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TÓM TẮT 

Nghiên cứu này nhằm xác định tên khoa học cho cây song mai dựa trên một số đặc điểm hình thái và mã vạch 

ADN. Các mẫu giống song mai đã được đánh giá hình thái kết hợp với phân tích trình tự ADN mã vạch là vùng trình tự 

psbA-trnH. Kết quả đánh giá hình thái cho thấy các mẫu giống song mai thu thập có thân xòe ngang, lá hình trứng 

ngược, gốc lá nhọn, quả tròn có màu thịt quả vàng, hạt hình elip rộng có độ nhám cao. Thêm vào đó, kết quả khảo sát 

trình tự psbA-trnH cho thấy các mẫu giống song mai có trình tự tương đồng lên đến 99,68% so với mẫu giống Prunus 

salicina trên ngân hàng gen NCBI. Cây chủng loại phát sinh cũng cho thấy các mẫu giống song mai được xếp cùng 

nhóm với loài Prunus salicina với giá trị bootstrap cao (73%). Như vậy, một số đặc điểm hình thái và mã vạch ADN 

vùng psbA-trnH đã cho thấy tên khoa học của loài cây song mai là Prunus salicina thuộc họ Hoa hồng (Roceace).  

Từ khóa: Mã vạch ADN, cây song mai, Prunus salicina, psbA-trnH. 

Evaluating some Morphological Characteristics  
and Standardizing the Scientific Name for the Song Mai Tree Based on DNA Barcode  

ABSTRACT 

This study aimed to determine the scientific name of the song mai plant based on selected morphological 

characteristics and DNA barcoding. The song mai samples were evaluated morphologically in combination with DNA 

barcode sequence analysis of the psbA-trnH region. The morphological assessment showed that the collected song 

mai samples had a horizontally spreading growth habit, obovate leaves with acute leaf bases, round fruits with yellow 

flesh, and broadly elliptical seeds with high surface roughness. In addition, analysis of the psbA-trnH sequences 

indicated that the song mai samples shared up to 99.68% sequence similarity with Prunus salicina sequences in the 

NCBI GenBank database. Phylogenetic analysis further demonstrated that the song mai samples clustered with 

Prunus salicina with a high bootstrap value (73%). Therefore, both morphological characteristics and DNA barcoding 

of the psbA-trnH region support the conclusion that the scientific name of the song mai plant is Prunus salicina, 

belonging to the family Rosaceae. 

Keywords: DNA barcode, Japanese plum, Prunus salicina, psbA-trnH. 

 

1. ĐẶT VẤN ĐỀ 

MĄ Nhêt Bân (Prunus mume Sieb. et Zucc.) 

và mên Nhêt Bân (Prunus salicina Lindl.) là 

nhĂng cåy ën quâ ôn đĆi quý giá đþợc trồng ć 

các nþĆc Đông Bíc Á nhþ Trung Quốc, Nhêt 

Bân, Hàn Quốc, Đài Loan, Thái Lan và Việt 

Nam (Mehlenbacher & cs., 1991, Moore & 

Yoneda, 2022). Ở Việt Nam, cåy mĄ và mên 

phân bố râi rác täi nhiều khu văc phía Bíc có 

mùa đông länh vĆi các giống nối tiếng nhþ mĄ 

HþĄng Tích (Hà Nội); mĄ Đồng Mỹ (Hà Hoa  - 

Phú Thọ), mĄ Vån Nam; mĄ Ghinê (Phú Thọ); 

mĄ song mai (Hâi Hêu), mên tam hoa, mên hêu, 

mên cĄm (SĄn La)„ Trong đó, do giá bán mĄ quá 

thçp nên diện tích trồng mĄ ngày càng thu hẹp 
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tÿ nhĂng nëm 2010, chî còn râi rác täi một số 

khu văc nhþ Thái Nguyên, Mộc Châu - SĄn La, 

Mỹ ĐĀc - Hà Nội. Ngþąi dân ć các khu văc 

trồng mĄ xþa đã thay thế cåy mĄ bìng cåy ën 

quâ khác có hiệu quâ cao hĄn (Đào Thị Thu 

Lành, 2024). 

Trong nhóm các méu giống mĄ mên, méu 

giống mĄ song mai mang nhiều đặc điểm hình 

thái cûa nhóm méu mĄ nhþ hình däng và màu 

síc quâ nhþ trong mô tâ cûa Nguyễn HĂu Hâi 

(2024), nhþng läi có đặc điểm khác biệt nhþ quâ 

kết tÿng đôi, vì vêy đþợc gọi là “song mai”, lá 

dài hình trĀng ngþợc, gốc lá hình nêm và quâ 

trĄn nhẵn, không có lông rçt giống đặc điểm quâ 

cûa mên Nhêt bân. NhĂng đặc điểm khác biệt 

này khiến mĄ song mai trć thành đối tþợng cæn 

đþợc chuèn hóa tên loài hay nói cách khác là 

thuộc loài nào trong nhóm mĄ/mên. 

Bên cänh đó, Xue & cs. (2019) cho rìng các 

loài mĄ Nhêt Bân Prunus mume, mĄ Prunus 

armeniaca và mên Nhêt Bân Prunus salicina có 

nhiều đặc điểm tþĄng đồng; câ ba đều thuộc 

phân họ Prunoideae. Mối quan hệ di truyền 

giĂa ba loài này khá phĀc täp do khâ nëng lai 

đþợc vĆi nhau và hiện tþợng tă bçt hợp. Vì vêy, 

việc chuèn hóa tên loài cho các méu giống song 

mai và mĄ là rçt cæn thiết để tránh nhæm lén 

trong sân xuçt và nghiên cĀu về sau. 

Hiện täi, mã väch ADN đã đþợc áp dýng 

nhiều cho việc định danh loài để tëng độ chính 

xác. Trong số các mã väch ADN dùng để nhên 

däng loài trong chi Prunus, nhiều trình tă nhþ 

rbcL, psbA-trnH, trnL-trnF, ITS, ycf„ đã đþợc 

sā dýng (Batnini & cs., 2019; Dong & cs., 2015; 

Halász & cs., 2023; Sayed & cs., 2022). Quan & 

Zhou (2011) đã chî ra vùng psbA-trnH có thể 

phân biệt 3 trong 5 loài Prunus sect. Persica 

thuộc họ Hoa hồng (Quan & Zhou, 2011). Sayed 

& cs. (2022) đã chî ra hai vùng ADN lýc läp là 

psbA-trnH và trnL-trnF có thể phân biệt và 

nhên däng méu giống cûa bốn loài thuộc chi 

Prunus, trong đó psbA-trnH hiệu quâ phân biệt 

tốt hĄn. Do đó, nghiên cĀu này sā dýng vùng mã 

väch psbA-trnH kết hợp vĆi đánh giá một số đặc 

điểm hình thái nhìm chuèn hóa tên loài cho các 

méu giống song mai. 

2. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

2.1. Địa điểm và vật liệu 

 Thí nghiệm đánh giá đþợc thăc hiện trên 

18 méu song mai thu thêp täi thôn Đýc Khê, xã 

HþĄng SĄn, Hà Nội; Vën Giang - Hþng Yên và 

PhþĄng Tiến - Tuyên Quang (trung bình 6 méu 

giống/1 địa điểm).  

2.2. Phương pháp nghiên cứu 

2.2.1. Đánh giá một số đặc điểm hình thái 

của các mẫu giống song mai 

 Thí nghiệm đánh giá đþợc tiến hành trên 

18 cây, mỗi cây thu thêp 10 méu lá và 10 méu 

quâ để đo đếm. Các chî tiêu lá đþợc đánh giá 

bao gồm chiều dài lá, chiều rộng lá, gốc lá. Các 

chî tiêu quâ bao gồm; chiều cao quâ (cm), đþąng 

kính quâ (cm), khối lþợng quâ (g/quâ), khối 

lþợng hät (g), hình däng và màu síc quâ khi 

chín, hình däng, chiều cao và chiều rộng hät, 

khối lþợng hät (g/hät) và bề mặt vỏ hät, độ 

Brix(%). Bên cänh đó, một số đặc điểm sinh 

trþćng cüng đþợc đánh giá nhþ däng sinh 

trþćng, thąi gian ra hoa và đêu quâ, nëng suçt 

trung bình trên cây (kg/cây) (Głowacka & cs., 

2021, Nguyễn HĂu Hâi, 2024). 

2.2.2 Định danh loài cho mẫu giống  

song mai 

Do să tþĄng đồng cao về kiểu hình, thí 

nghiệm định danh loài đã chọn 3 cây song mai 

(SM3, SM4, SM5) tÿ 3 địa điểm thu méu. 

Bảng 1. Trình tự và chu trình nhiệt của các mồi được sử dụng trong nghiên cứu này 

Tên mồi Trình tự mồi (5’-3’) Chu trình nhiệt 

trnH CGCGCATGGTGGATTCACAATCC (Quan & Zhou, 2011) 94°C: 3 phút, 30 chu kỳ (94C: 30 giây, 
50°C: 2 phút, 72°C: 1 phút), và kéo dài 
72°C: 5 phút 

psbA GTTATGCATGAACGTAATGCTC (Quan & Zhou, 2011) 
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PhþĄng pháp tiến hành: 

- Tách chiết ADN tổng số: lá cåy đþợc thu 

thêp và tách chiết ADN theo quy trình cûa 

Doyle & Doyle (1990). Các méu ADN tách chiết 

đþợc kiểm tra độ tinh säch bìng máy Nanodrop 

(Thermoscientific). Các méu ADN đät tiêu 

chuèn sẽ tiếp týc đþợc khuếch đäi vùng trình tă 

psbA-trnH bìng kỹ thuêt PCR. Trình tă cûa 

cặp mồi sā dýng trong nghiên cĀu này đþợc thể 

hiện trong bâng 1. 

- Trình tă psbA-trnH cûa các méu đþợc 

nhân bân bìng kỹ thuêt PCR: Thành phæn cûa 

mỗi phân Āng PCR (20µ) bao gồm các thành 

phæn sau: 10µl My Taq HS (1x) (đệm, MgCl2, 

dNTPs, Taq polymerase); 0,5µl mồi xuôi và mồi 

ngþợc (10µM); 0,5µl ADN tổng số (50 ng/µl) và 

9µl nþĆc khā ion. Chu trình nhiệt đþợc thiết lêp 

cho phân Āng PCR khuếch đäi vùng psbA-trnH 

đþợc thể hiện trong bâng 1. 

- Các sân phèm PCR thu đþợc tÿ thí 

nghiệm trên đþợc tinh säch nhþ sau: Sân phèm 

PCR sau khi kết thúc phân Āng sẽ đþợc tinh 

säch trþĆc khi gāi đi đọc trình tă. Các bþĆc tinh 

säch đþợc thăc hiện theo hþĆng dén cûa nhà 

sân xuçt (Intron, Hàn Quốc). 

- Sau khi tinh säch, sân phèm PCR đþợc 

gāi đi đọc trình tă täi Phòng thí nghiệm trọng 

điểm cûa Viện Sinh học (Viện Hàn lâm Khoa 

học và Công nghệ Việt Nam). Các trình tă thu 

đþợc sẽ đþợc tiếp týc xā lý để xây dăng cây 

chûng loäi phát sinh. 

2.3. Xử lý số liệu 

Phån tích định danh loài: Kết quâ giâi trình 

tă ADN đþợc kiểm tra trên chromatogram bìng 

chþĄng trình Finch TV. Tÿ các trình tă cûa méu 

giống song mai, méu giống song mai này đþợc 

xác định theo trình tă chung (Consensus 

sequence) và să tþĄng đồng giĂa méu giống 

song mai trong nghiên cĀu đþợc so sánh 

(Alignment) vĆi cĄ sć dĂ liệu cûa ngân hàng 

gene NCBI. Cây phát sinh chûng loäi đþợc xây 

dăng dăa trên phþĄng pháp Neighbor Joining 

sā dýng phæn mềm Mega 11 (Tamura & cs., 

2021) vĆi giá trị ûng hộ (bootstrap) 1.000 læn lặp 

läi. Khoâng cách di truyền (p) giĂa các  

loài trong chi đþợc tính toán bìng phæn mềm 

Mega 11.  

3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

3.1. Một số đặc điểm kiểu hình của mẫu 

giống song mai 

Nghiên cĀu một số đặc điểm kiểu hình cûa 

méu giống song mai trồng täi HþĄng SĄn - Hà 

Nội, Vën Giang - Hþng Yên, PhþĄng Tiến - 

Tuyên Quang trong vý Xuân 2023 cho thçy các 

đặc điểm sau: thân cây có däng sinh trþćng xòe 

ngang, lá hình trĀng ngþợc và gốc lá nhọn 

(Bâng 2, Hình 1A, B). Quâ có hình tròn, chiều 

cao quâ thçp hĄn đþąng kính quâ. Hàm lþợng 

các chçt hòa tan xçp xî bìng 9. Hät có hình elip 

rộng, bề mặt vỏ hät rçt nhám (Bâng 2, Hình 

1C, D). NhĂng đặc điểm sinh trþćng và hình 

däng lá tþĄng đồng vĆi mô tâ về giống mĄ trĄn 

cûa Nguyễn HĂu Hâi (2024) và khác biệt so vĆi 

các mô tâ cûa giống mĄ đþợc trồng täi miền Bíc 

Việt Nam (Le Thi Tuyet Cham & cs., 2025). 

Täi vùng trồng mĄ HþĄng SĄn cho thçy 

song mai nć hoa sĆm vào giĂa tháng 12 nhþng 

chín muộn vào cuối tháng 4 và sang tháng 5 

mĆi thu hoäch. TþĄng đþĄng vĆi méu giống 

song mai täi Vën Giang - Hþng Yên, nhþng 

sĆm hĄn 12 ngày so vĆi méu giống täi PhþĄng 

Tiến - Tuyên Quang. Nëng suçt cûa méu giống 

này khá cao khoâng 60,08 kg/cây (Bâng 2). Tuy 

nhiên, so vĆi cåy mĄ trồng täi miền Bíc Việt 

Nam, các méu giống song mai này ra hoa sĆm 

hĄn và chín muộn hĄn (Le Thi Tuyet Cham & 

cs., 2025). 

3.2. Kết quả khuếch đại vùng trình tự ADN 

psbA-trnH và giải trình tự 

Kết quâ điện di sân phèm PCR khuếch đäi 

vùng trình tă psbA-trnH đþợc thăc hiện trên 

gel agarose 1%. Kết quâ đều cho sân phèm PCR 

đặc hiệu vĆi các bëng ADN sáng rõ và có kích 

thþĆc nhþ mong đợi là ~ 327bp (Hình 2). Các 

sân phèm PCR này đû điều kiện cho giâi trình  

tă nên sau đó đþợc tinh säch và gāi đi giâi  

trình tă.  
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Bảng 2. Một số đặc điểm nông sinh học của mẫu giống song mai 

Bộ phận của cây Đặc điểm của mẫu giống song mai 

Thân cây Dạng sinh trưởng xòe ngang, đường kính tán của cây 10-15 tuổi khoảng 720 ± 55 (cm) 

Lá Hình trứng ngược, gốc lá nhọn. Chiều dài lá: 9,53 ± 0,29; chiều rộng lá: 4,7 ± 0,22 

Quả Có hình tròn, độ sâu rãnh quả nông, thịt quả có màu vàng, chiều cao của quả là 2,94 ± 0,14; 
đường kính quả: 3,13 ± 0,18; khối lượng quả trung bình: 17,96 ± 5,13; độ Brix: 9,1 ± 0,64 

Vỏ hạt Hình elip rộng, chiều cao hạt 1,81 ± 0,12; đường kính hạt 1,47 ± 0,1; khối lượng hạt trung bình 
1,12 ± 0,01; bề mặt vỏ hạt rất nhám 

Năng suất trung bình của cây 60,08 ± 5,08 kg/cây 

Thời gian ra hoa và quả chín Giữa tháng 12 và chín vào cuối tháng 4 đến tháng 5 

 

Hình 1. Hình ảnh minh họa một số đặc điểm hình thái  

của cây song mai (A) Dạng sinh trưởng của cây; (B) Hình dạng lá; 

 (C) Hình dạng và màu sắc quả chín; (D) Hình dạng hạt và cấu trúc bề mặt vỏ hạt 

3.3. Khoảng cách di truyền (p) và vị trí phân 

loại của mẫu giống song mai thí nghiệm 

Kết quâ đọc trình tă đã cho thçy đoän ADN 

mã väch cûa câ 3 méu song mai trên vùng trình 

tă psbA-trnH có chiều dài xçp xî nhþ dă kiến 

ban đæu và có trình tă ADN giống nhau. Kết 

quâ này nìm trong khoâng trình tă đã đþợc 

phát hiện trên chi Prunus là 316-352bp trong 

nghiên cĀu cûa Sayed & cs. (2023). Các đoän 

trình tă thu đþợc chçt lþợng tốt, ít bị nhiễu, và 

câ 3 méu đều có trình tă giống nhau nên trình 

tă cûa méu giống SM5 đþợc sā dýng cho các 

phân tích tiếp theo. 

Kết quâ sau khi so sánh các trình tă đoän 

psbA-trnH cûa các loài khác nhau trong chi 
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Prunus nhþ loài mĄ Nhêt Bân (P. mume),  

P. armeniaca, P. pendunculata và loài mên 

Nhêt bân (P. salicina) đþợc trình bày trong hình 

3. So vĆi loài P. pedunculata, trình tă cûa méu 

giống SM5 mçt 1 nucleotit ć vị trí nucleotit 174. 

So vĆi loài mĄ P. armeniaca, trình tă cûa SM5 

cüng mçt 1 nucleotit ć vị trí 174, thay thế 

nucleotit ć vị trí 194 (G  T) và vị trí 315 (A-G). 

Còn khi so sánh vĆi loài mĄ Nhêt Bân có nguồn 

gốc Trung Quốc là P. mume, trình tă cûa SM5 

còn thêm 1 nucleotit ć vị trí 58 và mçt thêm 

đoän AAAGT tÿ vị trí 196. Să tþĄng đồng giĂa 

trình tă cûa méu giống SM5 vĆi trình tă cûa  

P. salicina là 99,68%. 

 

Ghi chú: M: thang chuẩn, SM3, SM4, SM5: mẫu sản phẩm PCR từ các mẫu song mai thu thập lần lượt ở Hà Nội, 

Hưng Yên và Tuyên Quang. 

Hình 2. Ảnh điện di sản phẩm PCR với cặp mồi cho vùng ADN mã vạch psbA-trnH 

 

Hình 3. So sánh trình tự psbA-trnH của mẫu giống song mai  

với trình tự của 4 loài Prunus salicina (MW406462.1), Prunus pedunculata (KY101153.1), 

Prunus armeniaca (PP595826.1) và Prunus mume (MW755929.1) thuộc họ Hoa hồng 
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Hình 4: Mối quan hệ họ hàng giữa mẫu giống nghiên cứu (SM5)  

với các loài trong cùng chi (Prunus salicina MW406462.1, Prunus pedunculata KY101153.1, 

Prunus armeniaca PP595826.1, Prunus mume MW755929.1) trên ngân hàng gen NCBI  

trên cơ sở phân tích trình tự nucleotide  

của vùng psbA-trnH bằng phương pháp Neighbor Joining  

(Các số trên các nhánh tþợng trþng cho giá trị hỗ trợ bootstrap) 

Dăa trên các khác biệt trong trình tă, trình 

tă méu giống song mai tiếp týc đþợc so sánh về 

khoâng cách di truyền vĆi 4 loài khác trong 

cùng chi Prunus trên ngân hàng gen NCBI 

(Hình 3). Kết quâ đã xác định đþợc 3 vị trí biến 

đổi, đồng thąi cüng là 3 vị trí có ít nhçt 2 

nucleotit xuçt hiện. Khoâng cách di truyền giĂa 

các cặp loài trên cĄ sć phån tích theo phþĄng 

pháp p-distance đã chî ra mĀc độ khác nhau 

giĂa các cặp loài trong chi Prunus. Kết quâ cho 

thçy khoâng cách di truyền giĂa các loài này 

khá nhỏ dao động tÿ 0,32 đến 0,95%. 

Vị trí phân loäi cûa méu giống song mai 

SM5 đã đþợc xây dăng theo phþĄng pháp cåy 

(Hình 4). Méu nghiên cĀu này và các méu thuộc 

loài Prunus salicina (MW406462.1) täo thành 

một nhóm riêng có mĀc độ tþĄng đồng di truyền 

cao và có quan hệ mêt thiết vĆi nhau vĆi giá trị 

bootstrap (73%) tách biệt vĆi nhóm méu Prunus 

pedunculata (KY101153.1) và Prunus 

armeniaca (PP595826.1). Toàn bộ các loài này 

đþợc tách biệt so vĆi loài mĄ Prunus mume 

(MW755929.1). Kết quâ cho thçy méu giống 

song mai SM5 đþợc xếp cùng nhóm loài mên 

Nhêt bân P. salicina. Kết quâ này tþĄng tă vĆi 

phát hiện trong nghiên cĀu cûa Le Thi Tuyet 

Cham & cs. (2025) cho thçy méu giống SM5 

đþợc xếp cùng nhóm vĆi các méu giống thuộc 

loài Prunus salicina vĆi tỷ lệ hỗ trợ bootstrap 

hĄn 95%. 

4. KẾT LUẬN 

Qua đánh giá một số đặc điểm kiểu hình kết 

quâ đã cho thçy các méu giống song mai có 

nhĂng đặc điểm khác biệt so vĆi giống mĄ Nhêt 

Bân trồng phổ biến täi miền Bíc Việt Nam 

(Prunus mume) nhþ thąi gian ra hoa sĆm hĄn và 

chín muộn, lá cây song mai có däng trĀng ngþợc 

và gốc lá nhọn; quâ cûa song mai tròn, rãnh quâ 

nông và thịt quâ màu vàng. Thêm vào đó, khi xác 

định vị trí phân loäi bìng mã väch ADN täi vùng 

trình tă psbA-trnH trên lýc läp, kết quâ cho thçy 

trình tă psbA-trnH cûa méu giống này tþĄng 

đồng vĆi méu giống P. salicina trên ngân hàng 

NCBI là 99,68%, và méu giống song mai đþợc 

xếp cùng nhóm loài P. salicina trên cây chûng 

loäi phát sinh. Nhþ vêy, méu giống song mai 

nghiên cĀu xếp cùng vĆi nhóm mên Nhêt bân 

thuộc loài P. salicina khác biệt vĆi loài cûa các 

giống mĄ khác là P. mume hay P. armeniaca dăa 

trên trình tă mã väch psbA-trnH. 
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