các quần thể này đã có sự phân tách về di 

truyền thành 3 nhóm với độ tin cậy cao.  

 Trong khi đó, không có sự phân nhóm về di truyền trong các mẫu thu từ quần 

thể tại Quảng Ninh và Bắc Giang. Nhóm cá thể Việt Nam không có sự phân tách thành 

các quần thể riêng biệt cũng là minh chứng ủng hộ kết quả của nghiên cứu phát sinh 

chủng loại trên nhóm gen ty thể (Hình 3.17). Nhóm Trung Quốc 1 trên cây quan hệ di 

truyền (Hình 3.18) được phân tách thành hai quần thể (màu đỏ và xanh lá). Kết quả này 

tương ứng với phân tích của nhóm Huang và cộng sự (2014) [66]. 

 

Hình 3.18. Cây phân nhánh các quần thể Thằn lằn cá sấu dựa trên chỉ thị 

microsatellite 
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 Phân tích khoảng cách di truyền trên phần mềm STRUCTURE v2.3.4 cho 

thấy rõ sự tách biệt của nhóm cá thể Việt Nam và Trung Quốc (Hình 3.17). 

 

Hình 3.19. Kết quả phân tích hệ gen so sánh quần thể Việt Nam và Trung 

Quốc [192]. (A) Bản đồ hiển thị các điểm lấy mẫu của bốn quần thể hoang dã (B) 

Mối quan hệ phát sinh loài giữa các cá thể (C) Sự phân tách thành các quần thể Việt 

Nam và Trung Quốc bằng dữ liệu hệ gen trong đó 

VN: Việt Nam;  

GDMM (các mẫu trong nhánh Trung Quốc 2): LHD (Khu bảo tồn thiên 

nhiên Luhuding Maoming, Quảng Đông), LZD (Khu bảo tồn thiên nhiên 

Linzhouding, Maoming, Quảng Đông);  

GXDGS (các mẫu trong nhánh Trung Quốc 1): DYSY (Quần thể nuôi 

nhốt ở Jinxiu, Quảng Tây), DCC (Dacaichong, Hezhou, Quảng Tây), CSC 

(Chishuichong, Hezhou, Quảng Tây), GP (Quần thể hoang dã ở Guiping, Quảng 

Tây), GPY (Quần thể nuôi nhốt ở Guiping, Quảng Tây), DSC (Deshengchong, 

Hezhou, Quảng Tây), YSC(Yusanchong,Hezhou, Quảng Tây) ; 

GDLK (các mẫu trong nhánh Trung Quốc 1): MBC (Luokeng, Quảng Đông), 

CSK (Chishuikeng, Luokeng, Quảng Đông), DBT (Dabeitou, Luokeng, Quảng 

Đông), SK (Shenkeng, Luokeng, Shenkeng, Luokeng,). 
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Như vậy, phân tích microsatellite cho thấy sự khác biệt rõ ràng giữa hai 

nhóm cá thể Việt Nam và Trung Quốc. So sánh kết quả này phân tích với phân tích 

dựa trên hệ gen của Xie và cộng sự (2022) [191] cũng cho kết quả tương tự (nghiên 

cứu này không bao gồm mẫu ở nhánh Trung Quốc mới) (Hình 3.19). Theo đó, quần 

thể Trung Quốc tách thành 3 nhóm quần thể nhỏ và quần thể Việt Nam không chia 

nhóm. Do đó trong phân tích phân nhóm, chỉ thị microsatellite thể hiện ưu điểm do 

chi phí thực hiện thấp hơn và thời gian ngắn hơn và cũng như hiệu quả hơn so với 

phân tích hệ gen. 

Một vài ý kiến cho rằng việc kết hợp dữ liệu từ hai nghiên cứu 

microsatellite độc lập sẽ làm ảnh hưởng đến kết quả nghiên cứu. Tuy nhiên trong 

nghiên cứu này, các mẫu có nguồn gốc Trung Quốc cũng được đưa vào phân tích 

và kết hợp với dữ liệu trong nghiên cứu của Huang và cộng sự (2014). Các mẫu 

này có xác suất nằm trong nhóm Trung Quốc cao. Do đó, việc kết hợp dữ liệu 

trong các nghiên cứu độc lập hoàn toàn khả thi trong điều kiện khó khăn trong các 

thủ tục xuất mẫu và cũng tiết kiệm các chi phí phân tích. 

Bảng 3.10. Kết quả phân tích hiện tượng thắt cổ chai với các quần thể Thằn 

lằn cá sấu 

Mô hình 

đột biến 

Kiểm tra đối 

chứng  

Kiểm tra khác biệt 

chuẩn  

Kiểm tra đối chứng 

Wilcoxon 

IAM  P: 0,05738  T2: 1,342 GTK: 0,97559 

  
P: 0,08988 dôi: 0,06445 

   
P2: 0,12891 

TPM P: 0,45878  T2: -0,065 GTK: 0,84961 

(70% SMM) P: 0,47471* dôi: 0,17969 

   
P2: 0,35938 

SMM  P: 0,00031  T2: -2,703 GTK: 0,00098 

  
P: 0,00344* dôi: 1,0 

      P2: 0,00195 
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 Kết quả phân tích sử dụng phần mềm BOTTLENECK 1.2.02 cho thấy trong 

3 mô hình sử dụng có 2 mô hình, Mô hình alen vô hạn và Mô hình hai pha, không 

phát hiện thấy hiện tượng thắt cổ chai (P>0.05). Cả 3 phương pháp phân tích xác 

suất thống kê, kiểm tra đối chứng, kiểm tra khác biệt chuẩn, và kiểm tra đối chứng 

Wilcoxon, đều cho ra kết quả tương tự. Tuy nhiên, Mô hình đột biến từng bước lại 

cho thấy quần thể này có hiện tượng nghẽn cổ chai (P<0.05) ở cả 3 phương pháp 

phân tích thống kê (4) (Bảng 3.10). Vì Mô hình đột biến từng bước phù hợp nhất 

với số liệu microsatellite, có thể kết luận quần thể Thằn lằn cá sấu ở Việt Nam có 

hiện tượng thắt cổ chai hay suy giảm đáng kể lượng cá thể sinh sản. Hiện tượng này 

có thể gây ra do tình trạng săn bắt quá mức các cá thể trong tự nhiên trong những 

năm gần đây. 

Kết quả phân tích bằng phần mềm Arlequin được thể hiện ở Bảng 3.11. 

Bảng 3.11. Đặc điểm và mức độ khác biệt của các cá thể trong mỗi khu vực 

nghiên cứu 
 

Khu vực Kí hiệu 
Lượng 

mẫu 
H0 He FIS 

P-

value 

Jinxiu, Quảng Tây (nuôi 

nhốt) 

DYSY 12 0,61 0,63 0,378 0,364 

Dacaichong, Hạ Châu, 

Quảng Tây 

DCC 20 0,35 0,61 0,378 0,000 

Chishuichong, Hạ Châu, 

Quảng Tây 

CSC 14 0,3 0,52 0,439 0,000 

Deshengchong, Hạ Châu, 

Quảng Tây 

DSC 10 0,43 0,7 0,389 0,000 

Yusanchong, Hạ Châu, 

Quảng Tây 

YSC 24 0,32 0,57 0,443 0,000 

Quế Bình, tỉnh Quảng Tây GP 9 0,47 0,7 0,34 0,000 

Quế Bình, tỉnh Quảng 

Tây(nuôi nhốt) 

GPY 15 0.33 0,67 0,515 0,000 

Miaobei chong, Luokeng, MBC 14 0,35 0,66 0,486 0,000 
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Khu vực Kí hiệu 
Lượng 

mẫu 
H0 He FIS 

P-

value 

Quảng Đông 

Chishuikeng, Luokeng, 

Quảng Đông 

CSK 7 0,5 0,63 0,217 0,025 

Dabeitou, Luokeng, Quảng 

Đông 

DBT 12 0,4 0,61 0,359 0,000 

Shenkeng, Luokeng, Quảng 

Đông 

SK 7 0,52 0,57 0,209 0,030 

Khu bảo tồn thiên nhiên 

Linzhouding, Maoming, 

Quảng Đông 

LZD 40 0,44 0,72 0,389 0,000 

Khu bảo tồn thiên nhiên 

Luhuding Maoming, Quảng 

Đông 

LHD 32 0,53 0,7 0,222 0,000 

Khu vực núi Tây Yên Tử, 

Quảng Ninh, Bắc Giang 

TYT 26 0,37 0,6 0,395 0,000 

Khu bảo tồn thiên nhiên 

Đồng Sơn-Kỳ Thượng, 

Quảng Ninh 

DK 5 0,36 0,55 0,382 0,066 

Hải Hà, Quảng Ninh HH 4 0,41 0,55 0,382 0,004 

 

 Từ bảng 3.12 có thể thấy mức độ khác biệt của các cá thể trong mỗi khu vực 

khác nhau (các quần thể phụ) là khác nhau, giá trị HE từ 0,52 đến 0,72. Hệ số nội 

phối FIS (mô tả mức độ khác biệt của các cá thể trong mỗi khu vực nghiên cứu) là 

0,35 và có giá trị từ 0,209 đến 0,486. Tuy nhiên sự khác biệt tại hai khu vực Đồng 

Sơn Kỳ Thượng (DK) và Jinxiu, Quảng Tây (DYSY) không có ý nghĩa bởi p>0,05. 

 Giá trị FIS trong mỗi khu vực nghiên cứu đều lớn hơn 0 và thậm chí có khu 

vực giá trị này khá cao (0,48) chứng tỏ các quần thể ngoài tự nhiên lẫn nuôi nhốt 

đều chịu ảnh hưởng nhiều của nội phối (giao phối cận huyết) do số lượng và mật độ 

cá thể thấp. Ba khu vực tại Việt Nam có chỉ số này tương đối cao trong khoảng 3,82 
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– 3,95. Do vậy cần phải có biện pháp thích hợp để ngăn chặn tình trạng nội phối và 

những tác động xấu của nó. 

3.2.3. Xác định nguồn gốc mẫu Thằn lằn cá sấu chưa rõ nguồn gốc 

 103/123 mẫu thành công trong việc khuếch đại đoạn gen ty thể, trong đó, 

mẫu có số hiệu GenBank HQ008865 được cả ba phân tích đưa vào nhánh Trung 

Quốc 1 với chỉ số hỗ trợ cao. Mẫu này được cho là nằm trong nhánh mới của Trung 

Quốc (nuôi nhốt tại Reherp) với chỉ số gốc nhánh cao khi chỉ chạy phân tích với 

đoạn gen ngắn sử dụng để xác định nguồn gốc (Hình 3.20). Tuy nhiên khi thực hiện 

phân tích với đoạn gen lớn hơn cho nghiên cứu phát sinh loài thì mẫu này nằm 

trong nhánh Trung Quốc 1 tương tự với phân tích của van Schigen 2016 [183] 

(Hình 3.16).  

 

Hình 3.20. Kết quả chạy cây bằng phần mềm SplitTree với dữ liệu ngắn 
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 Trong các mẫu cần xác định nguồn gốc, 91 mẫu có nguồn gốc từ Trung 

Quốc, trong đó có 3 mẫu đến từ nhánh mới (Si85, 88, 89) (Hình 3.21). Hai mươi 

mẫu chưa thể khuếch đại và xác định chính xác nguồn gốc bao gồm: Si 87, Si 96 

(Reherp Rotterdam), Si 97, Si 99 (Leipzig Zoo), Si 106, Si 116 (Wilhelma), Si 119 

(Blijdorp Rotterdam), Si 124 (Blijdorp Rotterdam), Si 139 (Sở thú Antwerp), Si 

152, Si 158, Si 159 (Private 6), Si 170 (Private 3), Si 182, Si 185, Si 186, Si 187 

(Private 4), Si 192 (1), Si 193 (1) (Aquazoo), Si 194 (1) (Haus des Meeres Wien). 

Chi tiết kết quả xác định nguồn gốc các mẫu được thể hiện ở Hình 3.21, Phụ lục 2. 

Kết quả cho thấy hầu hết các mẫu hiện đang nuôi nhốt ở châu Âu chủ yếu thuộc 

nhóm Trung Quốc 1 với 88 mẫu, 9 mẫu thuộc nhóm Việt Nam, nhóm mới có 3 mẫu 

và không có mẫu nào thuộc nhánh Trung Quốc 2. Như vậy, nhóm Trung Quốc 1 đã 

bị khai thác trong một thời gian dài để buôn bán sang châu Âu. 

 

Hình 3.21. Số cá thể trong mỗi nhánh phân loại tại các vườn thú tại Đức 

3.3. Ứng dụng chỉ thị sinh học phân tử trong nghiên cứu quần thể Voi châu á 

tại Vườn quốc gia Yok Đôn 

3.3.1. Định danh các cá thể voi nhà và voi hoang dã trong khu vực nghiên cứu từ 

mẫu lông và phân 

Đoạn D-loop với chiều dài 249 bp: 90/108 mẫu đã được giải trình tự thành 

công, bao gồm 33/35 lông hoặc mô và 57/73 mẫu phân. Kết quả BLAST cho thấy 

0 20 40 60 80 100

Nhánh Trung Quốc 1

Nhánh Trung Quốc 2

Nhánh Trung Quốc mới

Nhánh Việt Nam

Số cá thể 



 

119  

các mẫu thu được tương đồng 99.50 – 100% với các trình tự của Voi châu á có trên 

GenBank và xác nhận rằng ADN thu được từ các mẫu là xác thực và có nguồn gốc 

từ loài mục tiêu (Bảng 3.12). Tuy nhiên, dữ liệu ty thể không thể được sử dụng để 

ước tính số lượng cá thể có trong phân tích vì các trình tự không có đủ đột biến đa 

hình để phân biệt giữa các cá thể khác nhau. 

Bảng 3.12. Kết quả BLAST của các trình tự Dloop với các mẫu phân, lông  

và mô Voi 

STT Tên mẫu 
% Tương 

đồng 

Trình tự tham 

khảo 
Tên loài 

1 Em38_Dloop 99,50% AJ428946 Elephas maximus 

2 Em92_Dloop 99,50% JQ287724 Elephas maximus 

3 Em103_Dloop 99,50% KX882121 Elephas maximus 

4 Em90_Dloop 100,00% KJ187792 Elephas maximus 

5 Em93_Dloop 100,00% KX882128 Elephas maximus 

6 Em94_Dloop 100,00% KX882128 Elephas maximus 

7 Em41_Dloop 100,00% KJ187792 Elephas maximus 

8 Em50_Dloop 100,00% KJ187792 Elephas maximus 

9 Em40_Dloop 100,00% KJ187792 Elephas maximus 

10 Em42_Dloop 100,00% KJ187792 Elephas maximus 

11 Em45_Dloop 100,00% KJ187792 Elephas maximus 

12 Em49_Dloop 100,00% KJ187792 Elephas maximus 

13 Em55_Dloop 100,00% KJ187792 Elephas maximus 

14 Em67_Dloop 100,00% KJ187792 Elephas maximus 

15 Em68_Dloop 100,00% KJ187792 Elephas maximus 

16 Em69_Dloop 100,00% KJ187792 Elephas maximus 

17 Em71_Dloop 100,00% KJ187792 Elephas maximus 

18 Em73_Dloop 100,00% KJ187792 Elephas maximus 

19 Em74_Dloop 100,00% KJ187792 Elephas maximus 

20 Em75_Dloop 100,00% KJ187792 Elephas maximus 
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STT Tên mẫu 
% Tương 

đồng 

Trình tự tham 

khảo 
Tên loài 

21 Em77_Dloop 100,00% KJ187792 Elephas maximus 

22 Em79_Dloop 100,00% KJ187792 Elephas maximus 

23 Em83_Dloop 100,00% KJ187792 Elephas maximus 

24 Em86_Dloop 100,00% KJ187792 Elephas maximus 

25 Em137_Dloop 100,00% KJ187792 Elephas maximus 

26 Em138_Dloop 100,00% KJ187792 Elephas maximus 

27 Em139_Dloop 99,60% KX882121 Elephas maximus 

28 Em140_Dloop 100,00% KJ187792 Elephas maximus 

29 Em141_Dloop 100,00% KJ187792 Elephas maximus 

30 Em62_Dloop 100,00% KJ187792 Elephas maximus 

31 Em95_Dloop 100,00% KX882124 Elephas maximus 

32 Em97_Dloop 100,00% KX882124 Elephas maximus 

33 Em98_Dloop 100,00% KX882124 Elephas maximus 

34 Em99_Dloop 100,00% KX882124 Elephas maximus 

35 Em100_Dloop 100,00% KX882124 Elephas maximus 

36 Em101_Dloop 100,00% KX882124 Elephas maximus 

37 Em104_Dloop 100,00% KX882124 Elephas maximus 

38 Em105_Dloop 100,00% KX882124 Elephas maximus 

39 Em91_Dloop 100,00% KX882124 Elephas maximus 

40 Em39_Dloop 100,00% KJ187777 Elephas maximus 

41 Em56_Dloop 100,00% KJ187777 Elephas maximus 

42 Em66_Dloop 100,00% KJ187782 Elephas maximus 

43 Em43_Dloop 100,00% KJ187782 Elephas maximus 

44 Em44_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

45 Em48_Dloop 100,00% KJ187782 Elephas maximus 

46 Em131_Dloop 99,60% KX882121 Elephas maximus 

47 Em132_Dloop 99,60% KX882121 Elephas maximus 
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STT Tên mẫu 
% Tương 

đồng 

Trình tự tham 

khảo 
Tên loài 

48 Em133_Dloop 99,60% KX882121 Elephas maximus 

49 Em47_Dloop 100,00% KX882121 Elephas maximus 

50 Em51_Dloop 100,00% KX882121 Elephas maximus 

51 Em65_Dloop 100,00% KX882121 Elephas maximus 

52 Em70_Dloop 100,00% KX882121 Elephas maximus 

53 Em52_Dloop 100,00% KX882115 Elephas maximus 

54 Em61_Dloop 100,00% KX882115 Elephas maximus 

55 Em64_Dloop 100,00% KX882115 Elephas maximus 

56 Em72_Dloop 100,00% KX882115 Elephas maximus 

57 Em78_Dloop 100,00% KX882115 Elephas maximus 

58 Em80_Dloop 100,00% KX882115 Elephas maximus 

59 Em81_Dloop 100,00% KX882115 Elephas maximus 

60 Em82_Dloop 100,00% KX882115 Elephas maximus 

61 Em127_Dloop 100,00% KX882115 Elephas maximus 

62 Em130_Dloop 100,00% KX882115 Elephas maximus 

63 Em144_Dloop 100,00% KX882115 Elephas maximus 

64 Em46_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

65 Em57_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

66 Em58_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

67 Em59_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

68 Em60_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

69 Em63_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

70 Em76_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

71 Em84_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

72 Em85_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

73 Em106_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

74 Em107_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 
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STT Tên mẫu 
% Tương 

đồng 

Trình tự tham 

khảo 
Tên loài 

75 Em108_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

76 Em109_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

77 Em112_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

78 Em113_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

79 Em114_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

80 Em117_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

81 Em118_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

82 Em119_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

83 Em120_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

84 Em121_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

85 Em122_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

86 Em123_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

87 Em124_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

88 Em126_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

89 Em128_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

90 Em134_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

91 Em135_Dloop 100,00% KX882119 Elephas maximus 

Ghi chú: Trình tự tham khảo là số truy cập các trình tự tham chiếu trên ngân hàng 

gen NCBI 

3.3.2. Xác định voi nhà và voi hoang dã từ mẫu phân 

Tổng cộng, 27/35 mẫu lông hoặc mô và 33/73 mẫu phân đã được khuếch đại 

thành công với một số locus microsatellite (Bảng 3.13). Tỷ lệ thành công nói chung 

thấp hơn so với tỷ lệ giải trình tự ty thể. Điều này là do ADN ty thể có trong tế bào 

có nhiều bản sao hơn và thường tồn tại lâu hơn so với ADN trong nhân tế bào khi 

mẫu để ngoài điều kiện tự nhiên. Trong số 11 locus microsatellite khuếch đại, chỉ có 

8 locus hoạt động tốt đối với các mẫu tốt vì ba locus Emu07, FH 60 và Emu17 

không khuếch đại thành công.  
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Bảng 3.13. Kiểu gen 8 locus microsatellite các mẫu Voi châu á trong nghiên cứu này 

 Emu04  FH48  Emu03  Emu12  
Emu

10 
 

Emu

14 
 

Emu

15 
 

LafM

S03 
 

Em39 100 104 158 158 136 142 144 144 91 91 139 139 153 153 142 152 

Em41 100 104 158 158 136 142 144 144 91 101 131 141 151 151 140 156 

Em45 100 104 158 158 136 142 144 144 91 97 131 131 151 153 140 146 

Em46 104 104 168 170 136 142 142 144 97 101   141 151 142 152 

Em47 104 104 156 158 136 140 142 144 91 97   151 153 142 150 

Em48 102 102 156 158 136 136 144 144 91 97   147 151 142 150 

Em49 100 104 156 158 134 136 142 142 93 97   145 149 140 142 

Em50 104 104 158 158 136 142 142 142 91 91   151 151 140 152 

Em52 100 104 158 158 136 136 144 144 91 91   151 151 140 156 

Em55 104 104 158 170 136 136 144 144 91 99   151 151 140 142 

Em56 100 100 158 158 136 136 144 144 91 101   151 153 142 146 

Em57 100 104 158 158 136 136 142 144 91 97   151 151 152 156 

Em58 104 104 156 158 136 140 142 142 91 103   151 151 140 140 

Em59 104 104 156 158 140 142 142 144 91 91   151 153 140 142 

Em60 100 104 144 158 136 136 142 142 91 99   151 151 142 152 

Em61 100 104 146 158 136 142 144 144 91 103   145 151 140 156 

Em62       142 154 91 93   149 151 152 156 
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 Emu04  FH48  Emu03  Emu12  
Emu

10 
 

Emu

14 
 

Emu

15 
 

LafM

S03 
 

Em63       142 142 97 99   151 153 140 146 

Em64       144 144 91 91   149 151 140 142 

Em65 102 104 158 158 136 142 160 160 87 99   141 141 140 150 

Em66 100 104 158 158   150 160 93 101   141 151 140 150 

Em67 102 104 156 158 136 142 150 156 89 91   151 153   

Em68 104 104 158 158 136 142 154 160 91 91   151 151 140 146 

Em69 102 104 156 158 142 142 154 160 91 103   145 153 146 152 

Em70 100 104 158 158 140 140 156 160 91 101   153 153 150 152 

Em71 104 104 158 158 136 136 156 160 91 97   145 151 140 150 

Em72 104 104 158 162 142 142 160 160 91 99   147 151 138 140 

Em73 104 104   136 140 154 154   149 149   152 152 

Em74 104 104   136 140 150 154     145 147 142 142 

Em75 104 104   136 140 154 154         

Em76 104 104   136 140 142 142 91 91       

Em77 104 104 158 158 136 140 142 142     145 147 142 150 

Em78       142 142         

Em79 104 104   136 140 148 154 91 91 149 149 147 147   

Em80 104 104   136 140 142 142 103 103   147 151 140 142 
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 Emu04  FH48  Emu03  Emu12  
Emu

10 
 

Emu

14 
 

Emu

15 
 

LafM

S03 
 

Em81       142 142       140 140 

Em82 104 104   136 142 142 142         

Em83     142 142 142 142 91 91 149 149 145 145 142 150 

Em84       142 142         

Em85 100 104 158 158 136 136 142 144 97 97   151 153   

Em86 100 100 156 156 136 136 142 144         

Em90 102 104 158 160 140 140 142 142   131 131 149 151 140 140 

Em93             145 147   

Em94             147 151   

Em97                 

Em98             151 151   

Em101             151 153   

Em102                 

Em103                 

Em105             147 147   

Em106             149 151   

Em107           149 149 149 151 152 152 

Em108           149 149 147 149 152 152 
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 Emu04  FH48  Emu03  Emu12  
Emu

10 
 

Emu

14 
 

Emu

15 
 

LafM

S03 
 

Em109           149 149 147 151 152 152 

Em112           149 149 149 151 152 152 

Em113           149 149 149 151 152 152 

Em114           149 149 151 151 152 152 

Em117           143 149 145 149 152 152 

Em118         91 91 149 149 147 151 152 152 

Em119         93 93 149 149 149 151 152 152 

Em120         93 93 149 149 149 151 152 152 

Em121         93 93 149 149 147 151 152 152 
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Kết quả phân tích microsatellite cho thấy tập dữ liệu đủ để phân biệt giữa các 

cá thể, nhưng dữ liệu có nhiều điểm dữ liệu bị thiếu do chất lượng mẫu kém. Dựa 

trên dữ liệu về kiểu gen, có thể đưa ra một số kết luận như sau: 

- Không có cá thể voi nhà nào hiện diện trong khu vực chuyển vùng của voi 

hoang dã.  

- Có ít nhất 28 cá thể voi rừng trong khu vực nghiên cứu do kiểu gen của 

mẫu Em109 giống với kiểu gen của mẫu Em118. Tương tự, kiểu gen của các mẫu 

Em107, Em112, Em113, Em119, Em120 là như nhau. Tuy nhiên, vì các mẫu này đã 

bị phân hủy và chỉ có một số locus microsatellite được thu thập thành công, nên cần 

có thêm dữ liệu để xác nhận sự tính chính xác. Khi xác định trên bản đồ, các mẫu 

này nằm rải rác trong Vườn quốc gia là các địa điểm có nguồn thức ăn như ruộng 

lúa, vườn điều, vườn mía, vườn sắn, và nơi nghỉ như rừng thường xanh, rừng tre, 

vườn cao su, rừng khộp. Do bộ dữ liệu chưa đủ lớn nên chưa thể xác định tuyến di 

chuyển của voi trong khu vực nghiên cứu (Hình 3.22). Nguyên nhân là trong thời 

gian khảo sát lượng voi về trong khu vực nghiên cứu giảm đột ngột. Do đó, lượng 

mẫu phân thu thập được rất ít. Mặc dù mục đích của nhóm nghiên cứu là thu các 

mẫu có chất lượng mẫu tốt với tuổi phân ước tính dưới 3 ngày, nhưng điều kiện 

thực tế chỉ cho phép thu được 73 mẫu phân. Số lượng mẫu này ít hơn rất nhiều so 

với kỳ vọng ban đầu được khuyến cáo theo WWF Cam – pu – chia là khoảng 300 

mẫu cho số lượng cá thể thực tế ước tính.  

 Các nghiên cứu trong tương lai cần mở rộng khu vực khu mẫu và khảo 

sát. Trong thời gian nghiên cứu đã ghi nhận thông tin sự có mặt của voi ở khu 

vực tỉnh Gia Lai (phía Bắc VQG Yok Đôn) nên đây có thể là khu vực tiềm năng 

để thu mẫu trong các nghiên cứu tiếp theo. 
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Hình 3.22. Bản đồ phân bố các mẫu phân Voi châu á phân tích thành công 

microsatellite  

3.3.3. Đánh giá đa dạng di truyền, giao phối cận huyết trong các quần thể voi 

tại khu vực VQG Yok Đôn 

Kết quả phân nhóm bằng phần mềm STRUCTURE v2.3.4 được tổng hợp bằng phần 

Structure Harvester (Hình 3.23) 

A 

                          



 

129  

B 

 

 

Hình 3.23. Xác định cấu trúc quần thể Voi châu á tại VQG Yok Đôn dựa trên phần 

mềm STRUCTURE v2.3.4 

A: Đồ thị trung bình giá trị L(K)(±SD) với 5 lần chạy, giá trị K từ 1 đến 5 

  B: Đồ thị ΔK= m([L”(K)|)/s[L(K)]. 

Đối với phân tích để chọn giá trị K trên phần mềm STRUCTURE 

HAVERTER online, để chọn giá trị K cần phải dựa vào giá trị ΔK. Thông thường là 

lấy tại K mà ΔK lớn nhất. Dựa vào đồ thị B (Hình 3.23) có hai điểm giá trị ΔK cao 

nhất là K=3. Tuy nhiên để kết quả phân tích chính xác, giá trị K=1 được lựa chọn 

bởi những nguyên nhân sau: 

Nguyên nhân giá trị tại 1 là cao nhất bởi vì mặc dù cả 2 giá trị K=1 và K=3 có 

giá trị chênh lệch biến thiên ln thấp, tuy nhiên bộ dữ liệu đầu vào thiếu nhiều do chất 

lượng mẫu kém (Hình 3.23) nên việc chia nhóm dữ liệu thành 3 không đáng tin cậy. 

Nghiên cứu về sự biến đổi trên đoạn gen Dloop cho thấy Dloop là đoạn gen 

điều hòa, tốc độ biến đổi nhanh nhưng các mẫu thu được gần như không khác nhau 

về đoạn gen này.  

Do vậy không có sự phân nhóm trong bộ dữ liệu thu được. 
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Dựa trên kết quả phân nhóm trên, bộ dữ liệu được chia ra các nhóm và phân 

tích phương sai phân tử (AMOVA). Kết quả phân tích được thể hiện ở Bảng 3.14. 

Bảng 3.14.  Phân tích phương sai phân tử (AMOVA) với dữ liệu quần thể 

voi tại Yok Đôn 

Mức độ khác biệt Tổng bình phương Phương sai 
Phần trăm khác 

biệt 

Giữa các quần thể 10,292 0,36581 13,33457 

Giữa các cá thể 

trong các quần thể 
88,232 0,37346 13,61327 

Bên trong các cá 

thể 
70,500 2,00408 73,05217 

Tổng 169,024 2,74335  

 

Phân tích phương sai phân tử (AMOVA) cho sự khác biệt không đáng kể 

giữa các quần thể và các cá thể trong các quần thể lần lượt là 13,33 và 13,61. Sự 

khác biệt trong các cá thể khá lớn là 73,05.  

Bảng 3.15. Kết quả phân tích dữ liệu kiểu gen với quần thể Voi châu á tại 

Yok Đôn 

Giá trị thống kê F Trung bình giá trị thống kê F trên toàn 

bộ các locus 

P-value 

FIS 0,15708 0,00000 

FST 0,13335 0,00196 

FIT 0,26948 0,00000 

Từ Bảng 3.15 có thể thấy các giá trị thống kê F đều lớn hơn 0 chứng tỏ vẫn 

tồn tại sự giao phối gần trong quần thể, tuy nhiên chưa quá lớn. Sự khác biệt là có ý 

nghĩa bởi P-value đều nhỏ hơn 0,05. 

3.4. Kiến nghị cho công tác bảo tồn cho các loài động vật hoang dã 

3.4.1. Bảo tồn khu hệ thú nhỏ tại khu vực núi đá vôi Đông Bắc 

Đánh giá tình trạng bảo tồn 

 Hầu hết các loài trong danh mục các loài thu thập được đều nằm trong danh 

mục chưa bị đe dọa theo Danh lục đỏ IUCN và không có loài nào trong Sách Đỏ 
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Việt Nam 2007. Theo đó chỉ có loài Dơi nếp mũi xinh (EN - nguy cấp), Dơi gập 

cánh dài (Miniopterus fuliginosus) (VU - sắp nguy cấp) nằm trong danh mục nguy 

cấp theo IUCN. Danh sách các loài nguy cấp, quý, hiếm được ưu tiên bảo vệ theo 

Nghị định 64/2019/NĐ-CP là danh sách cập nhật nhất hiện nay cũng không có loài 

thú nhỏ nào được quan tâm. Trong khuôn khổ luận án, số lượng mẫu vật được thu 

rất ít mặc dù nỗ lực khảo sát lớn đã một phần phản ánh hiện trạng nguy cấp các loài 

thú nhỏ trong khu vực nghiên cứu. Do vậy cần thực hiện thêm nghiên cứu để xác 

định hiện trạng các loài thú nhỏ và xác định các loài thú ưu tiên cho bảo tồn và đề 

xuất bổ sung vào Danh mục Nghị định 64. Một số loài quý hiếm hoặc nguy cấp có 

thể ưu tiên nghiên cứu như Dơi nếp mũi xinh (Hipposideros gentilis), Chuột núi đá 

đông bắc (Tokinomys daovantieni). Dơi tai nam á (Myotis chinensis), Chuột núi đá 

đông bắc mặc dù không thu được mẫu trong các khu vực thực hiện khảo sát, nhưng 

các loài này hiện chỉ ghi nhận phân bố tại KBTTN Hữu Liên, Lạng Sơn [104]. Mặc 

dù có sinh cảnh sống tương tự nhau nhưng các chuyến khảo sát trong luận án không 

ghi nhận thêm sự xuất hiện của loài. Do đó cần ưu tiên bảo vệ quần thể loài tại 

KBTTN Hữu Liên.  

Bảo tồn nguyên vị 

 Trong quá trình khảo sát thực địa chúng tôi đã gặp một số các mối đe dọa 

đến sinh cảnh sống của khu hệ thú nhỏ ở vùng Đông Bắc như: Chặt phá rừng trồng 

cam và làm nương rẫy tại KBTTN Chạm Chu; làm nương rẫy, khai thác đá, làm 

đường giao thông tại KBTTN Bắc Mê, KBTTN Nam Xuân Lạc, VQG Phia Oắc – 

Phia Đén. Bên cạnh đó còn có mối đe dọa trực tiếp đến quần thể của loài như săn 

bắt các loài dơi, sóc, chuột, dúi làm thực phẩm hoặc săn bắt một số loài như dúi 

mốc lớn, sóc bụng đỏ, sóc bụng xám, dúi mốc lớn… để buôn bán. 

 Do vậy cần bảo vệ tốt các diện tích rừng tự nhiên hiện có và đảm bảo khả 

năng phục hồi cho các khoảnh rừng tái sinh vì các dạng sinh cảnh này là nơi cư ngụ 

của nhiều loài thú nhỏ. Nhóm giải pháp bảo vệ rừng bao gồm: 

 Các lực lượng kiểm lâm, quản lý rừng cần tăng cường giám sát, tuần tra, đặc 

biệt chú trọng những khu vực thuộc phân khu bảo vệ nghiêm ngặt. Chú ý các hoạt 
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động phòng chống cháy rừng vào mùa khô. Phối hợp với các lực lượng chức năng địa 

phương xử lý các vụ vi phạm về khai thác lâm sản trái phép và xâm lấn đất rừng. 

 Các cấp chính quyền cần hỗ trợ các phương tiện, nâng cao năng lực cho kiểm 

lâm như: nhân lực, xây dựng hệ thống bản đồ xác định rõ địa bàn quản lý và các 

tuyến tuần tra. Bên cạnh đó cần thiết thực hiện các khóa tập huấn để tăng cường 

năng lực cho nhân viên của Hạt Kiểm lâm và các trạm về các quy định luật pháp, kỹ 

năng sử dụng trang thiết bị, kỹ năng giám sát loài (ví dụ: sử dụng GPS, phần mềm 

cơ sở dữ liệu và hệ thống thông tin địa lý GIS). 

 Tăng cường hơn nữa công tác trồng và phục hồi rừng ở phân khu phục hồi 

sinh thái và vùng giáp ranh như giữa các mảng rừng, đồng thời kiểm soát cháy 

rừng, đặc biệt là khu vực rừng gần nương rẫy. 

 Cần thay đổi phương thức canh tác, khuyến khích nhân dân vùng đệm trồng 

rừng bằng các loại cây gỗ bản địa, trồng cây công nghiệp hoặc cây ăn quả có giá trị 

kinh tế vừa tạo nguồn cung cấp củi, gỗ đồng thời tăng thu nhập, giảm phụ thuộc vào 

tài nguyên rừng.  

 Cần kiểm soát săn bắt ở khu vực bảo vệ nghiêm ngặt, đặc biệt xử lý nghiêm 

các vi phạm có liên quan đến săn bắt trái phép và buôn bán động vật hoang dã. 

 Hơn nữa, việc tuyên truyền nâng cao nhận thức cho người dân về hiểu biết 

pháp luật, chính sách của nhà nước, các giá trị và dịch vụ hệ sinh thái lâu dài và 

khác nhau của rừng tự nhiên (điều hòa khí hậu, duy trì nguồn nước, điều tiết lũ lụt). 

Vận động các tổ chức xã hội tại bản, hình thành các đội tự quản tham gia quản lý 

bảo vệ rừng. Xây dựng và giám sát các quy ước của bản, đội có liên quan đến quản 

lý và bảo vệ rừng. Các phương thức tuyên truyền như truyền hình, phát thanh công 

cộng, tờ rơi, áp phích, lịch bảo tồn nên được áp dụng thường xuyên ở các khu vực 

dân bản xung quanh KBTTN. 

Bảo tồn chuyển vị 

 Nghiên cứu các đặc điểm sinh thái học, mô hình nhân nuôi sinh sản phục vụ 

bảo tồn với các loài có khả năng suy giảm mạnh như Dơi tai nam á, Chuột núi đá 

đông bắc.  



 

133  

 Các chương trình nhân nuôi sinh sản trong tương lai cần tách biệt các loài 

trong các nhóm quần thể có vị trí phân loại khác nhau trên cây phát sinh trong luận 

án như nhóm Tupaia, Euroscaptor. Phân tích định loại bằng phương pháp sinh học 

phân tử cần được thực hiện trước khi phân nhóm để gây nuôi sinh sản bởi chỉ sử 

dụng hình thái ngoài khó phân biệt giữa các nhóm thú nhỏ này. 

3.4.2. Bảo tồn quần thể Thằn lằn cá sấu tại Việt Nam 

 Kiến nghị nâng hạng bảo tồn 

 Dựa trên đoạn gen dài hơn, 4 nhánh phân loại của Thằn lằn cá sấu 

Shinisaurus crocodilurus (trong đó có 1 nhánh từ Việt Nam) được chứng minh dựa 

trên phân tích đoạn gen ty thể. Thêm vào đó, về mặt sinh cảnh sống, nhóm cá thể 

Việt Nam chỉ được phát hiện tại vùng núi đất khác với quần thể Trung Quốc chỉ 

được phát hiện ở các khu vực núi đá vôi. Do đó quần thể Việt Nam có đặc trưng 

riêng về di truyền và sinh cảnh sống so với quần thể Trung Quốc. Hiện nay, mặc dù 

loài đang được bảo vệ ở mức cao nhất là IB theo Nghị định 84/2021/NĐ-CP, nằm 

trong Phụ lục II công ước CITES và EN (nguy cấp) theo IUCN, theo đánh giá của 

van Schigen (2016) [182] thì số lượng cá thể tại Việt Nam chỉ còn dưới 150 cá thể 

trưởng thành, ít hơn rất nhiều so với quần thể Trung Quốc ước tính còn 950 cá thể 

trưởng thành [65]. Số lượng cá thể ở Việt Nam còn có thể tiếp tục suy giảm vì 

nghiên cứu của Ngô và cộng sự vào năm 2021 cho thấy số lượng cá thể trưởng 

thành ở Việt Nam chỉ còn dưới 100. Ngoài ra, quần thể ở Việt Nam và Trung Quốc 

đều ghi nhận tình trạng nút cổ chai do số lượng bị suy giảm quá mạnh trong một 

thời gian ngắn do sắn bắt phục vụ buôn bán trái phép. Vì vậy, cần nâng cấp tình 

trạng bảo tồn của loài này lên mức Cực kỳ nguy cấp (CR). 

  Bảo tồn nguyên vị 

 Các mẫu Thằn lằn cá sấu tại các vườn thú châu Âu đã được xác định nguồn 

gốc và sẽ là nguồn tái thả quan trọng cho các khu vực phân bố ngoài tự nhiên khi 

điều kiện cho phép. 

 Các kết quả thu được cho thấy nhóm quần thể Thằn lằn cá sấu tại Việt Nam 

có đa dạng di truyền thấp, có hiện tượng giao phối cận huyết và khẳng định sự khác 
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biệt về mặt di truyền giữa các nhóm quần thể và có sự suy giảm số lượng đột ngột 

do bị khai thác quá mức. Vì vậy, cần có những biện pháp tăng cường tuần tra nhằm 

phát hiện các vi phạm tại vùng phân bố quan trọng của loài.  

 Mất, suy giảm và phân mảnh sinh cảnh sống cũng là mối quan tâm để bảo 

tồn loài này. Tại Việt Nam, ba khu vực ghi nhận quần thể hiện nay là KBTTN Đồng 

Sơn – Kỳ Thượng, KBTTN Tây Yên Tử và vùng rừng thuộc huyện Hải Hà (Quảng 

Ninh). Ngoài các biện pháp bảo tồn môi trường sống, giảm thiểu tác động từ các 

hoạt động phát triển, nâng cao nhận thức, tăng cường tuần tra khảo sát thì các biện 

pháp liên kết ba khu phân bố, giữ cho sinh cảnh sống liên tục và bền vững sẽ hỗ trợ 

trong việc tăng khả năng trao đổi nguồn gen giữa các vùng, giảm hiện tượng giao 

phối cận huyết. Vì vùng rừng thuộc huyện Hải Hà cũng chưa được thuộc sự quản lý 

nào liên quan đến bảo tồn nên cần quy hoạch để bảo vệ quần thể tại đây. 

Bảo tồn chuyển vị 

 Do giữa quần thể Việt Nam và Trung Quốc có sự khác biệt về mặt di truyền 

nên quá trình nuôi nhốt hay các chương trình nhân nuôi sinh sản cần tách biệt các 

nhóm cá thể của từng nhánh trong cây quan hệ di truyền để tránh lai tạo giữa các 

nhóm cá thể. 

 Thông tin nguồn gốc phân bố của các cá thể nuôi nhốt tại các vườn thú châu 

Âu là nguồn hữu ích để xây dựng kế hoạch nuôi tại đây.  

3.4.3. Kiến nghị bảo quần thể Voi châu á tại Yok Đôn 

 Hiện nay, loài đang được bảo vệ ở mức cao nhất là IB theo Nghị định 

84/2021/NĐ-CP, nằm trong Phụ lục I công ước CITES và EN (nguy cấp) theo Danh 

lục Đỏ IUCN. Các biện pháp bảo tồn loài khó có thể thực hiện ngay do loài có khu 

vực sống lớn giữa hai quốc gia và sự mất và suy thoái các sinh cảnh sống phù hợp 

cho cung cấp thức ăn và nước vào mùa khô. Nghiên cứu đề xuất một số kiến nghị 

cho bảo tồn dựa trên các kết quả nghiên cứu sinh học phân tử như sau: 

Bảo tồn nguyên vị 

 Dựa theo kết quả định danh mẫu phân voi, nghiên cứu xác định sự có mặt 

của loài Voi châu Á ở cả trong và ngoài VQG Yok Đôn, ghi nhận được 28 cá thể 
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voi tự nhiên trong thời gian nghiên cứu nằm rải rác trong cả trong và ngoài VQG 

Yok Đôn. Nghiên cứu cũng ghi nhận sự giảm đột ngột voi di chuyển sang phía Việt 

Nam trong mùa khô năm 2020-2021 bởi các dấu vết xuất hiện ít hơn (dấu chân, 

phân, quan sát trực tiếp). Sự phát triển 12 thủy điện ở thượng nguồn sông Sêrêpôk 

(cả ở Việt Nam và Campuchia) khiến cho khu vực hạ lưu khô hạn nhiều vào mùa 

khô. Vì thế nguyên nhân của hiện tượng voi về VQG Yok Đôn có thể do sự mất dần 

các sinh cảnh cung cấp thức ăn trên đường di chuyển của đàn voi khiến chúng phải 

mở rộng hướng di chuyển sang các khu vực khác. Hướng di chuyển mới của đàn 

voi cần được điều tra để có phương án bảo tồn kịp thời tránh các xung đột giữa voi 

và con người. Do các địa điểm thu thập được mẫu phân chủ yếu gần các khu vực có 

nguồn nước và thức ăn nên các biện pháp duy trì sinh cảnh sống của loài trong khu 

vực vườn quốc gia là cần thiết và tập trung vào các khu vực này trong thời gian mùa 

khô.  

 Bảo tồn chuyển vị 

 Nghiên cứu xác định các cá thể voi nhà quanh khu vực Vườn quốc gia Yok 

Đôn là Voi châu á và có sự giao phối cận huyết do đa dạng di truyền thấp trong 

nhóm voi nhà. Cần xây dựng kế hoạch vận động, chương trình tái thả cho các cá thể 

voi nhà. Bên cạnh đó, cần xây dựng kế hoạch di chuyển các quần thể voi nhỏ chỉ 

còn một vài cá thể sang quần thể voi lớn hơn để tăng đa dạng di truyền và tránh sự 

tuyệt chủng của các quần thể voi nhỏ. 
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KẾT LUẬN VÀ KIẾN NGHỊ 

1. Việc áp dụng các thỉ thị sinh học phân tử trong nghiên cứu đã đưa ra các kết quả 

như sau: 

- Đối với khu hệ thú nhỏ vùng núi Đông Bắc:  

 + Lập được danh mục cập nhật các loài thú nhỏ vùng Đông Bắc, trong đó ghi 

nhận 64 loài ở các khu vực nghiên cứu, phát hiện phân bố mới của 01 loài. 

 + Xác nhận 2 taxon mới khác biệt với các loài hiện có tại Việt Nam và trên 

thế giới. 

 + Hỗ trợ định loại chính xác 16 loài đồng hình. 

-  Đối với quần thể Thằn lằn cá sấu tại Việt Nam:   

 + Xác định sự tách biệt về mặt di truyền giữa hai nhóm Việt Nam và Trung Quốc. 

 + Phát hiện ra một nhánh di truyền chưa rõ khu vực phân bố có quan hệ gần 

gũi với nhóm cá thể Trung Quốc.  

 + Kết quả nghiên cứu phản ánh mức độ đa dạng di truyền thấp, có hiện tượng 

giao phối cận huyết và hiện tượng nút cổ chai đối với nhóm quần thể tại Việt Nam.  

 + Nghiên cứu cũng hỗ trợ xác định nguồn gốc của các cá thể nuôi nhốt tại 

CHLB Đức phục vụ công tác bảo tồn chuyển vị. 

- Đối với quần thể Voi châu á tại VQG Yok Đôn:  

 + Đã định danh các cá thể voi nhà trong khu vực VQG đều là Voi châu á 

(Elephas maximus).  

 + Nghiên cứu xác định không có cá thể voi nhà vào khu vực hoạt động của 

voi tự nhiên trong thời gian nghiên cứu.  

 + Nghiên cứu xác định có ít nhất 28 cá thể voi tự nhiên trong khu vực VQG 

Yok Đôn. 

 + Trong nhóm các cá thể voi nhà, có khả năng giao phối cận huyết do đa 

dạng di truyền thấp. Do đó, đây cũng là một nguồn tái thả phù hợp cho các dự án 

bảo tồn voi tại khu vực. 

2. Dựa trên kết quả ứng dụng chỉ thị sinh học phân tử luận án đã đưa ra kiến nghị 

bảo tồn. 
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- Đối với khu hệ thú nhỏ vùng núi Đông Bắc:  

 + Cần đánh giá hiện trạng bảo tồn các nhóm loài thú nhỏ; ưu tiên nghiên cứu 

vào bảo vệ một số loài như Dơi nếp mũi xinh (Hipposideros gentilis), Chuột núi đá 

đông bắc (Tokinomys daovantieni), Dơi tai nam á (Myotis chinensis).  

 + Cần bảo vệ sinh cảnh sống tự nhiên của các loài thú nhỏ. Đối với các loài 

nguy cấp cần nghiên cứu các phương pháp nhân nuôi để kịp thời thực hiện. 

 + Cần tiếp tục nghiên cứu để làm rõ vị trí phân loại của hai nhóm Tupaia sp. 

và Euroscaptor sp. 

-  Quần thể Thằn lằn cá sấu tại Việt Nam:  

 + Nghiên cứu đã đề nghị nâng hạng bảo tồn với quần thể Thằn lằn cá sấu.  

 + Đề xuất bảo vệ sinh cảnh và liên kết các khu vực phân bố loài để giảm 

thiểu giao phối cận huyết trong những nhóm cá thể nhỏ.  

 + Khuyến cáo nuôi riêng biệt các cá thể sau khi xác định nguồn gốc. 

- Quần thể Voi châu á tại VQG Yok Đôn:  

 + Đề xuất xác định hướng di chuyển của đàn voi vào mùa khô để có các biện 

pháp tăng cường bảo vệ các điểm thức ăn và hạn chế xung đột với người dân.  

 + Nghiên cứu kiến nghị nên có các chương trình vận động tái thả đàn voi nhà 

vào môi trường tự nhiên nhằm tăng đa dạng di truyền trong quần thể.  

Kiến nghị 

Ưu tiên sử dụng chỉ thị sinh học phân tử trong nghiên cứu và bảo tồn:  

(1) Hỗ trợ định danh và xác định vị trí phân loại của các nhóm quần thể nguy cấp 

quý hiếm để ưu tiên bảo tồn. 

(2) Mở rộng nghiên cứu quần thể để đánh giá chính xác mức độ đa dạng di truyền ở 

mức quần thể, tỷ lệ giới tính, giao phối cận huyết, nút cổ chai 

(3) Tiến hành các nghiên cứu về ADN môi trường, thu mẫu gián tiếp để xác định 

vùng phân bố và đa dạng di truyền trong các nhóm khó bắt gặp, thu mẫu trực tiếp  

(4) Nghiên cứu hệ gen các loài động vật hoang dã để làm cơ sở dữ liệu cho các 

nghiên cứu bảo tồn trong tương lai  
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PHỤ LỤC 

Phụ lục 1. Số đo hình thái ngoài các mẫu thú nhỏ thu thập được tại các khu vực nghiên cứu thuộc vùng núi Đông Bắc 

ST

T 
Mã thực địa Địa điểm 

Giới 

tính 
Tên khoa học 

BW(

g) 

HB 

(mm

) 

Đuôi  

(mm

) 

HFL 

khôn

g 

món

g 

HFL 

l 

Ear 

L 
F FA TIB BRT 

1 
NTS 

2019.10.38 
Hà Giang (Lùng Càng) M  Niviventer fulvescens 40,00 93 161 24,64 27,55 17,54     

2 
NTS 

2019.04.07 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M 

Aselliscus 

dongbacanus 
4,70 46,89 24,77   11,27  41,72 19,26  

3 
NTS 

2019.04.08 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M 

Aselliscus 

dongbacanus 
5,10 49,69 35,43   8,45  42,40 19,98  

4 
NTS 

2019.04.09 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M 

Aselliscus 

dongbacanus 
5,50 47,40 37,54   11,24  42,52 19,90  

5 
NTS 

2019.04.10 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M 

Aselliscus 

dongbacanus 
5,20 49,99 37,03   10,32  43,47 19,55  

6 
NTS 

2019.04.11 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M 

Aselliscus 

dongbacanus 
5,60 46,35 28,46   12,39  42,73 18,51  

7 
NTS 

2019.04.12 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M 

Aselliscus 

dongbacanus 
5,20 49,87 38,87   11,43  41,63 18,73  

8 
NTS 

2019.04.13 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M 

Aselliscus 

dongbacanus 
5,40 46,38 36,25   11,44  42,81 18,97  

9 
NTS 

2019.04.14 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M 

Aselliscus 

dongbacanus 
5,50 48,62 39,23   11,34  41,75 18,28  

10 
NTS 

2019.04.15 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M 

Aselliscus 

dongbacanus 
5,20 49,04 37,79   10,23  42,19 18,94  

11 
NTS 

2019.04.16 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M 

Aselliscus 

dongbacanus 
5,00 47,28 35,64   10,48  42,44 18,65  

12 
NTS 

2019.04.18 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M 

Aselliscus 

dongbacanus 
4,50 47,10 36,46   10,26  41,82 18,88  

13 
NTS 

2019.04.19 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M 

Aselliscus 

dongbacanus 
5,20 47,99 32,30   10,19  41,18 18,70  

14 
NTS 

2019.04.20 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M 

Aselliscus 

dongbacanus 
5,60 50,42 41,82   12,61  41,69 18,75  
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ST

T 
Mã thực địa Địa điểm 

Giới 

tính 
Tên khoa học 

BW(

g) 

HB 

(mm

) 

Đuôi  

(mm

) 

HFL 

khôn

g 

món

g 

HFL 

l 

Ear 

L 
F FA TIB BRT 

15 
NTS 

2019.04.21 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M 

Aselliscus 

dongbacanus 
4,90 47,53 33,93   10,64  41,39 18,44  

16 
NTS 

2019.04.22 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M 

Aselliscus 

dongbacanus 
5,00 48,61 38,48   10,44  41,52 18,77  

17 
NTS 

2019.04.23 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M 

Aselliscus 

dongbacanus 
4,90 48,09 37,37   10,10  42,79 18,28  

18 
NTS 

2019.04.24 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M 

Aselliscus 

dongbacanus 
4,70 47,74 35,26   10,42  41,31 19,72  

19 
NTS 

2019.04.25 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M 

Aselliscus 

dongbacanus 
4,60 48,78 33,97   9,49  41,66 17,98  

20 
NTS 

2019.04.26 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M 

Aselliscus 

dongbacanus 
4,70 49,94 32,53   12,02  41,78 18,11  

21 
NTS 

2019.04.27 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M 

Aselliscus 

dongbacanus 
4,90 47,39 35,52   10,03  41,96 18,53  

22 
NTS 

2019.10.02 
Hà Giang (Lùng Càng) M 

Aselliscus 

dongbacanus 
4,90 45,05 37,2   10,4  42,37 16,07  

23 
NTS 

2019.10.03 
Hà Giang (Lùng Càng) M 

Aselliscus 

dongbacanus 
4,80 44,7 34,7   10,42  43,08 20,13  

24 
NTS 

2019.10.04 
Hà Giang (Lùng Càng) M 

Aselliscus 

dongbacanus 
4,70 40,31 35,87   9,75  43,35 19,51  

25 
NTS 

2019.10.05 
Hà Giang (Lùng Càng) M 

Aselliscus 

dongbacanus 
4,30 43,22 34,22   9,73  40 18,14  

26 
NTS 

2019.10.06 
Hà Giang (Lùng Càng) F 

Aselliscus 

dongbacanus 
4,90 43,84 35,16   11,95  40,91 18,99  

27 
NTS 

2019.10.07 
Hà Giang (Lùng Càng) F 

Aselliscus 

dongbacanus 
4,80 44,02 x   11,7  43,84 19,57  

28 
NTS 

2019.10.08 
Hà Giang (Lùng Càng) M 

Aselliscus 

dongbacanus 
4,60 3,91 37,4   11,39  42,47 18,86  

29 
NTS 

2019.10.09 
Hà Giang (Lùng Càng) F 

Aselliscus 

dongbacanus 
5,00 46,52 38,41   10,1  44,17 19,93  

30 
NTS 

2019.10.10 
Hà Giang (Lùng Càng) M 

Aselliscus 

dongbacanus 
4,70 46,09 33,39   11,53  42,53 19,62  
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T 
Mã thực địa Địa điểm 

Giới 

tính 
Tên khoa học 

BW(

g) 

HB 

(mm

) 

Đuôi  

(mm

) 

HFL 

khôn

g 

món

g 

HFL 

l 

Ear 

L 
F FA TIB BRT 

31 
NTS 

2019.10.11 
Hà Giang (Lùng Càng) M 

Aselliscus 

dongbacanus 
4,90 45,9 38,66   10,77  41,87 19,31  

32 
NTS 

2019.10.12 
Hà Giang (Lùng Càng) M 

Aselliscus 

dongbacanus 
5,20 46,95 36,9   11,87  42,19 19,53  

33 
NTS 

2019.10.13 
Hà Giang (Lùng Càng) F 

Aselliscus 

dongbacanus 
4,60 43,29 36,54   10,81  41,26 19,81  

34 
NTS 

2019.10.15 
Hà Giang (Lùng Càng) F 

Aselliscus 

dongbacanus 
4,80 42,33 35,31   12,37  41,69 19,62  

35 
NTS 

2019.10.17 
Hà Giang (Lùng Càng) F 

Aselliscus 

dongbacanus 
5,00 41,59 35,57   13,83  43,21 19,25  

36 
NTS 

2019.10.21 
Hà Giang (Lùng Càng) F 

Aselliscus 

dongbacanus 
4,70 42,05 33,94   13,04  42,5 20,57  

37 
NTS 

2019.10.22 
Hà Giang (Lùng Càng) M 

Aselliscus 

dongbacanus 
4,10 41,69 35,54   11,74  42,48 19,15  

38 
NTS 

2019.10.23 
Hà Giang (Lùng Càng) F 

Aselliscus 

dongbacanus 
4,80 42,2 36,41   12,87  43,87 19,14  

39 
NTS 

2019.10.26 
Hà Giang (Lùng Càng) M 

Aselliscus 

dongbacanus 
4,10 40,48 32,17   11,91  42,52 18,84  

40 
NTS 

2019.10.28 
Hà Giang (Lùng Càng) F 

Aselliscus 

dongbacanus 
4,10 40,26 34,35   11,08  42,63 19  

41 
NTS 

2019.10.33 
Hà Giang (Lùng Càng) M 

Aselliscus 

dongbacanus 
4,20 42,91 36,94   13,46  43,16 19,59  

42 
BM 

2019.05.14 
Hà Giang (Bắc Mê) F (Ad) Belomys pearsoni 

200,0

0 
185 165 27,75 34,73 20,99     

43 
BM 

2019.05.23 
Hà Giang (Bắc Mê) M (juv) Berylmys bowersi 

100,0

0 
155 188 43,11 46,18 28,62     

44 
C.CHU.18.2

3 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 

M (sắp 

trưởng 

thành) 

Callosciurus 

erythraeus 
 240,0

0 

240,0

0 
50,00  22,00     

45 
C.CHU.18.2

4 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 

M (sắp 

trưởng 

thành) 

Callosciurus 

erythraeus 
 230,0

0 

230,0

0 
50,05  23,00     
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ST

T 
Mã thực địa Địa điểm 

Giới 

tính 
Tên khoa học 

BW(

g) 

HB 

(mm

) 

Đuôi  

(mm

) 

HFL 

khôn

g 

món

g 

HFL 

l 

Ear 

L 
F FA TIB BRT 

46 
BM 

2019.05.03 
Hà Giang (Bắc Mê) M (juv) 

Callosciurus 

erythraeus 
98,00 150 170 45,4 47,24 18,07     

47 
BM 

2019.05.05 
Hà Giang (Bắc Mê) 

F 

(mang 

thai) 

Callosciurus 

erythraeus 

240,0

0 
182 215 44,55 54,28 19,61     

48 
NTS 

2019.10.20 
Hà Giang (Lùng Càng) M 

Callosciurus 

erythraeus 

300,0

0 
220 235 49,52 52,42 25,81     

49 
BM 

2019.05.04 
Hà Giang (Bắc Mê) 

F 

(mang 

thai) 

Callosciurus inornatus 
300,0

0 
203 210 40,31 46,19 17,18     

50 
NTS 

2019.10.45 
Hà Giang (Lùng Càng) F (juv) Callosciurus inornatus 

220,0

0 
198 21,2 35,87 41,51 19,24     

51 
BM 

2019.05.15 
Hà Giang (Bắc Mê) M 

Callosciurus 

erythraeus 

340,0

0 
209 209 47,44 53,71 24,58     

52 
BM 

2019.05.48 
Hà Giang (Bắc Mê)  Con non của 19           

53 
NTS 

2019.04.40 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M Crocidura tanakae 10,20 77,65 53,80 

13.83

/ 

13.31 

 7,49 
8.04 

/7.81 
  26,81 

54 
BM 

2019.05.46 
Hà Giang (Bắc Mê) F Crocidura tanakae 5,00 51,58 51,58 13,65 15,39 33,99     

55 
NTS 

2019.10.01 
Hà Giang (Lùng Càng) F Crocidura tanakae 8,70 77,87 51,86 13,77 14,16 10,18     

56 
C.CHU.18.1

1 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
F Cynopterus sphinx 42,00 89,71 14,79   21,24  71,06 71,06  

57 
C.CHU.18.1

2 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
M Cynopterus sphinx 53,00 98,93 15,45   21,80  70,92 70,92  

58 
C.CHU.18.1

3 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
M Cynopterus sphinx 46,00 88,36 16,49   20,45  68,42 68,42  

59 
C.CHU.18.1

5 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
M Cynopterus sphinx 50,00 93,59 12,86   21,44  69,92 14,35  

60 C.CHU.18.1 Tuyên Quang, Chạm Chu M Cynopterus sphinx 46,00 95,80 14,35   19,95  68,00 14,12  
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ST

T 
Mã thực địa Địa điểm 

Giới 

tính 
Tên khoa học 

BW(

g) 

HB 

(mm

) 

Đuôi  

(mm

) 

HFL 

khôn

g 

món

g 

HFL 

l 

Ear 

L 
F FA TIB BRT 

6 (Phù Lưu, Hàm Yên) 

61 
C.CHU.18.1

7 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
F Cynopterus sphinx 56,00 97,00 12,32   20,73  72,00 14,62  

62 
C.CHU.18.1

8 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
F Cynopterus sphinx 36,00 89,41 16,00   18,65  67,47 15,37  

63 
C.CHU.18.1

9 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
M Cynopterus sphinx 53,00 94,17 11,89   21,76  73,33 13,86  

64 
C.CHU.18.2

0 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
M Cynopterus sphinx 50,00 97,28 13,59   18,99  70,94 14,85  

65 
C.CHU.18.2

7 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
M Cynopterus sphinx 41,00 90,70 8,90   19,36  70,78 13,35  

66 
C.CHU.18.2

8 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
M Cynopterus sphinx 42,00 94,90 10,10   19,47  71,46 15,94  

67 
NTS 

2019.04.39 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M Cynopterus sphinx 49,40 98,92 15,17   20,17  69,05 26,55  

68 
NTS 

2019.10.29 
Hà Giang (Lùng Càng) M Cynopterus sphinx 40,00 84,15 12,5   25,16  71,79 27,59  

69 
NTS 

2019.10.30 
Hà Giang (Lùng Càng) 

F (nuôi 

con) 
Cynopterus sphinx 48,60 88,11 16,07   22,37  75,5 28,54  

70 
NTS 

2019.10.31 
Hà Giang (Lùng Càng) F Cynopterus sphinx 43,00 84,75 12,7   23,33  71,88 28,04  

71 
NTS 

2019.10.43 
Hà Giang (Lùng Càng) F Cynopterus sphinx 44,00 92,34 17,49   22,46  74,03 28,52  

72 
C.CHU.18.2

6 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
M 

Chiropodomys 

gliroides 
23,00 95,00 

100,0

0 
24,14  15,62     

73 
C.CHU.18.2

2 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
F Euroscaptor 56,00 

127,0

0 
14,50 14,00       

74 
NTS 

2019.04.56 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M Euroscaptor 53,50 

123,8

0 

19.28

/12.6

8 

  x 

18.92

/15.4

1 

   

75 
NTS 

2019.04.57 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
F Euroscaptor 45,60 

137,6

2 

16.68

/11.8
  x 

18.85

/15.0
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ST

T 
Mã thực địa Địa điểm 

Giới 

tính 
Tên khoa học 

BW(

g) 

HB 

(mm

) 

Đuôi  

(mm

) 

HFL 

khôn

g 

món

g 

HFL 

l 

Ear 

L 
F FA TIB BRT 

4 3 

76 
NTS 

2019.04.38 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M Euroscaptor sp. 64,50 

132,8

4 

11.76

/20.1

2 

16.93

/ 

13.43 

 x 

20.54

/16.6

3 

   

77 
NTS 

2019.04.48 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
Juve. Euroscaptor sp. 12,60 98,28 

18.02

/12.6

6 

17.36

/ 

14.28 

 x 

16.03

/15.5

2 

   

78 
NTS 

2019.04.50 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M Euroscaptor sp. 59,50 

132,4

9 

17.78

/10.6

4 

18.42

/ 

15.28 

 x 

20.07

/15.8

4 

   

79 
NTS 

2019.10.36 
Hà Giang (Lùng Càng) F Euroscaptor sp. 50,00 

120,7

1 

8.93

+10.

90 

13,01 16,07 0    
17.30

*14.8

7 

80 
NTS 

2019.04.35 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M Hipposideros armiger 35,00 97,65 61,41   33,56  93,38 43,26  

81 
NTS 

2019.04.36 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M Hipposideros armiger 60,00 

101,8

7 
60,70   31,40  96,58 43,60  

82 
BM 

2019.05.25 
Hà Giang (Bắc Mê) F Hipposideros armiger 40,00  49,87   31,69  88,39 37,31  

83 
BM 

2019.05.26 
Hà Giang (Bắc Mê) F Hipposideros armiger 60,00 90,75 61,54   32,67  93,18 40,74  

84 
BM 

2019.05.27 
Hà Giang (Bắc Mê) M Hipposideros armiger 48,00 74,91 56,54   30,6  86,57 39,98  

85 
BM 

2019.05.32 
Hà Giang (Bắc Mê) F Hipposideros armiger 58,00 85,15 51,36   51,36  90,34 38,82  

86 
BM 

2019.05.34 
Hà Giang (Bắc Mê) F Hipposideros armiger 45,00 77,56 58,33   58,33  91,61 38,46  

87 
BM 

2019.05.35 
Hà Giang (Bắc Mê) M Hipposideros armiger 62,00 92,15 55,69   55,69  92,75 41,44  

88 
BM 

2019.05.36 
Hà Giang (Bắc Mê) F Hipposideros armiger 54,00 77,98 50,16   50,16  91,4 39,73  
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89 
BM 

2019.05.37 
Hà Giang (Bắc Mê) F Hipposideros armiger 58,00 86,89 48,98   48,98  91,39 40,36  

90 
BM 

2019.05.39 
Hà Giang (Bắc Mê) F Hipposideros armiger 58,00 89,77 64,01   32,74  94,5 42,35  

91 
BM 

2019.05.42 
Hà Giang (Bắc Mê) M Hipposideros armiger 54,00 86,53 57,84   33,43  90,81 42,17  

92 
BM 

2019.05.44 
Hà Giang (Bắc Mê) F Hipposideros armiger 61,00 89,23 53,76   32,22  91,41 40,91  

93 
BM 

2019.05.47 
Hà Giang (Bắc Mê) F Hipposideros armiger 61,00 91,44 56,95   34,79  93,83 41,57  

94 
NTS 

2019.04.01 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M Hipposideros poutensis  72,03 40,28   22,27  56,75 24,15  

95 
NTS 

2019.04.03 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M Hipposideros poutensis 16,20 74,08 25,99   23,35  57,91 23,93  

96 
NTS 

2019.04.04 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M Hipposideros poutensis 15,40 72,15 35,81   21,52  55,10 23,33  

97 
NTS 

2019.04.05 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
F Hipposideros poutensis 20,00 72,91 35,77   24,10  60,37 26,24  

98 
NTS 

2019.04.06 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
F Hipposideros poutensis 21,20 75,33 38,82   23,52  61,50 24,87  

99 
NTS 

2019.04.17 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
F Hipposideros poutensis 19,20 71,13 39,77   24,27  58,36 24,52  

100 
NTS 

2019.04.28 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M Hipposideros poutensis 17,00 70,56 38,36   23,99  59,70 24,85  

101 
NTS 

2019.04.29 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M Hipposideros poutensis 18,00 63,87 38,06   21,11  58,86 25,69  

102 
NTS 

2019.04.30 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M Hipposideros poutensis 17,20 73,37 34,27   23,39  58,85 25,68  

103 
NTS 

2019.04.34 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M Hipposideros poutensis 17,60 68,20 37,13   22,49  59,03 25,72  

104 
NTS 

2019.04.43 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
F Hipposideros poutensis 17,40 66,09 36,34   23,79  57,50 23,17  
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105 
NTS 

2019.04.44 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
F Hipposideros poutensis 19,80 71,62 36,94   21,45  57,62 24,17  

106 
NTS 

2019.04.51 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
F Hipposideros poutensis 24,00 80,86 42,00   23,27  60,87 25,03  

107 
NTS 

2019.04.52 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
F Hipposideros poutensis 24,20 72,00 39,57   22,39  56,81 23,07  

108 
NTS 

2019.04.53 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
F Hipposideros poutensis 22,20 75,83 37,18   22,08  59,83 23,25  

109 
NTS 

2019.04.54 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 

Embry

o 
Hipposideros poutensis           

110 
NTS 

2019.04.55 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 

Embry

o 
Hipposideros poutensis           

111 
BM 

2019.05.07 
Hà Giang (Bắc Mê) 

F 

(mang 

thai) 

Hipposideros poutensis 30,00 72 41,51   22,63  59,4 24,58  

112 
BM 

2019.05.08 
Hà Giang (Bắc Mê) 

F 

(mang 

thai) 

Hipposideros poutensis 26,00 70 35,88   23,58  58,27 23,71  

113 
BM 

2019.05.10 
Hà Giang (Bắc Mê) F Hipposideros poutensis 21,00 69 38,3   22,29  58,4 24,91  

114 
BM 

2019.05.16 
Hà Giang (Bắc Mê) 

F 

(mang 

thai) 

Hipposideros poutensis 28,00 68,25 30,83   18,9  59,35 24,12  

115 
BM 

2019.05.21 
Hà Giang (Bắc Mê) F Hipposideros poutensis 19,00 59,8 29,13   21,18  59,51 24,56  

116 
BM 

2019.05.24 
Hà Giang (Bắc Mê) F Hipposideros poutensis 23,00 64,83 40,5   20,35  58,94 24,21  

117 
BM 

2019.05.28 
Hà Giang (Bắc Mê) M Hipposideros poutensis 20,00 65,29 32,42   32,42  56,94 24,16  

118 
BM 

2019.05.29 
Hà Giang (Bắc Mê) M Hipposideros poutensis 19,00 62,87 33,59   33,59  57,33 22,91  

119 BM Hà Giang (Bắc Mê) F Hipposideros poutensis 19,00 52,74 36,27   36,27  57,44 23,51  
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2019.05.30 

120 
BM 

2019.05.31 
Hà Giang (Bắc Mê) F Hipposideros poutensis 20,00 63,79 34,22   34,22  58,49 24,61  

121 
BM 

2019.05.33 
Hà Giang (Bắc Mê) M Hipposideros poutensis 22,00 57,75 37,34   37,34  61,05 25,06  

122 
BM 

2019.05.38 
Hà Giang (Bắc Mê) M Hipposideros poutensis 20,00 70,44 33,28   24,14  59,25 24,76  

123 
BM 

2019.05.40 
Hà Giang (Bắc Mê) F Hipposideros poutensis 21,00 56,86 38,95   24,13  60,17 23,48  

124 
BM 

2019.05.41 
Hà Giang (Bắc Mê) F Hipposideros poutensis 23,00 66,55 35,82   20,58  57,22 23,52  

125 
BM 

2019.05.43 
Hà Giang (Bắc Mê) F Hipposideros poutensis 21,00 64,19 38,6   22,73  58,77 25,95  

126 
BM 

2019.05.45 
Hà Giang (Bắc Mê) F Hipposideros poutensis 22,00 62,15 33,81   24,41  56,97 24,93  

127 
NTS 

2019.10.14 
Hà Giang (Lùng Càng) M Hipposideros poutensis 18,40 63,31 34,33   22,84  59,64 25,21  

128 
NTS 

2019.10.18 
Hà Giang (Lùng Càng) M Hipposideros poutensis 16,80 63,03 39,11   21,98  58,95 24,9  

129 
NTS 

2019.10.25 
Hà Giang (Lùng Càng) F Hipposideros poutensis 16,00 55,29 33,22   22,1  55,94 23,83  

130 
NTS 

2019.10.34 
Hà Giang (Lùng Càng) F Hipposideros poutensis 15,60 52,87 36,92   23,71  58,49 24,19  

131 
BM 

2019.05.18 
Hà Giang (Bắc Mê) M Hipposideros gentilis  7,00 45,71 30,67   20,58  39,2 18,08  

132 
BM 

2019.05.19 
Hà Giang (Bắc Mê) F  Hipposideros gentilis  7,00 50,23 30,08   21,75  42,17 18,32  

133 
C.CHU.18.2

5 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
M Leopoldamys edwardsi  195,0

0 

255,0

0 
44,00  29,00     

134 
C.CHU.18.0

3 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
M Macroglossus sobrinus 27,50 83,46 -   15,44  47,35 47,35  
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135 
NTS 

2019.04.47 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M Macroglossus sobrinus 24,00 79,49 x   16,15  49,22 20,20  

136 
C.CHU.18.3

0 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
F Maxomys surifer  170,0

0 

280,0

0 
28,22  19,29     

137 
C.CHU.18.0

4 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
F Lyroderma lyra 42,00 96,14 -   39,30  68,80 68,80  

138 
C.CHU.18.0

5 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
F 

Lyroderma lyra 
49,00 96,81 -   39,70  69,81 69,81  

139 
C.CHU.18.0

6 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
F 

Lyroderma lyra 
52,00 99,82 -   38,65  70,65 70,65  

140 
C.CHU.18.0

7 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
F 

Lyroderma lyra 
55,00 97,16 -   40,35  71,76 71,76  

141 
NTS 

2019.10.40 
Hà Giang (Lùng Càng) 

F(nuôi 

con) 
Mus  pahari 30,00 

105,9

7 
77,81 20,19 21,96 16,99     

142 
NTS 

2019.04.37 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M Myotis chinensis 33,20 70,29 70,81   21,56  66,26 30,42  

143 
NTS 

2019.10.37 
Hà Giang (Lùng Càng) M  Niviventer langbianis 

150,0

0 
190 220 29,96 30,54 20,94     

144 
NTS 

2019.10.39 
Hà Giang (Lùng Càng) M Niviventer langbianis 70,00 138 x 22,24 25,8 20,38     

145 
NTS 

2019.10.41 
Hà Giang (Lùng Càng) F  Niviventer langbianis 65,00 140 180 26,3 28,92 27,3     

146 
NTS 

2019.10.42 
Hà Giang (Lùng Càng) M Niviventer langbianis 52,00 120 160 25,48 26,55 20,56     

147 
C.CHU.18.0

1 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
F Chiromyscus thomasi 

125,0

0 

180,0

0 
25,00 27,43  20,80     

148 
C.CHU.18.2

9 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
M Niviventer fulvescens  170,0

0 

240,0

0 
32,47  22,59     

149 
NTS 

2019.04.31 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M Niviventer fulvescens 94,00 

165,0

0 

164,0

0 
28,18 31,32 21,40 

13.93

/12.2

5 

   

150 C.CHU.18.2 Tuyên Quang, Chạm Chu M Niviventer langbianis 72,00 150,0 180,0 31,34  22,51     
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1 (Phù Lưu, Hàm Yên) 0 0 

151 
BM 

2019.05.17 
Hà Giang (Bắc Mê)  Phôi của 16           

152 
BM 

2019.05.01 
Hà Giang (Bắc Mê) M Rattus andamanensis 

145,0

0 
164 199 30,26 33,06 24,02     

153 
BM 

2019.05.02 
Hà Giang (Bắc Mê) M Rattus andamanensis 71,00 145 177 30,52 31,9 21,51     

154 
BM 

2019.05.13 
Hà Giang (Bắc Mê) F (juv) Rattus andamanensis 

140,0

0 
170 203 30,46 33,19 22,49     

155 
C.CHU.18.0

2 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
M (juv) Rattus nitidus 59,00 

130,0

0 
15,50 29,78  20,50     

156 
NTS 

2019.04.32 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
F Rattus nitidus 

180,0

0 

177,0

0 

164,0

0 
30,13 32,98 21,70 

16.79

/15.6

0 

   

157 
NTS 

2019.04.33 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
M Rattus nitidus 

122,0

0 

175,0

0 

203,0

0 
37,98 42,1 31,11 

21.63

/19.9

2 

   

158 
NTS 

2019.04.42 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
M Rattus nitidus 82,00 

157,0

0 

177,0

0 
29,96 32,12 21,37     

159 
BM 

2019.05.09 
Hà Giang (Bắc Mê) F Rhinolophus cf. affinis 13,00 52 23,69   17,5  45,56 18,48  

160 
NTS 

2019.10.32 
Hà Giang (Lùng Càng) M Rhinolophus pusillus 3,60 37,02 21,25   17,51  36,91 15,34  

161 
NTS 

2019.04.45 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
F Rhinolophus rex 14,40 64,67 28,19   32,81  54,75 23,34  

162 
NTS 

2019.04.46 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M Rhinolophus rex 11,20 60,28 29,48   33,48  55,36 24,00  

163 
NTS 

2019.04.49 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 

Embry

o 
Rhinolophus rex           

164 
C.CHU.18.0

9 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
F Rhinolophus pearsoni 19,00 69,17 26,00   25,75  53,93 53,93  
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165 
NTS 

2019.04.02 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M Rhinolophus pearsonii 14,80 64,32 27,22   28,33  54,66 28,37  

166 
BM 

2019.05.20 
Hà Giang (Bắc Mê) 

F 

(lactati

ng) 

Rhinolophus pearsonii 20,00 58,52 20,02   22,92  53,82 26,12  

167 
NTS 

2019.10.16 
Hà Giang (Lùng Càng) F Rhinolophus pusillus 7,10 42,39 18,26   15,96  45,17 24,14  

168 
NTS 

2019.10.19 
Hà Giang (Lùng Càng) M Rhinolophus pusillus 5,50 40,47 20,22   18,48  44,04 21,43  

169 
NTS 

2019.10.24 
Hà Giang (Lùng Càng) F Rhinolophus pusillus 6,50 42,82 20,17   17,68  45 22,22  

170 
NTS 

2019.10.27 
Hà Giang (Lùng Càng) F Rhinolophus pusillus 6,70 43,29 19,07   18,14  45,27 22,5  

171 
NTS 

2019.10.35 
Hà Giang (Lùng Càng) M Rhinolophus pusillus 7,30 44,17 21,28   17,67  44,95 21,9  

172 
C.CHU.18.0

8 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
M Rhinolophus thomasi 10,00 55,03 24,53   17,34  48,06 48,06  

173 
C.CHU.18.1

0 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
M Rhinolophus cf. affinis 11,00 60,12 27,37   18,78  46,26 46,26  

174 
C.CHU.18.1

4 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Phù Lưu, Hàm Yên) 
M Cynopterus sphinx 39,00 87,04    19,37  67,55 13,64  

175 
NTS 

2019.10.46 
Hà Giang (Lùng Càng)  Tamiop maritimus           

176 
NTS 

2019.10.47 
Hà Giang (Lùng Càng)  Tamiop maritimus           

177 
BM 

2019.05.06 
Hà Giang (Bắc Mê) M Tamiop maritimus 51,00 110 90 23,3 23,32 11,9     

178 
BM 

2019.05.22 
Hà Giang (Bắc Mê) F Tupaia belangeri 

200,0

0 
194 168 40,26 45,21 13,26     

179 
NTS 

2019.10.48 
Hà Giang (Lùng Càng)  Tupaia belangeri           

180 NTS Tuyên Quang, Chạm Chu M Rhizomys pruinosus 1.300 320,0 140,0 57.54  22,82     
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2019.04.58 (Yên Thuân, Hàm Yên) ,00 0 0 / 

52.16 

181 
BM 

2019.05.11 
Hà Giang (Bắc Mê) 

Embry

o 
           

182 
BM 

2019.05.12 
Hà Giang (Bắc Mê) 

Embry

o 
           

183 
NTS 

2019.10.49 
Hà Giang (Lùng Càng)  Euroscaptor sp.           

184 
NTS 

2020.30 

Cao Bằng (VQG Phia Oắc - 

Phia Đén) 
ND 

Callosciurus 

erythraeus 
          

185 
NTS 

2020.31 

Cao Bằng (VQG Phia Oắc - 

Phia Đén) 
ND 

Callosciurus 

erythraeus 
          

186 
NTS 

2020.32 

Cao Bằng (VQG Phia Oắc - 

Phia Đén) 
F Kerivoula hardwickii 5,7 39,27 43,84 8,29 8,77 14,49  34,28 18,95  

187 
NTS 

2020.33 

Cao Bằng (VQG Phia Oắc - 

Phia Đén) 
F Kerivoula hardwickii 6,5 43,19 42,38 6,06 7,38 15,43  30,19 16,64  

188 
NTS 

2020.34 

Cao Bằng (VQG Phia Oắc - 

Phia Đén) 
M Berylmys bowersi  275 295 50,39 52,62 36,76     

189 
NTS 

2020.35 

Cao Bằng (VQG Phia Oắc - 

Phia Đén) 
M Rhinolophus pearsonii  16,2 55,4 21,9 11,67 12,85 27,21  56,27 27,67  

190 
NTS 

2020.36 

Cao Bằng (VQG Phia Oắc - 

Phia Đén) 
M Rhinolophus pearsonii  15,2 56,51 22 10,55 10,82 27,23  54,87 28,64  

191 
NTS 

2020.37 

Cao Bằng (VQG Phia Oắc - 

Phia Đén) 
M Kerivoula hardwickii 4,9 38,1 40,13 5,91 6,63 12,61  31,38 16,05  

192 
NTS 

2020.38 

Cao Bằng (VQG Phia Oắc - 

Phia Đén) 
F Rhinolophus sp. 12,6 52,18 24,84 10,09 10,42 17,32  47,72 18,91  

193 
NTS 

2020.39 

Cao Bằng (VQG Phia Oắc - 

Phia Đén) 
F Niviventer fulvescens  84 150 197 28,96 31,49 22,74     

194 
NTS 

2020.40 

Cao Bằng (VQG Phia Oắc - 

Phia Đén) 
F Niviventer fulvescens  110 160 209 30,42 32,22 23,66     

195 
NTS 

2020.41 

Cao Bằng (VQG Phia Oắc - 

Phia Đén) 
M Kerivoula hardwickii 4,4 40,58 40,49 7,64 8,11 12,73  32,12 17,36  
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196 
NTS 

2020.42 

Cao Bằng (VQG Phia Oắc - 

Phia Đén) 
M Euroscaptor sp 50 

119,0

1 
16,04 16,75 18,07  

15.78

x20.5

5 

   

197 
NTS 

2020.43 

Cao Bằng (VQG Phia Oắc - 

Phia Đén) 
M 

Euroscaptor 

longirostris  
54 

120,6

7 
17,79 15,99 18,37  

16.14

x19.2

8 

   

198 
NTS 

2020.44 

Cao Bằng (VQG Phia Oắc - 

Phia Đén) 
M Kerivoula hardwickii 4,2 38,8 40,11 7,14 7,59 12,73  32,24 16,84  

199 
NTS 

2020.164 
Bắc Kạn (Nam Xuân Lạc) M Rhinolophus pearsonii  10,6 55,12 21,37 9,8 10,5 26,11  53,37 27,09  

200 
NTS 

2020.165 
Bắc Kạn (Nam Xuân Lạc) F Hipposideros poutensis   9,9 52,92 33,57 8,09 9,12 21,65  56 22,1  

201 
NTS 

2020.166 
Bắc Kạn (Nam Xuân Lạc) F Hipposideros poutensis   16,8 60,2 34,7 8,7 9,5 23,3  59,2 24  

202 
NTS 

2020.167 
Bắc Kạn (Nam Xuân Lạc) M Hipposideros poutensis   16,4 55 36,5 9,8 10,9 24  57,2 23,8  

203 
NTS 

2020.168 
Bắc Kạn (Nam Xuân Lạc) F Hipposideros poutensis   16,4 62,2 36 8,5 10,5 22,4  56,9 23,9  

204 
NTS 

2020.169 
Bắc Kạn (Nam Xuân Lạc) F Hipposideros poutensis   17,6 61,6 35,4 10 11,5 22,6  57 22,9  

205 
NTS 

2020.170 
Bắc Kạn (Nam Xuân Lạc) M Hipposideros armiger  38,6 86,8 62,6 14 15,2 35  96,4 43  

206 
NTS 

2020.171 
Bắc Kạn (Nam Xuân Lạc) M Hipposideros armiger  44,8 91,6 54,1 12 15,2 32  93,2 41,5  

207 
NTS 

2020.172 
Bắc Kạn (Nam Xuân Lạc) M Hipposideros armiger  42 88,8 54,5 13 17,5 33,4  94 42,5  

208 
NTS 

2020.173 
Bắc Kạn (Nam Xuân Lạc) F Hipposideros poutensis   12,6 65,3 37,2 9,8 10,2 20,9  59 24,3  

209 
NTS 

2020.174 
Bắc Kạn (Nam Xuân Lạc) M Murina cyclotis  6,1 38,5 37,2 5,8 6,1 13,8  29,7 16,8  

210 
NTS 

2020.175 
Bắc Kạn (Nam Xuân Lạc) M Hipposideros armiger  43,2 88 66,5 15,8 16,4 34,3  96,4 42,2  
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ST

T 
Mã thực địa Địa điểm 

Giới 

tính 
Tên khoa học 

BW(

g) 

HB 

(mm

) 

Đuôi  

(mm

) 

HFL 

khôn

g 

món

g 

HFL 

l 

Ear 

L 
F FA TIB BRT 

211 
NTS 

2020.176 
Bắc Kạn (Nam Xuân Lạc) F Rhinolophus pearsonii  14 53,4 24 11 11,2 28,1  52,2 27,3  

212 
NTS 

2020.177 
Bắc Kạn (Nam Xuân Lạc) M Hipposideros armiger  56 86,5 61,5 15,7 17,4 35  99,2 44  

213 
NTS 

2020.178 
Bắc Kạn (Nam Xuân Lạc) M Hipposideros armiger  50,5 93,6 63 14,3 16,8 33,3  96,2 42,2  

214 
NTS 

2020.179 
Bắc Kạn (Nam Xuân Lạc) M Rhinolophus pearsonii  12,2 55,2 22,4 10,3 11,8 28,2  52,8 25,6  

215 
NTS 

2020.180 
Bắc Kạn (Nam Xuân Lạc) M Rhinolophus pearsonii  13,8 57,5 23,8 10 12,1 26  55,2 27,7  

216 
NTS 

2020.181 
Bắc Kạn (Nam Xuân Lạc) M Rhinolophus pearsonii  14,6 61,5 21 10 11,6 26,3  53,2 27  

217 
NTS 

2020.182 
Bắc Kạn (Nam Xuân Lạc) F Rhinolophus sp. 10 49,5 19,5 7,3 8,2 20,3  47,6 16  

218 
NTS 

2020.183 
Bắc Kạn (Nam Xuân Lạc) M Rhinolophus pearsonii  15,2 56,1 21,6 10,5 11,5 26,2  53,5 27,5  

219 
NTS 

2020.184 
Bắc Kạn (Nam Xuân Lạc) ND Leopoldamys edwardsi   130 155 34 36,7 30,5     

220 
NTS 

2020.185 
Bắc Kạn (Nam Xuân Lạc) F Rhinolophus pearsonii  16 57,04 23,26 9,37 10,78 26,85  52,9 26,55  

221 
NTS 

2020.186 
Bắc Kạn (Nam Xuân Lạc) F Rhinolophus pearsonii  15 53,85 24,17 9,86 10,08 27,62  56,79 28,63  

222 
NTS 

2020.187 
Bắc Kạn (Nam Xuân Lạc) ND 

Callosciurus 

erythraeus 
          

223 
NTS 

2020.205 

Cao Bằng (Phia Oắc - Phia 

Đén) 
F Rhinolophus sp 12 49,6 24,2 8,1 9,2 20,9  45,7 19,2  

224 
NTS 

2020.206 

Cao Bằng (Phia Oắc - Phia 

Đén) 
F Rhinolophus sp 12 47,9 28 7,5 8,2 22,1  47,1 29,4  

225 
NTS 

2020.208 

Cao Bằng (Phia Oắc - Phia 

Đén) 
F Niviventer fulvescens 110 160 235 30 31,7 24,4     

227 
NTS 

2020.209 

Cao Bằng (Phia Oắc - Phia 

Đén) 
M (juv) Rhizomys pruinosus x 280 92 43,7 50,6 20,2     
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ST

T 
Mã thực địa Địa điểm 

Giới 

tính 
Tên khoa học 

BW(

g) 

HB 

(mm

) 

Đuôi  

(mm

) 

HFL 

khôn

g 

món

g 

HFL 

l 

Ear 

L 
F FA TIB BRT 

226 
NTS 

2020.210 

Cao Bằng (Phia Oắc - Phia 

Đén) 
F Kerivoula hardwickii 4 37,5 39,2 6,1 7,7 12,7  33,1 17,4  

237 
NTS 

2019.04.41 

Tuyên Quang, Chạm Chu 

(Yên Thuân, Hàm Yên) 
M 

Chimarrogale 

himalayca 
40,00 

125,2

5 
86,13 

22.19

/22.0

5 

 x     
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Phụ lục 2. Mã truy cập ngân hàng GenBank NCBI các mẫu Đồi sử dụng để chạy cây trong nghiên cứu này bao gồm số 

hiệu mẫu vật và địa điểm (xxx xxx là các trình tự chưa được tải lên ngân hàng gen) 

Tên loài Cytb COI 12S 16S Số hiệu mẫu vật Địa điểm 

Tupaia glis  - JF444478  - - - - 

Tupaia glis - JF459875  - - ROM:113061 - 

Tupaia glis  - KY315499 - - MZF00986 - 

Tupaia glis  - KY315500 - - MZF00894 - 

Tupaia glis  AY321644 - - - Tglis5071 - 

Tupaia glis AY321639 - - - Tglis4995 - 

Tupaia glis  - - AY862174 JF795307 MVZ 192180 Sumatera Utara (Sumatra), 

Indonesia 

Tupaia glis  - - AY862175 JF795308 MVZ 192184 Aceh (Sumatra), Indonesia  

Tupaia belangeri  NC002521 NC002521 NC002521 NC002521 NC002521 - 

Tupaia belangeri AF217811 AF217811 AF217811 AF217811 AJ421453  - 

Tupaia belangeri  AJ421453  AJ421453  AJ421453  AJ421453  AJ421453  - 

Tupaia belangeri  JN800722 JN800722 JN800722 JN800722 H1 Côn Minh, Trung Quốc  

Tupaia belangeri JN800723 JN800723 JN800723 JN800723 H1-HD Côn Minh, Trung Quốc  

Tupaia belangeri JN800724 JN800724 JN800724 JN800724 H5 Côn Minh, Trung Quốc  

Tupaia belangeri 
 

JQ601650 
  

- - 
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Tên loài Cytb COI 12S 16S Số hiệu mẫu vật Địa điểm 

Tupaia belangeri  - HM031767 - - - Chengmai, China  

Tupaia belangeri  - HM031768 - - - Chengmai, China  

Tupaia belangeri  - HM031781 - - - Chengmai, China  

Tupaia belangeri  - HM031787 - - - Chengmai, China  

Tupaia belangeri  - HM031788 - - - Chengmai, China  

Tupaia belangeri  - HM031789 - - - Chengmai, China  

Tupaia belangeri  EU531755 - - - LG8 Côn Minh, Trung Quốc 

Tupaia belangeri  EU531756 - - - LG9 Côn Minh, Trung Quốc  

Tupaia belangeri  EU531758 - - - LQ11 Côn Minh, Trung Quốc 

Tupaia belangeri  HQ836325 - - - H10_TS208 Côn Minh, Trung Quốc 

Tupaia belangeri  HQ836335 - - - H4_N2 Côn Minh, Trung Quốc 

Tupaia belangeri  HQ836336 - - - H5_N22 Côn Minh, Trung Quốc 

Tupaia belangeri  HQ836337 - - - H5_T84 Côn Minh, Trung Quốc 

Tupaia belangeri DQ986459 - - - A1 - 

Tupaia belangeri  AY321637 - - - Tchin5078 - 

Tupaia belangeri  KU130879 KU130817 - - 126.2 - 

Tupaia belangeri  KU130880 KU130818 - - 126.3 - 

Tupaia belangeri  - - AY862170 JF795297 FMNH 165412 Malaysia, Sabah (Borneo) 
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Tên loài Cytb COI 12S 16S Số hiệu mẫu vật Địa điểm 

Tupaia belangeri  - - AY862171 JF795299 USNM 583857 Mon – Myanmar 

Tupaia belangeri - - JF795300 JF795300 UAM 102606 Cam-pu-chia 

Tupaia belangeri - - JF795301 JF795301 UAM 102607 Cam-pu-chia 

Tupaia belangeri  - - JF795303 JF795303 USNM 583793 Bago – Myanmar  

Tupaia minor  - JF444479 - - ROM:102255 - 

Tupaia minor  - - JF795313 JF795313 USNZ 109751 - 

Tupaia minor  - - JF795314 JF795314 USNZ 109988 
 

Tupaia tana  MT442045 MT442045 MT442045 MT442045 BOR010 Borneo, Malaysia 

Tupaia tana  MT442046 MT442046 MT442046 MT442046 BOR050 Borneo, Malaysia 

Tupaia tana  MT442047 MT442047 MT442047 MT442047 BOR016 Borneo, Malaysia 

Tupaia tana  MT442048 MT442048 MT442048 MT442048 BOR038 Borneo, Malaysia 

Tupaia tana  MT442049 MT442049 MT442049 MT442049 BOR056 Borneo, Malaysia 

Tupaia tana  - - AY862182 JF795321. MVZ 192193 Aceh (Sumatra), Indonesia 

Tupaia tana  - - AY862183 JF795322 JS M11 Malaysia, Sabah (Borneo) 

Tupaia splendidula  MT442052 MT442052 MT442052 MT442052 UMMZ174429 Borneo, Malaysia 

Tupaia splendidula - - JF795320 JF795320 UMMZ 174428 Indonesia, Kalimantan Barat 

(Borneo) 

Tupaia splendidula - - AY862181 JF795319 UMMZ 174429 Indonesia, Kalimantan Barat 
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Tên loài Cytb COI 12S 16S Số hiệu mẫu vật Địa điểm 

(Borneo)  

Tupaia salatana  AY321654 - - - Tsal5326 - 

Tupaia montana - - JF795315  JF795315  USNM 449964 Malaysia, Sabah (Borneo) 

Tupaia palawanensis  - - AY862180 JF795317 FMNH 168969 Philippines, Palawan (Palawan)  

Tupaia moellendorffi  - - JF795312 JF795312 USNM 477838 Philippines Palawan (Culion) 

Tupaia javanica - - AY862177 JF795310 FMNH 47118 Indonesia, Jawa Tengah (Java)  

Tupaia nicobarica  - - AY862179 JF795316 USNM 111753 India, Little Nicobar IslADN 

Tupaia gracilis  - - AY862176 JF795309 USNZ 109023 Sabah (Borneo), Malaysia 

Tupaia dorsalis - - AY862173 JF795305 UMMZ 174427 Indonesia, Kalimantan Barat 

(Borneo) 

Tupaia dorsalis  - - JF795306 JF795306 UMMZ 174651 Indonesia, Kalimantan Barat 

(Borneo)  

Tupaia longipes  - - AY862178 JF795311 JS M02b Sabah (Borneo), Malaysia  

Tupaia chrysogaster  - - JF795304 JF795304 USNM 121577 Sumatera Barat (Pagai Selatan), 

Indonesia 

Tupaia minor - JF444477 - - ROM:102123 - 

Urogale everetti  - - AY862184 JF795323 FMNH147781 Philippines, Bukidnon 

Dendrogale murina - - JF795295 JF795295 UAM 102608 Cam-pu-chia, Koh Kong 
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Tên loài Cytb COI 12S 16S Số hiệu mẫu vật Địa điểm 

(Cardamom Mts.) 

Dendrogale murina - - JF795294 JF795294 UAM 103000 Cam-pu-chia, Mondulkiri 

Phodopus sungorus - NC04283 - - - - 

Tupaia sp.  xxx xxx xxx xxx - xxx xxx NTS.2020.160 VQG Cát Bà, Hải Phòng, Việt 

Nam 

Tupaia sp. xxx xxx xxx xxx - - CB4 VQG Cát Bà, Hải Phòng, Việt 

Nam 

Tupaia sp.  - - - xxx xxx NTS.2021.126 VQG Cát Bà, Hải Phòng, Việt 

Nam 

Tupaia sp.  xxx xxx xxx xxx - xxx xxx BM.2019.05.22 KBTTN Bắc Mê, Hà Giang, Việt 

Nam 

Tupaia sp.  xxx xxx xxx xxx - xxx xxx NTS.2020.255 KBTTN Hữu Liên, Lạng Sơn, 

Việt Nam 

Tupaia sp.  xxx xxx xxx xxx - xxx xxx NTS.2020.256 KBTTN Hữu Liên, Lạng Sơn, 

Việt Nam 
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Phụ lục 3. Danh sách mẫu và mã Genbank của các mẫu trực tiếp phân tích và 

dữ liệu tải về được sử dụng trong nghiên cứu về Thằn lằn cá sấu. 

STT Tên loài Mã số thực địa Số Genbank 
Mã phòng 

thí nghiệm 

Tham khảo/ Địa 

điểm 

1 Ctenotus piankai - KJ505326 - 
Rabosky và cộng 

sự (2014) 

2 Ctenotus schomburgkii - KJ505805 - 
Rabosky và cộng 

sự (2014) 

3 Heloderma suspectum - AB167711 - Kumazawa 2007 

4 Shinisaurus crocodilurus - NC005959 - Kumazawa 2004 

5 Shinisaurus crocodilurus - AY099995 - 
Slowinski & 

Lawson (2002) 

6 Shinisaurus crocodilurus - HQ008865 - 
Li và cộng sự 

(2012) 

7 Shinisaurus crocodilurus - KF928266 - 
Huang và cộng sự 

(2014) 

8 Shinisaurus crocodilurus - KF928267 - 
Huang và cộng sự 

(2014) 

9 Shinisaurus crocodilurus - KF928268 - 
Huang và cộng sự 

(2014) 

10 Shinisaurus crocodilurus - KF928269 - 
Huang và cộng sự 

(2014) 

11 Shinisaurus crocodilurus - KF928270 - 
Huang và cộng sự 

(2014) 

12 Shinisaurus crocodilurus - KF928271 - 
Huang và cộng sự 

(2014) 

13 Shinisaurus crocodilurus - KF928272 - 
Huang và cộng sự 

(2014) 

14 Shinisaurus crocodilurus - KF928273 - 
Huang và cộng sự 

(2014) 

15 Shinisaurus crocodilurus - KF928274 - 
Huang và cộng sự 

(2014) 

16 Shinisaurus crocodilurus - KF928275 - 
Huang và cộng sự 

(2014) 

17 Shinisaurus crocodilurus - KF928276 - 
Huang và cộng sự 

(2014) 

18 Shinisaurus crocodilurus KX430035 QN-HH4 Si20 
van Schingen và 

cộng sự (2016) 

19 Shinisaurus crocodilurus KX430036 BG-TYT4 Si52 
van Schingen và 

cộng sự (2016) 

20 Shinisaurus crocodilurus KX430037 BG-TYT8 Si56 
van Schingen và 

cộng sự (2016) 

21 Shinisaurus crocodilurus KX430038 QN-DSKT2 Si22 
van Schingen và 

cộng sự (2016) 

22 Shinisaurus crocodilurus KX430039 QN-DSKT4 Si24 
van Schingen và 

cộng sự (2016) 

23 Shinisaurus crocodilurus OM687207 
BG-TYT-

MvS48 
Si1 

KBTTN Tây Yên 

Tử, Bắc Giang 
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24 Shinisaurus crocodilurus OM687208 
BG-TYT-

MvS50 
Si2 

KBTTN Tây Yên 

Tử, Bắc Giang 

25 Shinisaurus crocodilurus OM687209 
BG-TYT-

MvS54 
Si3 

Yên Tử, Quảng 

Ninh 

26 Shinisaurus crocodilurus OM687210 
BG-TYT-

2014.1 
Si4 

Sơn Động, Bắc 

Giang 

27 Shinisaurus crocodilurus OM687211 
BG-TYT-

2014.2 
Si5 

Sơn Động, Bắc 

Giang 

28 Shinisaurus crocodilurus OM687212 
BG-TYT-

2014.3 
Si6 

Sơn Động, Bắc 

Giang 

29 Shinisaurus crocodilurus OM687213 
BG-TYT-

2014.4 
Si7 

Sơn Động, Bắc 

Giang 

30 Shinisaurus crocodilurus OM687214 
BG-TYT-

2014.5 
Si8 

Sơn Động, Bắc 

Giang 

31 Shinisaurus crocodilurus BG-TYT2  Si50 
Tây Yên Tử, Bắc 

Giang 

32 Shinisaurus crocodilurus BG-TYT5  Si53 
Tây Yên Tử, Bắc 

Giang 

33 Shinisaurus crocodilurus BG-TYT6  Si54 
Tây Yên Tử, Bắc 

Giang 

34 Shinisaurus crocodilurus BG-TYT7  Si55 
Tây Yên Tử, Bắc 

Giang 

35 Shinisaurus crocodilurus BG-TYT9  Si57 
Tây Yên Tử, Bắc 

Giang 

36 Shinisaurus crocodilurus BG-TYT10  Si58 
Tây Yên Tử, Bắc 

Giang 

37 Shinisaurus crocodilurus BG-TYT11  Si59 
Tây Yên Tử, Bắc 

Giang 

38 Shinisaurus crocodilurus BG-TYT12  Si60 
Tây Yên Tử, Bắc 

Giang 

39 Shinisaurus crocodilurus BG-TYT13  Si61 
Tây Yên Tử, Bắc 

Giang 

40 Shinisaurus crocodilurus BG-TYT14  Si62 
Tây Yên Tử, Bắc 

Giang 

41 Shinisaurus crocodilurus QN-DSKT-SD1 OM687215 Si9 
Sơn Động, Bắc 

Giang 

42 Shinisaurus crocodilurus QN-DSKT-SD2 OM687216 Si10 
Sơn Động, Bắc 

Giang 

43 Shinisaurus crocodilurus QN-DSKT-SD3 xxx-xxx Si11 
Sơn Động, Bắc 

Giang 

44 Shinisaurus crocodilurus QN-YT-2014.1 xxx-xxx Si12 
Uông Bí, Quảng 

Ninh 

45 Shinisaurus crocodilurus QN-YT1 xxx-xxx Si13 
Uông Bí, Quảng 

Ninh 

46 Shinisaurus crocodilurus QN-YT4 xxx-xxx Si14 
Uông Bí, Quảng 

Ninh 

47 Shinisaurus crocodilurus QN-YT6 xxx-xxx Si15 
Uông Bí, Quảng 

Ninh 

48 Shinisaurus crocodilurus QN-YT7 xxx-xxx Si16 
Uông Bí, Quảng 

Ninh 
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49 Shinisaurus crocodilurus QN-HH1 xxx-xxx Si17 
Hải Hà, Quảng 

Ninh 

50 Shinisaurus crocodilurus QN-HH2 xxx-xxx Si18 
Hải Hà, Quảng 

Ninh 

51 Shinisaurus crocodilurus QN-HH3 xxx-xxx Si19 
Hải Hà, Quảng 

Ninh 

52 Shinisaurus crocodilurus DSKT1 xxx-xxx Si21 

Đồng Sơn Kỳ 

Thượng, Quảng 

Ninh 

53 Shinisaurus crocodilurus DSKT3 xxx-xxx Si23 

Đồng Sơn Kỳ 

Thượng, Quảng 

Ninh 

54 Shinisaurus crocodilurus DSKT5 xxx-xxx Si25 

Đồng Sơn Kỳ 

Thượng, Quảng 

Ninh 

55 Shinisaurus crocodilurus YT.J1 xxx-xxx Si31 
Yên Tử, Quảng 

Ninh 

56 Shinisaurus crocodilurus YT.J2 xxx-xxx Si32 
Yên Tử, Quảng 

Ninh 

57 Shinisaurus crocodilurus YT.J3 xxx-xxx Si33 
Yên Tử, Quảng 

Ninh 

58 Shinisaurus crocodilurus YT.J4 xxx-xxx Si34 
Yên Tử, Quảng 

Ninh 

59 Shinisaurus crocodilurus YT.J5 xxx-xxx Si35 
Yên Tử, Quảng 

Ninh 

60 Shinisaurus crocodilurus YT.J6 xxx-xxx Si36 
Yên Tử, Quảng 

Ninh 

61 Shinisaurus crocodilurus YT.J7 xxx-xxx Si37 
Yên Tử, Quảng 

Ninh 

62 Shinisaurus crocodilurus YT.J8 xxx-xxx Si38 
Yên Tử, Quảng 

Ninh 

63 Shinisaurus crocodilurus YT.J9 xxx-xxx Si39 
Yên Tử, Quảng 

Ninh 

64 Shinisaurus crocodilurus YT.J10 xxx-xxx Si40 
Yên Tử, Quảng 

Ninh 

65 Shinisaurus crocodilurus YT.J11 xxx-xxx Si41 
Yên Tử, Quảng 

Ninh 

66 Shinisaurus crocodilurus YT.J12 xxx-xxx Si42 
Yên Tử, Quảng 

Ninh 

67 Shinisaurus crocodilurus YT.J3 xxx-xxx Si43 
Yên Tử, Quảng 

Ninh 

68 Shinisaurus crocodilurus RH1 OM687217 S85 Reherp Rotterdam 

69 Shinisaurus crocodilurus RH2 OM687218 S88 Reherp Rotterdam 

70 Shinisaurus crocodilurus RH3 OM687219 S89 Reherp Rotterdam 

71 Shinisaurus crocodilurus Buôn bán xxx-xxx Si26.2 Nghiên cứu này 

72 Shinisaurus crocodilurus Buôn bán xxx-xxx Si27.2 Nghiên cứu này 

73 Shinisaurus crocodilurus Buôn bán xxx-xxx Si28.2 Nghiên cứu này 

74 Shinisaurus crocodilurus Buôn bán xxx-xxx Si29 Nghiên cứu này 

75 Shinisaurus crocodilurus Buôn bán xxx-xxx Si30 Nghiên cứu này 
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76 
Shinisaurus crocodilurus 

vietnamensis 

Duisburg, 

confiscated 
MT507115 Si 81 

Vườn thí 

Duisburger 

77 Shinisaurus crocodilurus 
Duisburg, 

confiscated 
MT507116 Si 82 

Vườn thí 

Duisburger 

78 Shinisaurus sp. Cologne Zoo, old MT507117 Si 83 Cologne 

79 Shinisaurus sp. 0.0.1 MT507118 Si 84 Tư nhân 1 

80 Shinisaurus sp. RH1 MT507119 Si 85 Reherp Rotterdam 

81 Shinisaurus sp. RH2 MT507120 Si 86 Reherp Rotterdam 

82 Shinisaurus sp. RH3 xxx-xxx Si 87 Reherp Rotterdam 

83 Shinisaurus sp. MV2 MT507121 Si 90 Reherp Rotterdam 

84 Shinisaurus sp. MV3 MT507122 Si 91 Reherp Rotterdam 

85 Shinisaurus sp. MV4 MT507123 Si 92 Reherp Rotterdam 

86 Shinisaurus sp. MV5 MT507124 Si 93 Reherp Rotterdam 

87 Shinisaurus sp. MV6 MT507125 Si 94 Reherp Rotterdam 

88 Shinisaurus sp. MV7 MT507126 Si 95 Reherp Rotterdam 

89 Shinisaurus sp. MV8 xxx-xxx Si 96 Reherp Rotterdam 

90 Shinisaurus sp. R01339  0.1 xxx-xxx Si 97 Vườn thú Leipzig  

91 Shinisaurus sp. R01272  1.0 MT507127 Si 98 Vườn thú Leipzig  

92 Shinisaurus sp. R01338  0.1 xxx-xxx Si 99 Vườn thú Leipzig  

93 Shinisaurus sp. G01840 MT507128 Si 100 ZSL Luân Đôn 

94 Shinisaurus sp. G01843 MT507129 Si 101 ZSL Luân Đôn 

95 Shinisaurus sp. G01842 MT507130 Si 102 ZSL Luân Đôn 

96 Shinisaurus sp. G01841 MT507131 Si 103 ZSL Luân Đôn 

97 Shinisaurus sp. G01292 MT507132 Si 104 ZSL Luân Đôn 

98 Shinisaurus sp. G01293 MT507133 Si 105 ZSL Luân Đôn 

99 Shinisaurus sp. HdM1 xxx-xxx Si 106 
Haus des Meeres 

Wien 

100 Shinisaurus sp. HdM2 MT507134 Si 107 
Haus des Meeres 

Wien 

101 Shinisaurus sp. HdM3 MT507135 Si 108 
Haus des Meeres 

Wien 

102 Shinisaurus sp. HdM4 MT507136 Si 109 
Haus des Meeres 

Wien 

103 Shinisaurus sp. HdM5 MT507137 Si 110 
Haus des Meeres 

Wien 

104 Shinisaurus sp. HdM6 MT507138 Si 111 
Haus des Meeres 

Wien 

105 Shinisaurus sp. HdM7 MT507139 Si 112 
Haus des Meeres 

Wien 

106 Shinisaurus sp. HdM8 MT507140 Si 113 
Haus des Meeres 

Wien 

107 Shinisaurus sp. HdM9 MT507141 Si 114 
Haus des Meeres 

Wien 

108 Shinisaurus sp. Buôn bán MT507142 Si 115 
Vivarium 

Darmstadt 

109 Shinisaurus sp. Buôn bán xxx-xxx Si 116 Wilhelma Stuttgart 

110 Shinisaurus sp. 0,1 MT507142 Si 117 Wilhelma Stuttgart 
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111 Shinisaurus sp. Parijs 1 MT507144 Si 118 Reherp Rotterdam 

112 Shinisaurus sp. ZI5359 xxx-xxx Si119 Blijdorp Rotterdam 

113 Shinisaurus sp. 705531 MT507145 Si 120 Blijdorp Rotterdam 

114 Shinisaurus sp. ZI5348 MT507146 Si 121 Blijdorp Rotterdam 

115 Shinisaurus sp. ZI5349 MT507147 Si 122 Blijdorp Rotterdam 

116 Shinisaurus sp. ZI5359 MT507148 Si 123 Blijdorp Rotterdam 

117 Shinisaurus sp. ZI5350 xxx-xxx Si 124 Blijdorp Rotterdam 

118 Shinisaurus sp. 704405 MT507149 Si 125 Blijdorp Rotterdam 

119 Shinisaurus sp. 707183 MT507150 Si 126 Blijdorp Rotterdam 

120 Shinisaurus sp. 704408 MT507151 Si 127 Blijdorp Rotterdam 

121 Shinisaurus sp. 
V1 

976000009784260 
MT507152 Si 128 Vườn thú Antwerp  

122 Shinisaurus sp. 
V2 

976000009784225 
MT507153 Si 129 

Vườn thú Antwerp  

123 Shinisaurus sp. 
V3 

976000009784289 
MT507154 Si 130 

Vườn thú Antwerp  

124 Shinisaurus sp. 
V4 

976000009784282 
MT507155 Si 133 

Vườn thú Antwerp  

125 Shinisaurus sp. 
V5 

976000009784269 
MT507156 Si 134 

Vườn thú Antwerp  

126 Shinisaurus sp. 
V6 

976000009784271 
MT507157 Si 135 

Vườn thú Antwerp  

127 Shinisaurus sp. Quar 1 MT507158 Si 136 Vườn thú Antwerp  

128 Shinisaurus sp. Quar 2 MT507159 Si 137 Vườn thú Antwerp  

129 Shinisaurus sp. Quar 3 MT507160 Si 138 Vườn thú Antwerp  

130 Shinisaurus sp. Quar 4 xxx-xxx Si 139 Vườn thú Antwerp  

131 Shinisaurus sp. Quar 5 MT507161 Si 140 Vườn thú Antwerp  

132 Shinisaurus sp. Quar B1 Basel MT507162 Si 144 Vườn thú Antwerp  

133 Shinisaurus sp. Quar B2 Basel MT507163 Si 145 Vườn thú Antwerp  

134 Shinisaurus sp. Quar B3 Basel MT507164 Si 146 Vườn thú Antwerp  

135 Shinisaurus sp. Quar B4 Basel MT507165 Si 147 Vườn thú Antwerp  

136 Shinisaurus sp. Quar B5 Basel MT507166 Si 148 Vườn thú Antwerp  

137 Shinisaurus sp. Quar B6 Basel MT507167 Si 149 Vườn thú Antwerp  

138 Shinisaurus sp. Quar B7 Basel MT507168 Si 150 Vườn thú Antwerp  

139 Shinisaurus sp. Quar B8 Basel MT507169 Si 151 Vườn thú Antwerp  

140 Shinisaurus sp. 1 (skin)  Si 152 Tư nhân 6 

141 Shinisaurus sp. 2 (skin) MT507170 Si 153 Tư nhân 6 

142 Shinisaurus sp. 3 (swab) MT507171 Si 154 Tư nhân 6 

143 Shinisaurus sp. 4 (swab) MT507172 Si 155 Tư nhân 6 

144 Shinisaurus sp. 5 (swab) MT507173 Si 156 Tư nhân 6 

145 Shinisaurus sp. 6 (swab) MT507174 Si 157 Tư nhân 6 

146 Shinisaurus sp. 7  Si 158 Tư nhân 6 

147 Shinisaurus sp. 8  Si 159 Tư nhân 6 

148 Shinisaurus sp. 9,00 C S MT507175 Si 160 Tư nhân 2 

149 Shinisaurus sp. 132481 MT507176 Si 161 Vườn thú Bristol  
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150 Shinisaurus sp. 132482 MT507177 Si 162 Vườn thú Bristol  

151 Shinisaurus sp. 132483 MT507178 Si 163 Vườn thú Bristol  

152 Shinisaurus sp. 132484 MT507179 Si 164 Vườn thú Bristol  

153 Shinisaurus sp. 132485 MT507180 Si 165 Vườn thú Bristol  

154 Shinisaurus sp. 4 ZB 28 1,0 MT507181 Si 166 Tư nhân 3 

155 Shinisaurus sp. 6 ZB 22 1,0 MT507182 Si 167 Tư nhân 3 

156 Shinisaurus sp. 3 ZB 97 1,0 MT507183 Si 168 Tư nhân 3 

157 Shinisaurus sp. ZB 30 1 1,0 MT507184 Si 169 Tư nhân 3 

158 Shinisaurus sp. 2 ZB 99  Si 170 Tư nhân 3 

159 Shinisaurus sp. 7 ZB 23 0,1 MT507185 Si 171 Tư nhân 3 

160 Shinisaurus sp. 5 ZB 12 0,1 MT507186 Si 172 Tư nhân 3 

161 Shinisaurus sp. 
211049 local 10, 

female 
MT507187 Si 173 Vườn thú Helsinki  

162 Shinisaurus sp. 
211050 local 10, 

male 
MT507188 Si 174 Vườn thú Helsinki 

163 Shinisaurus sp. 276095610109887 MT507189 Si 175 Tư nhân 4 

164 Shinisaurus sp. 276095610147418 MT507190 Si 176 Tư nhân 4 

165 Shinisaurus sp. 276095610147610 MT507191 Si 177 Tư nhân 4 

166 Shinisaurus sp. 276095610146597 MT507192 Si 178 Tư nhân 4 

167 Shinisaurus sp. 276095610147829 MT507193 Si 179 Tư nhân 4 

168 Shinisaurus sp. 276095610148119 MT507194 Si 180 Tư nhân 4 

169 Shinisaurus sp. 276095610148979 MT507195 Si 181 Tư nhân 4 

170 Shinisaurus sp. 276095610149787  Si 182 Tư nhân 4 

171 Shinisaurus sp. 276095610150014 MT507196 Si 183 Tư nhân 4 

172 Shinisaurus sp. 276095610150253 MT507197 Si 184 Tư nhân 4 

173 Shinisaurus sp. 276095610150389  Si 185 Tư nhân 4 

174 Shinisaurus sp. 276095610150658  Si 186 Tư nhân 4 

175 Shinisaurus sp. 276095610154110  Si 187 Tư nhân 4 

176 Shinisaurus sp. Tier 1 (1). Nr1 MT507198 Si 188 (1) Vườn thú Aqua 

177 Shinisaurus sp. Tier 2 (13), Nr2 MT507199 Si 189 (1) Vườn thú Aqua 

178 Shinisaurus sp. Tier 420 (5) MT507200 Si 190 (1) Vườn thú Aqua 

179 Shinisaurus sp. Tier 421A (7) MT507201 Si 191 (1) Vườn thú Aqua 

180 Shinisaurus sp. Tier 421B (9)  Si 192 (1) Vườn thú Aqua 

181 Shinisaurus sp. Tier 421C (11)  Si 193 (1) Vườn thú Aqua 

182 Shinisaurus sp. Tier 450 (3)  Si 194 (1) 
Haus des Meeres 

Wien 

183 Shinisaurus sp. MV3 MT507202 Si 195 (1) Wilhelma 

184 Shinisaurus sp. MV4 MT507203 Si 196 (1) 
Haus des Meeres 

Wien 

185 Shinisaurus sp. 
Second screening, 

dead, ind 
MT507204 S2 Reherp Rotterdam 

186 Shinisaurus sp. 
Second screening, 

swab, (red) 
MT507205 MV1 Cologne 

187 Shinisaurus sp. 
Second screening, 

swab, (yellow) 
MT507206 MV2 Cologne 

188 Shinisaurus sp. Second screening, MT507207 MV6 Haus des Meeres 
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swab, HdM3 Wien 

189 Shinisaurus sp. 
CZ TZ 2019 third 

screening 
MT507208 MVTIS3221 Private 5 

190 Shinisaurus sp. 
CZ TZ 2019 B 3 

third screening 
MT507209 MVTIS3222 Reherp Rotterdam 

191 Shinisaurus sp. 
CZ TZ 2019 5001 

third screening 
MT507210 MVTIS3223 Reherp Rotterdam 

192 Shinisaurus sp. 
CZ TZ 2019 5002 

third screening 
MT507211 MVTIS3224 Reherp Rotterdam 

193 Shinisaurus sp. 
CZ TZ 2019 third 

screening 
MT507212 MVTIS3225 Tư nhân 5 

194 Shinisaurus sp. 
CZ TZ 2019 third 

screening 
MT507213 MVTIS3226 Tư nhân 5 
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Phụ lục 4. Kết quả xác định phân bố các mẫu Thằn lằn cá sấu nuôi nhốt có 

nguồn gốc từ buôn bán 

Nhánh 

Trung 

Quốc 

1 

    

Nhánh 

Trung 

Quốc 

2 

Nhánh 

Trung 

Quốc 

mới 

Nhánh Việt 

Nam 

MV1 

MV2 

MV6 

Si 82 

Si 83 

Si 84 

Si 90 

Si 91 

Si 92 

Si 93 

Si 94 

Si 95 

Si 98 

Si 100 

Si 101 

Si 102 

Si 103 

Si 104 

Si 105 

Si 107 

Si 108 

Si 109 

Si 110 

Si 111 

Si 112 

Si 113 

Si 114 

Si 115 

Si 117 

Si 118 

Si 120 

Si 121 

Si 122 

Si 123 

Si 125 

Si 126 

Si 127 

Si 128 

Si 129 

Si 130 

Si 133 

Si 134 

Si 135 

Si 136 

Si 137 

Si 138 

Si 140 

Si 144 

Si 145 

Si 146 

Si 147 

Si 148 

Si 149 

Si 150 

Si 151 

Si 160 

Si 161 

Si 162 

Si 163 

Si 164 

Si 165 

Si 166 

Si 167 

Si 168 

Si 169 

Si 171 

Si 172 

Si 173 

Si 174 

Si 175 

Si 176 

Si 177 

Si 178 

Si 179 

Si 180 

Si 183 

Si 184 

Si 188(1) 

Si 189(1) 

Si 190a 

Si 191(1) 

Si 195 

Si 196 

MVTIS32

21 

MVTIS32

23 

MVTIS32

24 

MVTIS32

25 

MVTIS32

26 

- Si 85 

Si 88 

Si 89 

S2 

Si 81 

Si 86 

Si 153 

Si 154 

Si 155 

Si 156 

Si 157 

MVTIS3222 
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Phụ lục 5. Danh sách mẫu Voi châu á thu tại VQG Yok Đôn và voi nhà 

STT Mã PTN 
Mã thực 

địa 
Tên voi Địa điểm Ngày thu 

Loại 

mẫu 
Chủ sở hữu 

UTM -

E 
UTM-N 

1 Em 39 B01 H Túc Buôn Rếch, Ea Huar, Buôn Đôn 17/12/2019 Lông 
CT Thanh Hà-Cái-

/1982 

  

2 Em 40 B02 Khăm Vạt Thôn 1, Ea Huar, Buôn Đôn 17/12/2019 Lông Y Ôi Hra-/Đực-/1977   

3 Em 41 LBK027 Bắc Khăm Buôn Chua Tác, Yang Tao, Lăk 20/12/2019 Lông 
Y Thanh Uông-/Cái-

/1974 

  

4 Em 42 LBO028 Bắc On Buôn Chua, Yang Tao, Lăk 20/12/2019 Lông 
Y Lác Uông-/Cái-

/1982 

  

5 Em 43 B03 H Khun Buôn Trí A, Krông Na,  Buôn Đôn 24/12/2019 Lông 
CT XNK 2.9-/Cái-

/1992 

  

6 Em 44 B04 Khăm On Buôn Đôn A, Krông Na, Buôn Đôn 24/12/2019 Lông 
Y Thuốt Knul-/Cái-

/1977 

  

7 Em 45 B05 H Pló Buôn Ea Mar, Krông Na, Buôn Đôn 24/12/2019 Lông 
Y Lanh Niê-/Cái-

/1975 

  

8 Em 46 B06 B Lăng Buôn Ea Mar, Krông Na, Buôn Đôn 24/12/2019 Lông 
Y Lít Ksor-/Đực-

/1982 

  

9 Em 47 B07 Y Ghen Buôn Ea Mar, Krông Na, Buôn Đôn 25/12/2019 Lông 
CT Ánh Dương-

/Đực-/1973 

  

10 Em 48 B08 Dạ Bích Buôn Ea Mar, Krông Na, Buôn Đôn 25/12/2019 Lông 
CT Ánh Dương-/Cái-

/1974 

  

11 Em 49 B09 Gold Buôn Ea Mar, Krông Na, Buôn Đôn 25/12/2019 Lông DECC-/Đực-/2015   

12 Em 50 B10 Jun Buôn Ea Mar, Krông Na, Buôn Đôn 25/12/2019 Lông DECC-/Đực-/2010   

13 Em 51 B11TN Thông Ngân 
Buôn Zang Lành, Krông Na, Buôn 

Đôn 
27/12/2019 Lông 

VQG Yok Don-/Đực 

-/1995 

  

14 Em 52 B12BK Bun Khăm 
Buôn Zang Lành, Krông Na, Buôn 

Đôn 
27/12/2019 Lông 

VQG Yok Don-/Cái-

/1965 

  

15 Em 53 B13BKo Bun Kon Buôn Ea Mar, Krông Na, Buôn Đôn 27/12/2019 Lông 
CT Ánh Dương-/Cái-

/1983 

  

16 Em 54 B14HP H Plú Buôn Ea Mar, Krông Na, Buôn Đôn 27/12/2019 Lông 
CT Ánh Dương-/Cái-

/1974 
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STT Mã PTN 
Mã thực 

địa 
Tên voi Địa điểm Ngày thu 

Loại 

mẫu 
Chủ sở hữu 

UTM -

E 
UTM-N 

17 Em 55 L029 Mông Sen Buôn Chua, Yang Tao, Lak 29/12/2019 Lông Ma Síu-/Cái-/1987   

18 Em 56 L030 H Tau Buôn Chua, Yang Tao, Lak 29/12/2019 Lông 
Y Nap Triết-/Cái-

/1977 

  

19 Em 57 L031 Y Khăm Sen Buôn Lê, TT Liên sơn, Lak 29/12/2019 Lông 
Y Gah Hmok-/Đực-

/1992 

  

20 Em 58 B015MK Me Khăm Buôn Trí A, Krông Na,  Buôn Đôn 31/12/2019 Lông -/Cái-/1983   

21 Em 59 B016KG Khăm Gụt Buôn Trí A, Krông Na,  Buôn Đôn 31/12/2019 Lông 
CTXNK 2.9-/Đực-

/1982 

  

22 Em 60 B017KS Khăm Sinh Buôn Trí A, Krông Na,  Buôn Đôn 31/12/2019 Lông -/Đực-/1983   

23 Em 61 B018BN Bun Nang Buôn Ea Mar, Krông Na,  Buôn Đôn 31/12/2019 Lông Y So Hra-/Cái-/1983   

24 Em 62 L032 A Na Túc Buôn Lê, TT Liên sơn, Lak 01/06/2020 Lông H Um Bing/ Cái   

25 Em 63 B019 H Nol Buôn Ea Mar, Krông Na,  Buôn Đôn 01/06/2020 Lông CT Ánh Dương/ Cái   

26 Em 64 B020 Y Khun 
Buôn Zang Lành, Krông Na, Buôn 

Đôn 
15/1/2020 Lông VQG Yok Don/ cái 

  

27 Em 65 B021 
Thông 

Khăm 
Buôn Ea Mar, Krông Na,  Buôn Đôn 15/1/2020 Lông 

TT Bảo Tồn Voi/ 

Đực 

  

28 Em 66 B022 Y Door Buôn Ea Mar, Krông Na,  Buôn Đôn 15/1/2020 Lông CT Ánh Dương/ Đực   

29 Em 67 B023 Ta Nul Buôn Ea Mar, Krông Na,  Buôn Đôn 02/09/2020 Lông Y Khu/ Cái   

30 Em 68 L033 Y Dook Dur Kmal, Krông Ana 02/09/2020 Lông Ma Mơi/ Đực   

31 Em 69 L034 Ghăm Sen Buôn Chua, Yang Tao, Lăk 20/2/2020 Lông Do Sắc/ Đực   

32 Em 70 L035 Ban Nang Buôn Mliêng, Đăk liêng, Lak 20/2/2020 Lông Ma Mứ/ cái   

33 Em 71 L036 Thông Răng Thị trấn Liên Sơn, Lak 20/2/2020 Lông Lê Văn Quyết/ Đực   

34 Em 72 L037 Plộ Buôn Mliêng, Đăk liêng, Lak 20/2/2020 Lông 
Ma Hiếu, Ma Đạt/ 

cái 

  

35 Em 73 M.B1.01.1 1 B1 (ruộng lúa) 10/1/2020 Phân Voi hoang dã 
   

402.364  
   

1.455.223  

36 Em 74 M.B1.01.2 2 
B1 (ruộng lúa) 

10/1/2020 Phân Voi hoang dã 
   

402.432  
      

455.238  

37 Em 75 M.B1.01.3 3 B1 (ruộng lúa) 10/1/2020 Phân Voi hoang dã          
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STT Mã PTN 
Mã thực 

địa 
Tên voi Địa điểm Ngày thu 

Loại 

mẫu 
Chủ sở hữu 

UTM -

E 
UTM-N 

402.377  455.261  

38 Em 76 M.B1.01.4 4 
B1 (ruộng lúa) 

10/1/2020 Phân Voi hoang dã 
   

402.352  
      

455.275  

39 Em 77 M.B17.1.1 5 B17 (vườn điều) 17/1/2020 Phân Voi hoang dã 
   

428.788  
      

435.202  

40 Em 78 M.B17.1.2 6 
B17 (vườn điều) 

17/1/2020 Phân Voi hoang dã 
   

428.968  
      

434.967  

41 Em 79 M.B17.1.3 7 
B17 (vườn điều) 

17/1/2020 Phân Voi hoang dã 
   

429.560  
      

434.654  

42 Em 80 M.B17.1.4 8 
B17 (vườn điều) 

17/1/2020 Phân Voi hoang dã 
   

429.518  
      

434.559  

43 Em 81 M.B17.1.5 9 
B17 (vườn điều) 

17/1/2020 Phân Voi hoang dã 
   

429.540  
      

434.568  

44 Em 82 M.B17.1.6 10 
B17 (vườn điều) 

17/1/2020 Phân Voi hoang dã 
   

429.454  
      

434.523  

45 Em 83 M.B17.1.7 11 
B17 (vườn điều) 

17/1/2020 Phân Voi hoang dã 
   

429.454  
      

434.520  

46 Em 84 TB.B15.1.1 12 B15 (rừng khộp) 17/1/2020 Phân Voi hoang dã               -                  -    

47 Em 85 M.B15.1.2 13 B15 (rừng khộp) 17/1/2020 Phân Voi hoang dã               -                  -    

48 Em 86 M.B15.1.3 14 B15 (rừng khộp) 17/1/2020 Phân Voi hoang dã               -                  -    

49 Em 87 C.B16.2.1 15 B16 (rừng tre) 7/2/2020 Phân Voi hoang dã   

50 Em 88 M.B10.2.1 16 B10 30/1/2020 Phân Voi hoang dã 
   

395.157  
   

1.423.882  

51 Em 89 M.B8.2.1 17 B8 (vườn điều) 3/2/2020 Phân Voi hoang dã 
   

413.377  
   

1.430.288  

52 Em 90 M.B8.2.2 18 B8 (vườn mía) 3/2/2020 Phân Voi hoang dã 
   

412.826  
   

1.430.202  

53 Em 91 M.B11.3.1 19 B11 (rừng khộp) 14/2/2020 Phân Voi hoang dã 
   

404.555  
   

1.412.711  
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STT Mã PTN 
Mã thực 

địa 
Tên voi Địa điểm Ngày thu 

Loại 

mẫu 
Chủ sở hữu 

UTM -

E 
UTM-N 

54 Em 92 M.B11.3.2 20 
B11 (rừng khộp) 

14/2/2021 Phân Voi hoang dã 
   

404.572  
   

1.412.717  

55 Em 93 M.B11.3.3 21 
B11 (rừng khộp) 

14/2/2022 Phân Voi hoang dã 
   

404.631  
   

1.412.674  

56 Em 94 M.B18.3.1 22 B18 (rừng khộp) 13/2/2020 Phân Voi hoang dã 
   

440.165  
   

1.435.745  

57 Em 95 TB.C8.3.1 23 C8 (rừng khộp) 4/2/2020 Phân Voi hoang dã 
   

422.597  
   

1.431.877  

58 Em 96 C.B5.3.1 24 B5 (trang trại) 5/2/2020 Phân Voi hoang dã 
   

408.013  
   

1.434.999  

59 Em 97 M.B16.3.1 25 B16 (rừng tre) 19/2/2020 Phân Voi hoang dã 
   

424.385  
   

1.430.397  

60 Em 98 M.B16.3.2 26 
B16 (rừng tre) 

19/2/2020 Phân Voi hoang dã 
   

424.385  
   

1.430.397  

61 Em 99 M.B16.3.3 27 
B16 (rừng tre) 

19/2/2020 Phân Voi hoang dã 
   

424.385  
   

1.430.375  

62 Em 100 TB.B16.3.4 28 
B16 (rừng tre) 

19/2/2020 Phân Voi hoang dã 
   

424.336  
   

1.430.430  

63 Em 101 M.B16.3.5 29 
B16 (rừng tre) 

19/2/2020 Phân Voi hoang dã 
   

424.326  
   

1.430.488  

64 Em 102 TB.B16.3.6 30 
B16 (rừng tre) 

19/2/2020 Phân Voi hoang dã 
   

424.281  
   

1.430.514  

65 Em 103 M.C2.4.1 31 C2 (rừng khộp) 19/2/2020 Phân Voi hoang dã 
   

401.700  
   

1.448.632  

66 Em 104 M.C3.4.1 32 C3 (vườn điều) 19/2/2020 Phân Voi hoang dã 
   

407.460  
      

457.209  

67 Em 105 M.C3.4.2 33 C3 (vườn điều) 19/2/2021 Phân Voi hoang dã 
   

407.021  
      

457.109  

68 Em 106 TB.PH.1.1 49 PH (rừng thường xanh) 03/01/2020 Phân Voi hoang dã 442007 1477015 

69 Em 107 C.PH.1.2 50 PH (rừng tre gần suối) 03/01/2020 Phân Voi hoang dã 438358 1478048 
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STT Mã PTN 
Mã thực 

địa 
Tên voi Địa điểm Ngày thu 
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70 Em 108 C.PH.1.3 51 PH (rừng tre gần suối) 03/01/2020 Phân Voi hoang dã 438361 1478058 

71 Em 109 C.PH.1.4 52 PH (rừng tre gần suối) 03/01/2020 Phân Voi hoang dã 438355 1478061 

72 Em 110 RC.PH.2.1 53 PH (rừng tre gần suối) 03/10/2020 Phân Voi hoang dã 438258 477859 

73 Em 111 RC.PH.2.2 54 PH (rừng tre gần suối) 03/10/2020 Phân Voi hoang dã 438259 477865 

74 Em 112 RC.PH.2.3 55 PH (rừng tre gần suối) 03/10/2020 Phân Voi hoang dã 438135 477757 

75 Em 113 RC.PH.2.4 56 PH (rừng tre gần suối) 03/10/2020 Phân Voi hoang dã 438081 477671 

76 Em 114 RC.PH.2.5 57 PH (rừng tre gần suối) 03/10/2020 Phân Voi hoang dã 438066 477613 

77 Em 115 RC.PH.2.6 58 PH (rừng tre gần suối) 03/10/2020 Phân Voi hoang dã 438138 477104 

78 Em 116 RC.PH.2.7 59 PH (rừng tre gần suối) 03/10/2020 Phân Voi hoang dã 438138 477104 

79 Em 117 RM.PH.2.8 60 PH (vườn cao su) 03/10/2020 Phân Voi hoang dã 443179 477533 

80 Em 118 M.PH.2.9 61 PH (vườn cao su gần suối) 03/10/2020 Phân Voi hoang dã 442950 476933 

81 Em 119 TB.PH.2.10 62 PH (vườn cao su gần suối) 03/10/2020 Phân Voi hoang dã 442988 476942 

82 Em 120 M.PH.2.11 63 PH (rừng thường xanh) 03/10/2020 Phân Voi hoang dã 442800 475735 

83 Em 121 M.PH.2.12 64 PH (rừng thường xanh) 03/10/2020 Phân Voi hoang dã 442713 475917 

84 Em 122 TB.PH.2.13 65 PH (rừng thường xanh) 03/10/2020 Phân Voi hoang dã 442771 475823 

85 Em 123 RM.PH.2.14 66 PH (rừng thường xanh) 03/10/2020 Phân Voi hoang dã 442719 476297 

86 Em 124 RC.PH.3.1 67 PH (đường đi) 23/3/2020 Phân Voi hoang dã 442887 1476702 

87 Em 125 RC.PH.3.2 68 PH (ven suối) 23/3/2020 Phân Voi hoang dã 442721 1476293 

88 Em 126 RC.PH.3.3 69 PH (ven suối) 23/3/2020 Phân Voi hoang dã 442831 1475694 

89 Em 127 M.BN.I 70 BN (vườn điều) 20/3/2020 Phân Voi hoang dã 426494 1461032 

90 Em 128 TB.BN.II 71 BN (vườn điều) 20/3/2020 Phân Voi hoang dã 425242 1463113 

91 Em 129 TB.BN.III 72 BN (vườn điều) 20/3/2020 Phân Voi hoang dã 424942 1463149 

92 Em 130 M.PH.I 73 PH (vườn điều) 21/3/2020 Phân Voi hoang dã 424818 1463122 

93 Em 131 TB.B18.4.01 34 B18 (rừng khộp) 28/2/2020 Phân Voi hoang dã 
   

440.184  
   

1.435.663  

94 Em 132 TB.B18.4.02 35 B18 (rừng khộp) 28/2/2020 Phân Voi hoang dã 
   

440.184  
   

1.435.663  

95 Em 133 TB.C6.4.1 36 C6 (rừng khộp) 27/2/2020 Phân Voi hoang dã       
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412.446  1.441.408  

96 Em 134 RC.B10.4.1 37 B10 (gần hố nước) 27/2/2020 Phân Voi hoang dã 
   

395.531  
   

1.423.546  

97 Em 135 M.B7.4.1 38 B7 (rừng tre) 27/2/2020 Phân Voi hoang dã 
   

400.262  
   

1.424.324  

98 Em 136 C.B5.5.2 39 B5 (nông trại) 2/3/2020 Phân Voi hoang dã 
   

408.057  
   

1.434.943  

99 Em 137 C.B5.5.3 40 B5 (nông trại) 2/3/2020 Phân Voi hoang dã 
   

408.778  
   

1.434.561  

100 Em 138 TB.B18.5.1 41 
B18 (rừng khộp) 

13/3/2020 Phân Voi hoang dã 
   

440.249  
   

1.435.698  

101 Em 139 TB.B18.5.2 42 
B18 (rừng khộp) 

13/3/2020 Phân Voi hoang dã 
   

440.254  
   

1.435.684  

102 Em 140 C.B18.5.3 43 
B18 (rừng khộp) 

13/3/2020 Phân Voi hoang dã 
   

440.254  
   

1.435.684  

103 Em 141 TB.B18.5.4 44 
B18 (rừng khộp) 

13/3/2020 Phân Voi hoang dã 
   

440.254  
   

1.435.684  

104 Em 142 RC.C2.6.1 45 C3 (rừng khộp) 17/3/2020 Phân Voi hoang dã 
   

399.032  
   

1.450.744  

105 Em 143 RC.B11.6.1 46 B11 (rừng khộp) 26/3/2020 Phân Voi hoang dã 
   

398.634  
   

1.415.698  

106 Em 144 RC.B11.6.2 47 B11 (rừng khộp) 26/3/2020 Phân Voi hoang dã 
   

398.551  
   

1.415.850  

107 Em 145 C.B5.6.5 48 B5 (rừng khộp) 16/3/2020 Phân Voi hoang dã 
   

408.848  
   

1.434.479  

108 Em38   VQG Yok Đôn 24/3/2019 Lông Voi nhà   
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Phụ lục 6. Một số sinh cảnh tại các khu vực nghiên cứu 

 

1.Vườn cam tại KBTTN Chạm Chu 

 

2. Sinh cảnh rừng thường xanh tại 

KBTTN Chạm Chu 

 

3. Rừng khộp tại VQG Yok Đôn 

 

4.Sinh cảnh suối trong rừng thường 

xanh tại KBTTN Bắc Mê 
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Phụ lục 7. Một số hoạt động nghiên cứu trên thực địa 

 

1.Đặt lưới thụ cầm  

 

2.Thu thập và xử lý mẫu vật ngoài thực địa  

 

3.Tập huấn thu mẫu phân cho cán bộ 

VQG Yok Đôn 

 

4.Di chuyển trên địa hình núi đá vôi tại 

KBTTN Bắc Mê 

 

5.Khảo sát trong hang tại KBTTN 

Chạm Chu 

 

6.Khảo sát tại VQG Phia Oắc – Phia Đén 

 

 


