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MỞ ĐẦU 

1. Đặt vấn đề 

Chi Dương đồng (Adinandra) là một chi nhỏ trong họ Ngũ liệt 

(Pentaphylacaceae) [23], được phát hiện có khoảng 85 loài trên thế giới và khoảng 

17 loài phân bố ở Việt Nam [16], [97], [159]. Theo Sách đỏ Việt Nam, một số loài 

thuộc chi Adinandra là nguồn gene quý, hiếm và có nguy cơ tuyệt mẫu, hiện đang 

được xếp vào mức đánh giá "Nguy cấp" (VU) như loài Sum lá lớn (Adinandra 

megaphylla Hu) [2]. Do đó, việc nhận diện đúng loài để bảo tồn và phát triển nguồn 

gene các loài quý hiếm này là việc làm cần thiết.  

Cùng với phương pháp phân loại dựa trên kết quả so sánh đặc điểm hình thái 

theo truyền thống thì phương pháp sinh học phân tử với việc sử dụng các mã vạch 

DNA hỗ trợ định danh cho hiệu quả nhận diện và phân biệt loài cao hơn khi chỉ sử 

dụng phương pháp hình thái so sánh. Lục lạp (chloroplast - cp) là bào quan quan 

trọng và thiết yếu trong quá trình quang hợp của thực vật. Hệ gene lục lạp di truyền 

theo dòng mẹ và phân tử DNA có cấu trúc vòng kép [67]. Cấu trúc và thành phần 

gene của hệ gene lục lạp có tính bảo thủ cao hơn so với hệ gene nhân và hệ gene ti 

thể [25]. Mỗi gene của hệ gene lục lạp là một đơn vị tiến hóa duy nhất [50], [52], 

[67]. Mặc dù, hệ gene lục lạp có tính bảo thủ cao nhưng trong đó vẫn có những 

vùng dễ biến đổi. Chính sự sai khác trong trình tự nuceotide của các vùng gene có 

mức biến đổi cao là cơ sở để phân biệt loài này với loài khác, xác định mối quan hệ 

di truyền giữa các loài ở mức độ phân tử. Ngoài ra, thông tin của hệ gene lục lạp 

còn được sử dụng để phục vụ việc chuyển gene, nhân giống và thuần hóa cây trồng 

[42]. Hiện nay, hệ gene lục lạp đã được nghiên cứu khá rộng rãi ở thực vật. Tuy 

nhiên, hệ gene lục lạp của các loài thuộc chi Adinandra có rất ít thông tin, chỉ có 

bốn loài trong tổng số 85 loài được giải trình tự hoàn toàn hệ gene lục lạp.  

Cho đến nay, những công bố về sử dụng và đề xuất mã vạch DNA cho nhận 

diện các loài thuộc chi Adinandra rất hạn chế và chỉ có gene matK được đề xuất làm 

mã vạch DNA hỗ trợ nhận diện loài A. megaphylla, A. lienii [13], [102]. Do vậy, 

nghiên cứu về đặc điểm của hệ gene lục lạp và phát hiện những vùng gene tiềm 

năng để đề xuất làm mã vạch DNA phục vụ nhận diện loài và xác định mối quan hệ 

di truyền giữa các loài của chi Adinandra là rất cần thiết. 
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Nghiên cứu thành phần hóa học và tác dụng sinh học của các hợp chất có 

nguồn gốc tự nhiên đang là một trong những lĩnh vực được các nhà khoa học trên 

toàn thế giới quan tâm. Những hợp chất được phân lập từ thực vật đã và đang được 

sử dụng rộng rãi trong đời sống để dùng làm mỹ phẩm, hương liệu, thực phẩm, .... 

cũng như sử dụng trong y học. So với các hợp chất được tạo thành bằng phương 

pháp tổng hợp, các hợp chất có nguồn gốc từ tự nhiên thường không gây độc hoặc ít 

gây độc. Với ưu điểm nổi trội trên đã tạo động lực thúc đẩy các nhà khoa học 

nghiên cứu về thành phần hóa học và hoạt tính sinh học của các hợp chất có nguồn 

gốc từ tự nhiên.  

Trong dự án sàng lọc hoạt tính sinh học của thực vật ở Việt Nam, dịch chiết 

của một số loài thuộc chi Adinandra, họ Pentaphylacaceae được xác định có hoạt 

tính chống ung thư [14], [108], [136]. Ngoài ra, một số công trình nghiên cứu cho 

thấy, các loài thuộc chi Adinandra có tác dụng kháng khuẩn, kháng viêm, chống 

oxy hóa cũng như điều trị bong gân, rắn cắn [3], [6], [38], [106]. Qua các nghiên 

cứu có thể nhận thấy tác dụng sinh dược học của các loài thuộc chi Adinandra có ý 

nghĩa rất lớn với sức khỏe con người. Tuy nhiên, các công trình nghiên cứu trên thế 

giới về thành phần hóa học của chi Adinandra tập trung chủ yếu ở loài A. nitida, 

còn nhiều loài khác thuộc chi Adinandra chưa được quan tâm nghiên cứu. Ở Việt 

Nam, những nghiên cứu về chi Adinandra chủ yếu tập trung vào thống kê danh sách 

thành phần loài, đặc điểm hình thái, nghiên cứu tạo cao chiết và xác định hoạt tính 

sinh học của cao chiết [9], [14], [59], [103]. Những nghiên cứu về phân lập và thử 

hoạt tính sinh học của các hợp chất mới được thực hiện ở loài Adinandra 

hainanensis, Adinandra poilanei, Adinandra lienii trong tổng số 17 loài được phát 

hiện [5], [134], [135] . Do đó, cần tiếp tục phân lập và xác định hoạt tính sinh học 

của các hợp chất từ những loài khác thuộc chi Adinandra ở Việt Nam. 

Xuất phát từ những lý do trên, luận án được thực hiện với tên đề tài:“Nghiên 

cứu đặc điểm hệ gene lục lạp và hợp chất có hoạt tính sinh học của một số loài 

Dương đồng (Adinandra spp.)”. 

 



3 

 

2. Mục tiêu nghiên cứu 

- Phân tích được đặc điểm hệ gene lục lạp của loài Adinandra bockiana 

- Phân tích được mối quan hệ di truyền giữa các loài và đề xuất ứng viên mã 

vạch DNA hỗ trợ định danh loài thuộc chi Adinandra. 

- Xác định được thành phần hóa học và hoạt tính sinh học của các hợp chất 

phân lập được từ ba loài thuộc chi Adinandra. 

3. Nội dung nghiên cứu 

Nội dung 1: Nghiên cứu đặc điểm hệ gene lục lạp của loài A. bockiana. 

- Phân tích chi tiết đặc điểm hệ gene lục lạp của loài A. bockiana. 

- So sánh hệ gene lục lạp của loài A. bockiana với một số loài khác thuộc chi 

Adinandra trên GenBank. 

Nội dung 2: Nghiên cứu sự phát sinh chủng loại của chi Adinandra, tìm kiếm 

gene tiềm năng để đề xuất làm mã vạch DNA lục lạp. 

- Xây dựng cây phát sinh chủng loại dựa trên trình tự hệ gene lục lạp và trình 

tự các gene matK, trnL và rbcL của các loài thuộc chi Adinandra. 

- Phân tích các sơ đồ cây phát sinh chủng loại và tìm kiếm ứng viên mã vạch 

DNA để nhận diện loài thuộc chi Adinandra. 

Nội dung 3: Nghiên cứu thành phần hóa học và đánh giá hoạt tính sinh học 

của các hợp chất phân lập được từ ba loài nghiên cứu. 

- Phân lập các hợp chất bằng các phương pháp sắc ký. 

- Xác định cấu trúc hóa học của các hợp chất phân lập được trên cơ sở các 

phép xác định thông số vật lý, các phương pháp đo phổ đồng thời kết hợp với phân 

tích và tra cứu tài liệu tham khảo. 

- Đánh giá một số hoạt tính sinh học (kháng khuẩn, gây độc tế bào ung thư, ức 

chế α-glucosidase) của một số hợp chất phân lập được từ ba loài nghiên cứu. 

4. Những đóng góp mới của luận án 

(1) Luận án là công trình nghiên cứu mới ở Việt Nam và trên thế giới, đã phân 

tích chi tiết và đầy đủ đặc điểm hệ gene lục lạp của loài A. bockiana; đề xuất vùng 

gene matK và rbcL là ứng viên mã vạch DNA tiềm năng giúp nhận diện loài thuộc 

chi Adinandra. 
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(2) Luận án là nghiên cứu đầu tiên đã phân lập được 37 hợp chất từ lá của loài 

A. megaphylla, A. bockiana, Adinandra glischroloma; trong đó có hai hợp chất mới 

(debutyldorycnic acid và adinanquercetiside được phân lập từ lá của loài A. 

megaphylla). 

(3) Lần đầu tiên phát hiện hợp chất 23-hydroxyursolic acid từ loài  

A. glischroloma có khả năng ức chế α-glucosidase và gây độc dòng tế bào ung thư 

gan (HepG2), ung thư vú (MCF-7); hợp chất ursolic acid từ các loài A. megaphylla, 

A. bockiana, A. glischroloma có khả năng ức chế mạnh sự phát triển của vi khuẩn 

Pseudomonas aeruginosa; hợp chất isoquercetine (từ loài A. megaphylla, A. 

glischroloma) ức chế mạnh sự phát triển của vi khuẩn Citrobacter freundii và 

Streptococcus milleri. 

5. Ý nghĩa khoa học và thực tiễn của đề tài luận án 

Về mặt khoa học 

Kết quả nghiên cứu của luận án sẽ là cơ sở cho nghiên cứu ứng dụng những 

mã vạch DNA đã được đề xuất để nhận diện loài và phân tích mối quan hệ di truyền 

giữa các loài thuộc chi Adinandra. 

Luận án đã xác định được thành phần hóa học có trong lá của ba loài thuộc chi 

Adinandra ở Việt Nam, từ đó cho thấy sự khác biệt so với các loài Adinandra ở 

Trung Quốc. Cụ thể, các loài Adinandra ở Việt Nam giàu hợp chất triterpenoid, 

trong khi các loài Adinandra ở Trung Quốc giàu hợp chất flavonoid. 

Kết quả thử hoạt tính sinh học của các hợp chất phân lập được làm cơ sở khoa 

học để giải thích cho hoạt tính kháng khuẩn, gây độc tế bào ung thư của cao chiết cũng 

như cách dùng một số loài thuộc chi Adinandra trong điều trị ung thư ở Việt Nam. 

Các bài báo được đăng tải trên các tạp chí khoa học trong nước và quốc tế, 

cùng với các trình tự gene công bố trên GenBank là những tư liệu có giá trị tham 

khảo trong nghiên cứu và giảng dạy. 

Về mặt thực tiễn 

Phát hiện khả năng ức chế α-glucosidase và gây độc dòng tế bào ung thư 

HepG2, MCF-7 của hợp chất 23-hydroxyursolic acid có thể cung cấp cơ sở và mở 

ra cơ hội cho việc phát triển các phương pháp điều trị mới cho bệnh đái tháo đường, 

ung thư gan và ung thư vú. 
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Phát hiện hợp chất ursolic acid có khả năng ức chế mạnh sự phát triển của vi 

khuẩn P. aeruginosa, isoquercetine ức chế sự phát triển của vi khuẩn  

C. freundii, S. milleri có thể mở ra cơ hội cho việc sử dụng các hợp chất từ thực vật 

trong chữa trị một số bệnh do những vi khuẩn này gây ra. 
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Chương 1. TỔNG QUAN TÀI LIỆU 

1.1. Chi Adinandra và hệ gene lục lạp 

1.1.1. Đặc điểm của chi Adinandra  

1.1.1.1. Phân loại chi Adinandra 

Từ thế kỷ 20 đã có những nghiên cứu sâu về sinh học phân tử và chủng loại 

phát sinh loài. Hiện nay, việc phân loại họ Chè (Theaceae) có hai quan điểm: theo 

nghĩa rộng và theo nghĩa hẹp. Theo nghĩa rộng, họ Chè bao gồm các phân họ 

Theoideae, Ternstroemioideae, Asteropeioideae và Sladenioideae. Chi Adinandra 

thuộc phân họ Ternstroemioideae trong họ Chè [41]. Theo nghĩa hẹp, họ Chè chỉ 

còn một phân họ là Theoideae, với các tông (chi) là Camellieae (tên khác là 

Theaceae), Gordonieae, Stewartieae, Pyrenarieae, Schimeae; còn các đại diện của 

phân họ Ternstroemioideae (theo nghĩa rộng) chuyển qua họ Ternstroemioideae 

[33], [73]. Như vậy, theo nghĩa hẹp thì chi Adinandra không thuộc họ Chè mà thuộc 

họ Ternstroemiaceae, đây là một họ độc lập với họ Chè và Pentaphylacaceae, các họ 

này cùng thuộc bộ Đỗ quyên (Ericales). 

Hệ thống phân loại thực vật có hoa hiện đại (Angiosperm Phylogeny Group - 

APG.III) ủng hộ quan điểm phân loại theo nghĩa hẹp nhưng có những thay đổi về vị 

trí phân loại của các họ [23]. Trước đây, theo quan điểm nghĩa hẹp thì họ 

Pentaphylacaceae chỉ có một chi là Pentaphylax [73]. Hiện nay, họ Ternstroemiaceae 

được chuyển vào trong họ Pentaphylacaceae. Theo hệ thống AGP.III, trong bộ Đỗ 

quyên (Ericales) có họ Pentaphylacaceae, bao gồm cả họ Ternstroemiaceae và họ Chè 

(Theaceae). Trong họ Pentaphylacaceae có 11 chi trong đó có chi Adinandra. Như 

vậy, Theo hệ thống APG.III, chi Adinandra thuộc họ Ngũ liệt (Pentaphylacaceae), bộ 

Đỗ quyên (Ericales), lớp Hai lá mầm (Eudicots), ngành Hạt kín (Angiosperms), giới 

Thực vật (Plantae) [23]. 

Hiện nay, quan điểm phân loại theo nghĩa hẹp, nghĩa rộng hay hệ thống APG.III 

vẫn được chấp nhận. Trong nghiên cứu này sử dụng hệ thống phân loại theo 

AGP.III, chi Adinandra thuộc họ Ngũ liệt (Pentaphylacaceae), bộ Đỗ Quyên 

(Ericales). 
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1.1.1.2. Đặc điểm hình thái của chi Adinandra 

Chi Adinandra có khoảng 85 loài trên thế giới và 17 loài ở Việt Nam đã được 

ghi nhận [16], [97], [159]. Hầu hết các loài thuộc chi Adinandra là cây bụi và gỗ nhỏ, 

thường xanh, nhánh non có lông nhung. Lá đơn, mọc so le, có kích thước trung bình 

hay lớn [15], [3], [6]. Hoa mọc đơn hay thành cặp ở nách lá, lưỡng tính, hoa mẫu 5. 

Lá đài có lông mềm hoặc lông ráp đính ở gốc của các lá đài. Cánh hoa không lông 

hay chỉ có lông ở mặt ngoài. Nhị nhiều từ 15-60, trung bình có khoảng 25 nhị xếp 

thành 1-5 vòng đính trên đế hoa. Bao phấn hình sợi có mũi nhọn, có lông ngắn hoặc 

dài. Bộ nhụy có 1 vòi nhụy, phần đầu nhụy chia thành 3-5 thùy. Bầu trên không lông 

hoặc có lông mềm. Bầu có từ 3-5 ô, noãn nhiều (có từ 20-100 noãn trên mỗi ô). Quả 

khô không tự mở. Hạt nhiều, nhỏ, màu nâu, nội nhũ nhiều và có hai lá mầm [15], [3], 

[6], [16], [97]. 

 
Hình 1.1. Hình ảnh loài A. megaphylla Hu 

A. Dạng sống; B. Cành mang lá (mặt trước); C. Cành mang lá (mặt sau); D: Nụ 

hoa. (Nguồn: Nguyen Huu Quan và cs (2021)) [102] 

Loài Adinandra megaphylla Hu có tên gọi khác là Sum Petelot, A. petelotii 

Gagnep; A. serrulata Li [97]. Tên thường gọi là Sum lá lớn [2] (Hình 1.1). Loài  

A. megaphylla là nguồn gene hiếm. Ở Việt Nam, loài này được tìm thấy tại huyện 

Văn Bàn, tỉnh Lào Cai và đã được ghi trong Sách Đỏ Việt Nam (2007) với phân 

hạng: VU A1c, d [2]. Điều này cho thấy, loài A. megaphylla đang đối mặt với nguy 

cơ tuyệt chủng và cần được bảo tồn. 

Loài A. megaphylla Hu là cây gỗ cao từ 10-20 m. Cành non hình trụ, mập, có 

lông, màu rỉ sắt, về sau cành nhẵn, màu nâu đen. Búp non có nhiều lông màu rỉ sắt. 
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Lá dai, hình giáo thuôn, cỡ 16-24 cm x 4-7 cm, ban đầu lá có lông rải rác màu xanh 

vàng ở mặt dưới, về sau trở nên nhẵn và có màu nâu, chóp lá nhọn; gốc lá tròn đến 

hình nêm rộng; mép lá có răng cưa mảnh, đầu răng có tuyến; gân giữa lõm ở mặt 

trên và mặt lá nhẵn dọc theo rãnh gân giữa; gân bên có 20-24 đôi, mảnh, hơi cong, 

lồi trên hai mặt; gân cấp 3 dạng mạng thưa; cuống lá dài từ 1,2-1,5 cm, mảnh nhưng 

dày dần về phía đầu, có lông màu rỉ sắt. Hoa màu trắng hoặc màu xanh vàng, mọc 

đơn độc ở nách lá gần đầu cành; cuống hoa dài từ 2-4 cm, dài hơn cuống lá, cong 

xuống, có lông vàng, rậm. Lá bắc 2 nhỏ, mọc xen, hình thuôn, dài cỡ 6-7 mm, rộng 

3 mm, hai mặt đều có lông, sớm rụng. Lá đài 5, không đều nhau, xếp lợp, dai, hình 

trứng rộng, dài 11-14 mm, rộng 8-10 mm, có lông vàng ở giữa mặt dưới. Tràng hoa 

5, không đều nhau, hình trứng thuôn, dài 13 mm, rộng 7 mm, dính nhau ở gốc, có 3 

- 4 răng cưa ở phần trên mép tràng hoa, có lông mặt lưng trừ ven mép. Nhị 40-45, 

bao phấn hình thuôn, dài 4 mm, có lông, chóp bao phấn có phần phụ nhọn; chỉ nhị 

nhẵn, dài 2 mm, hơi dính nhau ở gốc. Bầu 5 ô, có lông; vòi đơn dài 9 mm, có lông 

rậm; núm không xẻ thùy hoặc hơi xẻ 5 thùy nông; noãn nhiều. Quả nạc gần hình 

cầu nhọn đường kính 1-2 cm, màu tím đen, có lông trừ ở chóp, vách quả dày. Hạt 

hình thận lệch, dài khoảng 1,3 mm, màu nâu đỏ nhạt, nhẵn bóng, mặt hạt có vân 

(Hình 1.1). Quả ra vào tháng 8-10 hàng năm. Cây ưa ẩm, có thể chịu bóng tốt; 

thường mọc rải rác dưới tán rừng, ven bờ khe suối, độ cao 1200-1800 m [2], [97].  

Loài Adinandra bockiana E.Pritz. ex Diela gồm hai thứ là A. bockiana var. 

tonkinensis Kobuski và A. bockiana var. acutifolia (Hand.-Mazz.) Kobuski. Tên gọi 

khác là A. acutifolia Hand.-Mazz. Tên thường gọi là Dương đồng bốc; Hồng đạm 

Tam Đảo; Dương đồng bốc lá nhọn; Hồng đạm lá nhọn; Dương đồng bốc Bắc; 

Hồng đạm Bắc bộ [3], [16].  

Loài A. bockiana E. Pritz. ex Diela là cây bụi hoặc gỗ, cao 2-9 m. Cành non 

hơi đen nâu. Cuống lá dài 5-7 mm, phiến lá thuôn dài đến hình trứng thuôn dài từ 9-

13x3-4 cm. Mặt trên lá màu xanh lục nhạt và sáng bóng. Mặt dưới lá xanh lục đậm. 

Gân phụ từ 11-12 ở mỗi bên của đường gân chính giữa và không dễ nhìn thấy trên 

cả hai bề mặt. Hoa ở nách lá, đơn độc. Hoa màu trắng, tràng hoa hình trứng, nhị 25-
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30, bao phấn hình mác tuyến tính dài 1,5-2 mm. Bầu 3 ô, có nhiều noãn trong mỗi 

ô. Quả màu đen tía khi chín, hạt màu nâu đỏ và bóng [3], [6], [97] (Hình 1.2). 

 

A                                                           B 

Hình 1.2. Hình ảnh loài A. bockiana E. Pritzel 

A. Cành mang lá, nụ; B. Nụ hoa 

Nguồn: Nguyễn Hữu Quân và cs (2021) [14] 

Loài Adinandra glischroloma Hand-Maz. var hirta (Gagn) Kob có tên gọi 

khác là A. hirta Gagnep. Loài này gồm hai thứ là A. glischroloma var. glischroloma 

(tên khác A. chinensis Merrill & F. P. Metcalf) và A. glischroloma var. macrosepala 

(tên khác A. macrosepala F.P. Metcalf) [16], [97]. Tên thường gọi là Sum lông hay 

Hồng đạm lông. Loài Adinandra glischroloma Hand-Maz. var hirta (Gagn) Kob là 

cây bụi hoặc gỗ, cao 3-8 m. Chồi non có nhiều lông vàng. Cành non có màu nâu 

xám, các cành nhỏ có màu vàng nâu hoặc màu lông nhung. Cuống lá dày, chiều dài 

khoảng 8-10 mm, có nhiều lông. Phiến lá dày, hình elip thuôn dài kích thước 8-

13×2,5-4,5 cm; mặt dưới của lá có nhiều lông, màu xanh lục hơi vàng hoặc nâu 

vàng đến gần đen với các lông màu vàng nhô ra ngoài rìa; mặt trên có màu xanh 

đậm, hơi bóng và không có lông; gân phụ từ 10-12 đôi ở mỗi mặt của gân giữa và 

dễ thấy trên cả hai mặt. Hoa mọc ở nách lá, có 2 hay 3 chùm, ít khi đơn độc. Cuống 

nhỏ từ 0,6-1,5 cm thường uốn cong, rậm rạp; lá bắc có nhiều lông; đài hoa dày, hình 

trứng kích thước 5-14 mm, đỉnh hình chóp nhọn. Tràng hoa 5, màu trắng, không 

lông, thuôn dài khoảng 8-15×4-6 mm. Nhụy nhiều lông, noãn sào và có nhiều lông 

dài. Quả màu đen khi chín, hình cầu, kích thước 0,8-1,3 cm, quả đóng [6]. 
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1.1.1.3. Sự phân bố các loài thuộc chi Adinandra ở Việt Nam 

Chi Adinandra có khoảng 85 loài phân bố ở các nước Châu Phi, Trung Quốc, 

Nhật Bản, Ấn Độ, Srilanka, Banglades và một số nước Đông Nam Á [97], [159]. Ở 

Việt Nam, theo các tài liệu trong nước chi Adinandra đã được tìm thấy và ghi nhận 

có 17 loài, phân bố ở các tỉnh: Lào Cai, Cao Bằng, Quảng Ninh, Vĩnh Phúc, Quảng 

Trị, Kon Tum, Lâm Đồng và Gia Lai (Bảng 1.1) [3], [6], [16], [59], [97]. Trong đó, 

loài Sum liên (A. lienii) là loài bản địa được tìm thấy năm 1986. Loài Sum Hòn Giao 

(A. hongiaoensis) mới được phát hiện ở Hòn Giao, Lâm Đồng năm 2014 [59]. Theo 

Thực vật chí Trung Quốc, Việt Nam còn có A. lancipetala phân bố ở phía Bắc Việt 

Nam [97]. Tuy nhiên, hiện nay các tài liệu thực vật trong nước chưa ghi nhận loài 

này [3], [6], [16], [59], [97].  

Bảng 1.1. Sự phân bố các loài thuộc chi Adinandra ở Việt Nam  

[3], [6], [16], [59], [97]. 

TT Tên loài Tên thường gọi Phân bố 

1 A. annamensis Gagnep Dương đồng, Súm đỏ, 

Xúm, Hồng đạm trung bộ 
Lào Cai (Sa Pa), Quảng 

Ninh (Tiên Yên), Quảng Trị 

2 A. bockiana Pritz. ex 

Diels 

Dương đồng bốc, Hồng 

đạm tam đảo 

Vĩnh Phúc (Tam Đảo), Lào 

Cai (Văn Bàn) 

3 Adinandra var. acutifolia 

(Hand.-Mazz.) Kobuski 

Dương đồng bốc lá nhọn, 

Hồng đạm lá nhọn Vĩnh Phúc (Tam Đảo) 

4 Adinandra var. 

tonkinensis Kobuski 

Dương đồng bốc bắc, 

Hồng đạm bắc bộ 

Lào Cai (Sa Pa), Vĩnh Phúc 

(Tam Đảo) 

5 A. caudata Gagnep Dương đồng đuôi, Sum 

đuôi, Sô lô, Ko sa num, 

Hồng  ạm đuôi 

Hoà Bình (Chợ Bờ), Thanh 

Hoá, Huế (Bạch Mã), 

Khánh Hoà (Nha Trang) 

6 A. dongnaiensis Gagnep Sum đồng nai, Sa lô, 

Hồng đạm đồng nai 
Lâm Đồng, Bình Phước, 

Bình Dương, Đồng Nai 

7 A. glischroloma Hand.-

Mazz. var. hirta 

(Gagnep.) Kobuski 

Sum lông, Hồng đạm 

lông Lào Cai (Sa Pa, Ô Quy Hồ, 

Y Tý (Bát Xát)) 

8 A. grandifolia N. H. 

Hien & Yakovl 

Dương đồng lá to, Hồng 

đạm lá to 

Mới thấy ở Lào Cai (An 

Khê) 

9 A. hainanensis Hayata Sum đỏ, Dương đồng hải 

nam, Thạch đản lá nhỏ, 

Sum điểm đỏ, Hồng đạm 

hải nam 

Quảng Ninh (Tiên Yên), 

Quảng Trị (Động Cô Pat), 

Kon Tum (Đác Glây, Mường 

Hoong), Gia Lai (Kon Hà 

Nừng), Lâm Đồng (Đà Lạt; 

Bảo Lộc, Lộc Thắng) 



11 

 

10 A. integerrima T. 

Anders. ex Dyer in 

Hook. f 

Sum nguyên, Sum lông, 

Sum, Hồng đạm lá 

nguyên 

Lào Cai (Sa Pa), Đà Nẵng 

(Bà Nà), Kon Tum, Lâm 

Đồng, Kiên Giang (Phú 

Quốc) 

11 A. lienii N. H. Hien & 

Yakovl 

Sum liên, Hồng đạm liên Hà Giang (Bắc Quang), 

Lào Cai (Văn Bàn) 

12 A. megaphylla Hu Sum lá lớn, Hồng đạm sa 

pa 

Lào Cai (Vườn Quốc gia 

Hoàng Liên) 

13 A. microcarpa A. Chev. 

ex Gagnep 

Sum trái nhỏ, Hồng đạm 

quả nhỏ 

Khánh Hoà (Nha Trang, 

Hòn Bà) 

14 A. millettii (Hook. & 

Arn.) Benth. & Hook. f. 

ex Hance 

Dương đồng millett, 

Hoàng thụy, Sum millett Lào Cai (Sa Pa), Vĩnh Phúc 

(Tam Đảo) 

15 Adinandra var. 

dalatensis N. H. Hien & 

Yakovl 

Dương đồng đà lạt, Hồng 

đạm đà lạt 

Lâm Đồng (Đà Lạt) 

16 A. phlebophylla Hance Dương đồng lá, Hồng 

đạm lá gân Lâm Đồng (Đà Lạt) 

17 A. poilanei Gagnep Sum poilane, Hồng đạm 

bảo lộc 

Lâm Đồng (Pnom Sapoum , 

Bảo Lộc) 
 

 

1.1.2. Nghiên cứu về hệ gene lục lạp  

1.1.2.1. Hệ gene lục lạp của thực vật bậc cao 

Hệ gene lục lạp hoàn chỉnh của loài là cơ sở để phân tích, tìm kiếm các thông 

tin hữu ích như đánh giá độ đa dạng của các vùng trình tự tiềm năng làm mã vạch 

DNA, phân tích các vùng trình tự lặp lại (repeat) và các vùng vi vệ tinh 

(microsatellite) hiện diện trong hệ gene lục lạp để phục vụ đánh giá đa dạng di 

truyền, nhận diện loài và phân tích phát sinh chủng loại. 

Trên thế giới, hệ gene lục lạp đã được nghiên cứu rộng rãi ở thực vật. Trước 

đây, việc giải trình tự hệ gene lục lạp gặp nhiều khó khăn khi áp dụng kỹ thuật giải 

trình tự Sanger, do chỉ thu được các đoạn trình tự ngắn. Tuy nhiên, nhờ sự ra đời 

của công nghệ giải trình tự thế hệ mới (Next Generation Sequencing - NGS) có khả 

năng xử lí khối lượng dữ liệu khổng lồ với tốc độ nhanh và chi phí giải trình tự 

ngày càng giảm mà việc giải trình tự toàn bộ hệ gene của một loài sinh vật ngày 

càng phổ biến [120]. Công nghệ giải trình tự gene thế hệ mới bằng phương pháp 

tổng hợp Illumina (phương pháp Illumina), sử dụng phần mềm lắp ráp HGAP4 de 



12 

 

no-vo và kết hợp tham chiếu với các trình tự trên GenBank đã giúp cho hệ gene lục 

lạp của nhiều loài thực vật được lắp ráp hoàn chỉnh và sáng tỏ về đặc điểm cấu trúc. 

Zhou và cs (2018) đã giải trình tự toàn bộ hệ gene lục lạp của hai loài Anh Túc 

đỏ (Papaver rhoeas và Papaver orientale) bằng phương pháp Illumina. Kết quả cho 

thấy, hệ gene lục lạp hoàn chỉnh của loài P. rhoeas và P. orientale là phân tử DNA 

mạch vòng kép, kích thước lần lượt là 152799 bp và 152905 bp, có cấu trúc bốn 

vùng điển hình, có tổng số 130 gene được xác định trong mỗi hệ gene, bao gồm 85 

gene mã hóa protein, 37 gene mã hóa RNA vận chuyển (tRNA) và 8 gene mã hóa 

RNA ribosome (rRNA) [158].  

Năm 2019, Alwadani và cs đã phân tích hệ gene lục lạp của bốn loài Bạch đàn 

Eucalyptus thuộc chi Bạch đàn L'Hérit (Myrtaceae) ở thảm thực vật thân gỗ ở miền 

Đông Australia. Nhóm nghiên cứu đã công bố bốn hệ gene lục lạp hoàn chỉnh mới 

của Eucalyptus. Các cpDNA của các loài E. albens, E. conica, E. crebra và E. 

melliodora được chứng minh là phần lớn giống hệt nhau, có kích thước và cấu trúc 

tương tự như các cpDNA của Eucalyptus đã được công bố trước đây. Tổng cộng 

132 gene (trong đó có 114 gene thuộc vùng sao chép đơn (LSC và SSC), 18 gene 

trong vùng lặp lại đảo được (Irs)) đã được xác định và được bảo tồn cao về thứ tự, 

thành phần và tổ chức gene. Tiến hành so sánh tham chiếu hệ gene lục lạp của loài 

Eucalyptus với trình tự lục lạp của 35 cá thể khác đại diện cho 12 loài thuộc chi 

Bạch đàn L'Hérit (Myrtaceae). Tỷ lệ nucleotide khác nhau giữa các gene mã hóa 

protein, với 17 gene có sự sai khác và 29 gene bất biến [26].  

Gu và cs (2019) đã công bố sáu hệ gene lục lạp của sáu loài Bằng lăng 

(Lythraceae) mới được giải trình tự (Duabanga grandiflora, Trapa natans, Lythrum 

salicaria, Lawsonia inermis L., Woodfordia fruticosa và Rotala rotundifolia) và so 

sánh chúng với 16 hệ gene lục lạp của các loài khác thuộc chi Lythraceae. Hệ gene 

lục lạp của 22 loài thuộc chi Lythraceae có chiều dài dao động từ 152049 bp đến 

160769 bp. Ở mỗi loài thuộc chi Lythraceae, hệ gene lục lạp chứa 112 gene bao 

gồm 78 gene mã hóa protein, 4 gene mã hóa rRNA và 30 gene mã hóa tRNA. Hơn 
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nữa, nhóm tác giả đã phát hiện 211-332 trình tự lặp (SSR) và 7-27 trình tự lặp lại 

song song [52].  

Năm 2021, Yang và cs đã giải trình tự hệ gene lục lạp của loài Camellia 

fluviatilis bằng phương pháp Illumina. Kết quả cho thấy, hệ gene lục lạp hoàn chỉnh 

của loài C. fluviatilis có kích thước 157041 bp, hàm lượng GC chiếm tỉ lệ là 

37,29%, bao gồm vùng LSC có kích thước 86718 bp, vùng SSC có kích thước 

18293 bp và một cặp vùng IRs có 26015 bp ở mỗi vùng. Hệ gene lục lạp của loài C. 

fluviatilis có 128 gene, bao gồm 83 gene mã hóa protein, 8 gene rRNA và 37 gene 

tRNA [156]. 

Camellia chekiangoleosa Hu là một loài cây Trà dầu có giá trị kinh tế và dinh 

dưỡng cao ở miền nam Trung Quốc. Nhằm góp phần vào các nghiên cứu sâu hơn về 

phát sinh loài, bảo tồn loài C. chekiangoleosa và mối quan hệ di truyền giữa các 

loài trong họ Hoa trà, Yin và cs (2021) đã giải trình tự hệ gene lục lạp của loài này 

bằng phương pháp Illumina. Toàn bộ hệ gene lục lạp của loài C. chekiangoleosa có 

chiều dài 156971 bp, chứa vùng LSC dài 86673 bp, vùng SSC dài 18394 bp và một 

cặp vùng IRs (IRa và IRb) dài 25952 bp ở mỗi vùng. Trong hệ gene lục lạp hoàn 

chỉnh của loài C. chekiangoleosa có tổng số 113 gene, trong đó có 19 gene lặp lại ở 

vùng IRs [157]. 

Eurya alata là một loài thuộc chi Eurya (họ Pentaphylacaceae). Hệ gene lục 

lạp của loài E. alata có kích thước 157190 bp và bao gồm 4 vùng, trong đó vùng 

LSC (87230 bp) và vùng SSC (18216 bp) được phân tách bằng vùng IRa và IRb 

(51744 bp/mỗi vùng). Hệ gene lục lạp có 136 gene gồm: 8 gene mã hóa rRNA, 39 

gene mã hóa tRNA và 89 gene mã hóa protein. Ngoài ra, trong hệ gene lục lạp của 

loài E. alata đã tìm thấy 35 SSR và 49 trình tự lặp lại, vùng mã hóa ít biến đổi hơn 

vùng không mã hóa [152]. 

Ở Việt Nam còn ít công trình giải trình tự toàn bộ hệ gene lục lạp của các loài 

thực vật, đặc biệt của các loài cây dược liệu. Năm 2018, Sâm Ngọc Linh (Panax 

vietnamesis) là loài đầu tiên được giải mã trình tự hệ gene lục lạp dựa trên bốn mẫu 

(hai mẫu thuộc loài P. vietnamensis, một mẫu thuộc loài P. bipinnatifidus và một 
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mẫu thuộc loài P. stipuleanatus). Kết quả giải trình tự cho thấy, hệ gene lục lạp có 

cấu trúc vòng kép dài 155992 bp với bốn vùng điển hình gồm: một vùng LSC 

(86177 bp), một vùng SSC (17935 bp) và một cặp vùn IR (25940 bp/mỗi vùng). Hệ 

gene lục lạp có 79 gene mã hóa protein, 29 gene tRNA và 4 gene rRNA [101].   

Hệ gene lục lạp của loài lan Hài hồng (Paphiopedilum delenatii) đã được giải 

trình tự và lắp ráp hoàn chỉnh. Sau khi được lắp ráp hệ gene lục lạp của loài lan Hài 

hồng có chiều dài 160955 bp, gồm một vùng LSC, một vùng SSC và được phân 

tách bởi cặp vùng lặp lại đảo được (IRa và IRb). Hệ gene lục lạp của loài lan Hài 

hồng thể hiện cấu trúc điển hình với bốn vùng riêng biệt, bao gồm vùng LSC, vùng 

SSC và một cặp vùng IRs. Tổng cộng có 130 gene đã được chú thích trong hệ gene 

lục lạp, bao gồm 77 gene mã hóa protein, 39 gene tRNA, 8 gene rRNA và 6 gene 

giả, hàm lượng GC chiếm tỉ lệ là 35,6%. Kết quả nghiên cứu không chỉ cung cấp 

các thông tin về hệ gene lục lạp nhằm hỗ trợ công tác bảo tồn loài lan Hài hồng đặc 

hữu của Việt Nam mà còn có ý nghĩa trong việc hỗ trợ hướng nghiên cứu lắp ráp hệ 

gene lục lạp, có thể áp dụng trên nhiều đối tượng khác [4], [132].   

1.1.2.2. Hệ gene lục lạp của một số loài thuộc chi Adinandra 

Chi Adinandra là một trong số 11 chi thuộc họ Pentaphylacaceae. Hiện nay, 

các nghiên cứu về hệ gene lục lạp của các loài thuộc chi Adinandra có rất ít. Trên 

thế giới có 85 loài thuộc chi Adinandra, tuy nhiên mới có một số loài được giải 

trình tự toàn bộ hệ gene lục lạp và một số mã vạch DNA từ các loài được xác định. 

Hiện nay, chỉ có bốn loài thuộc chi Adinandra đã được giải trình tự toàn bộ hệ gene 

lục lạp và đăng ký trên GenBank, đó là loài A. megaphylla (mã số MW697901.1), 

loài A. millettii (mã số MF179492.1), loài A. bockiana (mã số MW699853.1) và loài 

A. angustifolia (mã số MF179491.1) [104], [105], [145], [146].  

Các nghiên cứu về giải trình tự hệ gene lục lạp các loài thuộc chi Adinandra 

cho thấy, hệ gene lục lạp đều có cấu trúc điển hình với bốn vùng gồm: một vùng 

LSC có kích thước khoảng 86 kb, một vùng SSC có kích thước khoảng 18 kb và 

một cặp vùng IRs (IRa và IRb) có kích thước hơn 26 kb mỗi vùng. Kích thước hệ 

gene lục lạp của các loài thuộc chi Adinandra dao động từ 156-156,5 kb. Hệ gene 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MW697901.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=9UD65JTN016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MW699853.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=9UD65JTN016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/NC_035653.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=9UD65JTN016
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lục lạp có từ 129-132 gene, bao gồm các gene mã hóa protein, các gene không mã 

hóa protein gồm các gene mã hóa tRNA, gene mã hóa rRNA,… Hàm lượng GC 

trong hệ gene lục lạp của các loài thuộc chi Adinandra trung bình khoảng 37,4% 

[104], [145], [146]. Số lượng trình tự lặp SSR khác nhau ở các loài trong cùng chi 

Adinandra. Đặc điểm hệ gene lục lạp của một số loài thuộc chi Adinandra đã được 

mô tả và công bố. 

Năm 2021, Nguyen và cs đã giải mã hoàn toàn hệ gene lục lạp của loài A. 

megaphylla Hu và đã được công bố trên GenBank với mã số MW697901.1. Kích 

thước hệ gene lục lạp từ loài A. megaphylla là 156298 bp, có cấu trúc gồm bốn 

vùng: một vùng LSC dài 85688 bp, một vùng SSC dài 18424 bp và một cặp vùng 

IRs có kích thước 26093 bp ở mỗi vùng. Hệ gene lục lạp của loài A. megaphylla 

chứa 131 gene, trong đó có 86 gene mã hóa tổng hợp protein, 37 gene mã hóa 

tRNA, 8 gene mã hóa rRNA và hàm lượng GC trong hệ gene lục lạp chiếm tỉ lệ 

37,4% [102].  

Hệ gene lục lạp của loài A. millettii đã giải trình tự và công bố trên GenBank 

năm 2023 với mã số MF179492.1. Hệ gene lục lạp của loài A. millettii có kích 

thước 156311 bp, có cấu trúc bốn vùng điển hình gồm một vùng LSC dài 85698 bp 

(từ nucleotide 1 đến 85698), một vùng SSC dài 18421 bp (từ nucleotide 111795 đến 

130215), một cặp vùng IRs có kích thước 26096 bp ở mỗi vùng. Hệ gene lục lạp 

của loài A. millettii gồm 132 gene, trong đó có 87 gene mã hóa protein, 37 gene mã 

hóa tRNA, 8 gene mã hóa rRNA [146].   

Hệ gene lục lạp của loài A. angustifolia đã được Yu và cs (2023) giải trình tự 

thành công và công bố trên GenBank với mã số MF179491.1. Hệ gene lục lạp của 

loài A. angustifolia có kích thước 156344 bp, có cấu trúc 4 vùng điển hình gồm một 

vùng LSC dài 85743 bp (từ nucleotide 1 đến 85743), một vùng SSC dài 18419 bp 

(từ nucleotide 111835 đến 130253), một cặp vùng IRs có kích thước 26091 bp ở mỗi 

vùng. Hệ gene lục lạp của loài A. angustifolia gồm 132 gene, trong đó có 87 gene mã 

hóa protein, 37 gene mã hóa tRNA, 8 gene mã hóa rRNA [145]. 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=2836920
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=2836920
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MW697901.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=4&RID=9UD65JTN016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=182329
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/NC_035678.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=9UD65JTN016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=182329
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/NC_035653.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=9UD65JTN016
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Mặc dù, các nghiên cứu giải trình tự toàn bộ hệ gene lục lạp của các loài thuộc 

chi Adinandra còn ít, tuy nhiên một số gene riêng lẻ trong hệ gene lục lạp thuộc chi 

này đã được nghiên cứu giải trình tự và công bố trên GenBank như: Gene matK đã 

được giải trình tự ở loài A. glischroloma, A. nitida, A. integerrima và A. dumosa với 

mã số lần lượt trên GenBank là OL537803.1 [125], KP093833.1 [88], KJ708801.1 

[46] và MH332592.1 [44]. Gene rbcL của loài  A. formosana đã được giải trình tự 

và đăng ký trên GenBank với mã số AF089713.1 [129]. Ngoài ra, một số nghiên 

cứu ứng dụng mã vạch DNA là các gene trong hệ gene lục lạp để nhận diện các loài 

thuộc chi Adinandra đã được thực hiện như: nghiên cứu của Nguyễn Hữu Quân và 

cs (2019) đã sử dụng mã vạch DNA gene matK để định danh mẫu Sum liên (A. 

lienii) thu tại tỉnh Lào Cai, Việt Nam. Đồng thời, nghiên cứu đã xây dựng được cây 

phát sinh chủng loại dựa trên trình tự gene matK và xác định được mối quan hệ di 

truyền giữa các loài thuộc chi Adinandra. Kết quả cho thấy, loài A. lienii có mối quan 

hệ di truyền gần với loài A. nitida (Mã số trên GenBank KP093833.1) [13]. Gene 

matK được đề xuất làm mã vạch DNA để nhận diện loài Sum lá lớn (A. megaphylla) 

và nghiên cứu mối quan hệ di truyền giữa các loài trong chi Adinandra [102]. 

Hệ gene lục lạp của loài A. bockiana đã được Nguyen và cs giải trình tự năm 

2021, tuy nhiên chưa có những phân tích sâu, chi tiết về đặc điểm của hệ gene này 

[105]. Do đó, phạm vi đề tài sẽ nghiên cứu đặc điểm hệ gene lục lạp của loài  

A. bockiana và so sánh với hệ gene lục lạp của các loài khác để thấy được sự bảo 

tồn và biến đổi trong hệ gene lục lạp của chi Adinandra. 

1.2. Phân tích di truyền tiến hóa phân tử  

1.2.1. Cơ sở di truyền của sự tiến hoá phân tử 

Phân tích di truyền tiến hóa phân tử dựa trên dữ liệu DNA, RNA và protein. 

Lĩnh vực nghiên cứu này kết hợp các nguyên tắc di truyền, sinh học tiến hóa và sinh 

học phân tử để hiểu cơ chế thay đổi di truyền theo thời gian, dẫn đến sự biến đổi 

trong và giữa các loài. Bằng cách kiểm tra trình tự phân tử, các nhà khoa học có thể 

theo dõi mối quan hệ tiến hóa giữa các sinh vật, khám phá lịch sử sự sống trên Trái 

đất [100]. 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1526284
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OL537803.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=8&RID=AC85SE0A016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KP093833.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=2&RID=AC85SE0A016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KJ708801.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=75&RID=AGAV3JP4013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MH332592.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=22&RID=AC85SE0A016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=107823
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/AF089713.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=9UD65JTN016
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Sự tiến hóa phân tử hoạt động thông qua một số cơ chế chính: (1) Đột biến là 

những thay đổi ngẫu nhiên trong trình tự nucleotide của DNA. Chúng là nguồn biến 

thể di truyền chính, rất quan trọng cho quá trình tiến hóa. Đột biến có thể xảy ra do 

lỗi trong quá trình sao chép DNA, tiếp xúc với chất gây đột biến hoặc thông qua các 

quá trình như tái tổ hợp và chuyển đổi gene. (2) Dịch chuyển di truyền (genetic 

drift) là sự biến động ngẫu nhiên của tần số alen trong quần thể. Sự dịch chuyển di 

truyền có tác động rõ rệt hơn ở các quần thể nhỏ, nơi các sự kiện ngẫu nhiên có thể 

làm thay đổi đáng kể tần số alen từ thế hệ này sang thế hệ tiếp theo [100]. (3) Chọn 

lọc tự nhiên tác động lên sự biến đổi di truyền trong quần thể, ưu tiên các alen mang 

lại lợi thế sinh tồn hoặc sinh sản. Theo thời gian, các alen có lợi trở nên phổ biến 

hơn trong quần thể, thúc đẩy quá trình tiến hóa thích nghi. (4) Dòng gene hoặc sự 

chuyển giao các alen giữa các quần thể, có thể tạo ra vật liệu di truyền mới và làm 

giảm sự khác biệt di truyền giữa các quần thể. Dòng gene đóng một vai trò quan 

trọng trong việc duy trì sự đa dạng di truyền. (5) Tái tổ hợp là quá trình vật liệu di 

truyền bị xáo trộn trong quá trình phân bào, tạo ra sự kết hợp mới của các alen. 

Điều này làm tăng sự biến đổi di truyền và có thể dẫn đến những đặc điểm mới có 

thể chịu sự chọn lọc tự nhiên [115]. 

Sự tiến hóa phân tử thường được nghiên cứu bằng cách sử dụng đồng hồ phân 

tử và cây phát sinh chủng loại. Đồng hồ phân tử ước tính thời gian phân kỳ giữa các 

loài dựa trên tốc độ thay đổi phân tử. Bằng cách so sánh trình tự di truyền, các nhà 

khoa học có thể xây dựng cây phát sinh chủng loại mô tả sự tiến hóa và mối quan hệ 

di truyền giữa các loài. Những công cụ này giúp tìm hiểu lịch sử tiến hóa của sự 

sống, từ sự khác biệt của các nhóm phân loại đã xác định được sự tiến hóa của các 

gene và protein cụ thể [51], [76]. 

Sự tiến hóa phân tử có ý nghĩa sâu sắc trên nhiều lĩnh vực khác nhau: Trong 

nghiên cứu y học, hiểu được sự tiến hóa phân tử của mầm bệnh có thể giúp ích cho 

việc phát triển vắc xin và phương pháp điều trị. Ví dụ, việc theo dõi sự tiến hóa của 

các loại virus như HIV và cúm giúp dự đoán và chống lại các đợt bùng phát [77]. 

Trong sinh học bảo tồn, tiến hóa phân tử cung cấp cái nhìn sâu sắc về sự đa dạng di 
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truyền và lịch sử tiến hóa của các loài có nguy cơ tuyệt chủng, hỗ trợ phát triển các 

chiến lược bảo tồn [68]. Trong lĩnh vực sinh học phát triển tiến hóa (Evo-Devo), 

tiến hóa phân tử giúp xem xét mối liên hệ giữa những biến đổi gene và biểu hiện 

gene trong sự hình thành các đặc điểm hình thái và loài mới [30]. 

Sự tiến hóa phân tử mở ra cánh cửa nhìn vào các quá trình biến động hình 

thành nên sự đa dạng di truyền và thúc đẩy sự tiến hóa của sự sống. Bằng cách tích 

hợp dữ liệu từ các chuỗi phân tử, các nhà sinh học tiến hóa có thể tái tạo lại lịch sử 

sự sống, làm sáng tỏ các cơ chế biến đổi gene và áp dụng kiến thức này để giải 

quyết các thách thức trong y học và bảo tồn nguồn gene. 

1.2.2. Phân tích tiến hóa phân tử dựa trên hệ gene lục lạp 

Hệ gene lục lạp (cpDNA) ở thực vật là nguồn tài nguyên quý để nghiên cứu 

quá trình tiến hóa phân tử do cấu trúc tương đối được bảo tồn, tính di truyền từ mẹ 

và vai trò quan trọng trong quá trình quang hợp [42], [141]. 

Các khía cạnh chính của phân tích di truyền tiến hóa phân tử dựa trên hệ gene 

lục lạp bao gồm: (1) Cấu trúc và chức năng của hệ gene lục lạp: Phân tử DNA lục 

lạp có cấu trúc dạng vòng kép và có kích thước từ 120 đến 160 kb, chứa các gene 

cần thiết cho quá trình quang hợp và các chức năng khác. (2) Các vùng được bảo 

tồn và biến đổi: Các phân tích so sánh giữa các vùng được bảo tồn và các vùng biến 

đổi của hệ gene lục lạp có thể cung cấp những hiểu biết sâu sắc về mối quan hệ tiến 

hóa. (3) Nghiên cứu phát sinh chủng loại: Hệ gene lục lạp được sử dụng rộng rãi 

trong nghiên cứu phát sinh chủng loại để giải quyết các mối quan hệ tiến hóa ở các 

cấp độ phân loại khác nhau, từ loài đến bậc phân loại cao. (4) Đồng hồ phân tử: Tốc 

độ đột biến tương đối ổn định trong DNA lục lạp khiến nó phù hợp cho việc phân 

tích đồng hồ phân tử để ước tính thời gian phân kỳ. (5) Sự sắp xếp lại và tiến hóa hệ 

gene: Những thay đổi về cấu trúc như đảo ngược, sao chép và mất gene trong hệ 

gene lục lạp cung cấp thông tin về sự tiến hóa và thích nghi của thực vật. (6) Hệ 

gene so sánh: So sánh hệ gene lục lạp giữa các loài thực vật khác nhau giúp xác 

định mô hình tiến hóa, gene được bảo tồn và các yếu tố chức năng [42], [141]. 
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Hiểu được mối quan hệ di truyền giữa các loài thực vật là điều cần thiết để làm 

sáng tỏ lịch sử tiến hóa, đa dạng sinh học và chiến lược nhân giống cây trồng. 

Những tiến bộ gần đây về hệ gene lục lạp và tin sinh học đã nâng cao đáng kể khả 

năng nghiên cứu các mối quan hệ di truyền thông qua các phương pháp khác nhau 

như: Giải trình tự toàn bộ hệ gene lục lạp, so sánh hệ gene để xác định các khu vực 

được bảo tồn và phân kỳ, sử dụng trình tự DNA lục lạp cụ thể để xây dựng cây phát 

sinh chủng loại giúp nghiên cứu mối quan hệ di truyền giữa các loài. 

1.2.2.1. Nghiên cứu mối quan hệ di truyền giữa các loài thực vật dựa trên hệ gene 

lục lạp  

Phân tích cây phát sinh chủng loại dựa trên trình tự hệ gene lục lạp hoàn chỉnh 

của bốn loài Bạch đàn Eucalyptus thuộc chi L'Hérit (Myrtaceae) ở miền Đông 

Australia cho thấy, có sự khác xa về mối quan hệ di truyền với 12 loài tham chiếu 

thuộc chi Bạch đàn L'Hérit (Myrtaceae) [26]. 

Gu và cs (2019) đã xây dựng cây phát sinh chủng loại dựa trên 42 hệ gene lục 

lạp hoàn chỉnh từ sáu loài Bằng lăng (Lythraceae) được giải trình tự trong nghiên 

cứu, một số loài thuộc bộ Sim (Myrtales) và tám loài thuộc bộ Mỏ hạc (Geraniales). 

Nghiên cứu đã cung cấp nguồn dữ liệu quan trọng để làm sáng tỏ sự tiến hóa và mối 

quan hệ di truyền giữa các loài trong chi Bằng lăng và trong bộ Sim (Myrtales) [52]. 

Sau khi giải trình tự, hệ gene lục lạp hoàn chỉnh của loài Eurya alata được so 

sánh và thiết lập cây phát sinh chủng loại với bảy hệ gene lục lạp của các loài khác 

trong họ Pentaphylacaceae. Kết quả phân tích cây phát sinh chủng loại cho thấy, 

Euryodendron excelsum là loài có mối quan hệ di truyền gần nhất với loài E. alata 

[152]. 

Phân tích phát sinh chủng loại dựa trên hệ gene lục lạp của một số loài thuộc 

chi Panax và các loài khác trong họ Araliaceae. Kết quả cho thấy, bốn loài Panax 

được nhóm lại trong cùng một nhánh với loài P. vietnamensis. Trong đó, loài P. 

vietnamensis có quan hệ gần nhất với loài P. japonicus; có quan hệ di truyền gần 

hơn với loài P. notoginseng so với P. Ginseng và P. quonquefolius [92].  
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Ngoài ra, một số nghiên cứu khi phân tích mối quan hệ di truyền giữa các loài 

thuộc chi Camellia cho thấy, loài C. fluviatilis có quan hệ họ hàng gần với loài  

C. laceoleosa [156], loài C. chekiangoleosa gần nhất với loài C. japonica [157]. 

Hội nghị Thực vật học không biên giới (2008) đã chỉ ra rằng, hệ gene lục lạp 

chứa nhiều thông tin giống như trình tự mã vạch ty thể ngắn được sử dụng ở động 

vật. Do đó, hệ gene lục lạp hoàn chỉnh được đề xuất là một siêu mã vạch [37], kết 

quả nghiên cứu của những công trình trên đã cung cấp thêm các dẫn liệu chứng 

minh cho đề xuất này. So với mã vạch truyền thống, siêu mã vạch tăng cường khả 

năng xác định các nhóm có liên quan chặt chẽ, bao gồm phân biệt chính xác các 

phân loài. Một số nghiên cứu đã đề xuất sử dụng hệ gene lục lạp hoàn chỉnh dưới 

dạng một mã vạch duy nhất ở thực vật [110]. Phương pháp này được Kane và cs 

(2012) đề xuất, khi so sánh chín kiểu hệ gene lục lạp hoàn chỉnh của loài 

Theobroma cacao và một kiểu gene có liên quan đến loài Theobroma grandiflorum 

với các trình tự dữ liệu gene lục lạp trên GenBank [71]. DNA lục lạp hoàn chỉnh 

hoàn toàn có thể tách biệt tất cả các loài được kiểm tra trong nghiên cứu. Cách tiếp 

cận này hứa hẹn những ứng dụng hiệu quả mới trong việc xác định ở cấp độ loài và 

dưới loài. Fritillaria là một chi thảo dược phổ biến ở Trung Quốc, đã trải qua một 

loạt các nghiên cứu trong việc mô tả các loài có quan hệ họ hàng gần bằng cách sử 

dụng các chỉ thị phổ biến (ITS, trnL-trnF...) nhưng không thể phân biệt hoàn toàn 

[131], [74]. Bi và cs (2018) đã giải quyết được vấn đề này khi sử dụng các hệ gene 

lục lạp hoàn chỉnh để phân tích sự phát sinh loài của các loài thuộc chi Fritillaria 

[29]. Các nghiên cứu khác cho thấy, thậm chí trong hệ gene lục lạp không có vùng 

tiềm năng nào nhưng bản thân trình tự toàn bộ hệ gene lục lạp hoàn chỉnh có khả 

năng phân biệt các mẫu như một một mã vạch [37]. Đặc biệt, từ hệ gene lục lạp 

hoàn chỉnh có thể phát triển các mã vạch riêng lẻ tiềm năng có khả năng biến đổi 

cao phục vụ cho nghiên cứu. 

1.2.2.2. Nghiên cứu mối quan hệ di truyền giữa các loài thực vật dựa trên mã vạch 

DNA lục lạp 
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Mã vạch DNA  

Theo phương pháp truyền thống, việc phân loại hay giám định sinh vật chủ 

yếu dựa trên chỉ thị về hình thái hoặc các đặc tính sinh lý, sinh hóa bên trong nhờ 

vào bảng hướng dẫn định danh có sẵn. Phương pháp phân loại truyền thống này 

trong nhiều trường hợp còn gặp khó khăn và hạn chế như: nhiều sinh vật có hình 

thái giống nhau nhưng thực tế lại khác nhau trong hệ thống phân loại (hệ gene rất 

khác nhau). Ngược lại nhiều sinh vật có hình thái khác nhau nhưng lại rất gần nhau 

trong hệ thống phân loại (hệ gene giống nhau). Mặt khác, phương pháp phân loại 

truyền thống dựa trên các đặc điểm hình thái rất khó phân biệt được sự khác biệt 

giữa các biến dị dưới loài. Đặc biệt, đối với những mẫu vật có nguồn gốc sinh vật 

đã bị biến đổi về hình thái như: mẫu sinh vật đã chết, bị chôn vùi dưới đất, ở các 

công trình xây dựng, mẫu vật đã qua chế biến thì không thể xác định được bằng chỉ 

thị hình thái.  

Phân loại học phân tử là phương pháp mới đang được ứng dụng rộng rãi và 

hiệu quả trong lĩnh vực phân loại học. Phương pháp này dùng để định danh loài dựa 

trên các dữ liệu thông tin về hệ gene nhân hoặc ngoài nhân hay các sản phẩm của 

chúng. Phương pháp phân tử cho độ chính xác cao và đặc biệt hữu dụng với các loài 

gần gũi, thậm chí giữa các cá thể cùng loài hoặc dưới loài. Do đó, các kỹ thuật sinh 

học phân tử được xem là công cụ hỗ trợ có hiệu quả cho việc nhận diện loài và xác 

định mối quan hệ di truyền giữa các cá thể, quần thể hay xuất xứ. Trong đó, mã vạch 

DNA là chỉ thị phân tử để giám định sinh vật và xác định mối quan hệ di truyền giữa 

các loài [78]. 

Năm 2003, Hebert và cs đã đưa ra khái niệm đầu tiên về mã vạch DNA nhằm 

giúp nhận diện các mẫu vật. Mã vạch DNA là một trình tự DNA ngắn nằm trong hệ 

gene của sinh vật như một chuỗi kí tự duy nhất giúp phân biệt hai loài sinh vật với 

nhau. Mã vạch DNA gồm những vùng DNA bảo thủ (ít bị đột biến, ít thay đổi) [56]. 

Căn cứ vào mức độ thay đổi trong trình tự DNA này có thể xác định được mối quan 

hệ gần hay xa giữa các đối tượng nghiên cứu.  
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Một mã vạch DNA lý tưởng dùng để định danh loài cần có những yêu cầu sau: 

(i) Đoạn DNA phải đủ độ biến thiên để phân biệt giữa các loài nhưng cũng phải 

không khác nhau quá mức giữa các cá thể trong cùng loài; (ii) Hệ thống định danh 

bằng DNA phải được chuẩn hóa, với cùng một vùng DNA có thể được sử dụng cho 

các nhóm phân loại khác nhau; (iii) Đoạn DNA cần chứa đủ thông tin phát sinh loài 

để có thể dễ dàng định danh loài vào các nhóm phân loại (chi, họ,…); (iv) Có khả 

năng áp dụng với các mẫu vật thô, với vị trí cặp mồi nhân gene có độ bảo thủ cao, 

dễ dàng thực hiện phản ứng khuếch đại và đọc trình tự DNA, điều này đặc biệt quan 

trọng khi DNA tách chiết từ mẫu phân tích là một hỗn hợp DNA của nhiều loài cần 

nhận dạng trong cùng một thời điểm; (v) Đoạn DNA cần có chiều dài vừa phải 

(khoảng 400-800 bp) để có thể được khuếch đại từ DNA khuôn là các DNA bị đứt 

gãy [78]. 

Đến nay, các kết quả nghiên cứu đã chỉ ra, có nhiều đoạn DNA đặc trưng được 

sử dụng làm DNA mã vạch, các đoạn DNA mã vạch có thể là những đoạn DNA 

nằm ở trong nhân (gene mã hóa rRNA loại 18S; 5,6S; 26S; 5S và vùng ITS); nằm ở 

ty thể (gene Cytb và vùng kiểm soát (control region)); nằm ở lục lạp (gene matK, 

rbcL, atpβ, ndhF, rrn16S, trnL) [32], [78]. 

Nghiên cứu mối quan hệ di truyền và nhận diện loài bằng mã vạch DNA lục lạp  

Trong hệ gene lục lạp có rất nhiều gene được sử dụng trong phân tích mối 

quan hệ di truyền và phân loại thực vật (gene rrn16S, rbcL, atpß, ndhF, trnL, 

matK,...) trải rộng từ phân loại cấp bộ cho đến mức loài. Vùng gene rrn16S phù hợp 

để phân loại ở mức độ bộ. Trong khi đó, gene rbcL, atpß, ndhF phù hợp phân loại ở 

mức độ bộ đến mức loài. Gene trnL và matK có thể áp dụng trong một biên độ rộng 

từ bộ cho đến dưới loài. Trước đây, chúng thường được sử dụng để phân loại từ 

mức họ cho đến mức loài; hiện nay chúng thường được sử dụng từ mức họ đến mức 

phụ loài. Vùng atpß - rbcL có thể được sử dụng từ mức chi đến mức loài nhưng 

chúng cũng được sử dụng từ mức chi đến mức phụ loài [32], [78]. 

Trong hệ gene lục lạp, có bảy vùng DNA được chọn làm ứng cử viên mã vạch 

DNA cho thực vật trên cạn gồm: gene matK, rbcL, rpoB, rpoC1, vùng đệm psbK-
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psbI, atpF-atpH và vùng đệm trnH-psbA. Trong đó, có bốn vùng là các phần gene 

mã hóa (gene matK, rbcL, rpoB và rpoC1) và ba vùng đệm không mã hóa protein 

(atpF-atpH, trnH-psbA và psbK-psbI) [32], [60].  

Gene matK trở thành gene chỉ thị quan trọng để giúp phân loại hầu hết các loài 

thực vật trên Trái đất. Gene matK có kích thước khoảng 1500 bp, nằm trong hệ gene 

lục lạp. Gene matK mã hóa cho protein maturaseK được phát hiện lần đầu tiên bởi 

Sugita và cs (1985) trên cây thuốc lá (Nicotiana tabacum). Gene matK có sự tiến 

hoá nhanh nhất và có tính đa dạng hơn so với các gene lục lạp khác [57]. Gene 

matK khác nhau giữa những loài thực vật nhưng lại có độ tương đồng cao ở những 

cây cùng loài [32], [60]. Đã có rất nhiều công trình nghiên cứu sử dụng gene matK 

để định danh một số loài như Cỏ biển, Bạch tật lê (Tribulus terrestris), Aerva 

javanica, Haplophyllum robustum, Tribulus pentandrus, Tamarix aucherana,... 

[32], [60]. Ngoài ra, gene matK còn được sử dụng làm mã vạch DNA để phân tích 

sự đa dạng di truyền của cây rau bina (Spinacia oleracea) địa phương. Kết quả 

nghiên cứu cho thấy, trình tự nucleotide của gene matK từ mẫu nghiên cứu có sự 

tương đồng tối đa (100%) với củ cải đường từ Bồ Đào Nha (mã số trên GenBank là 

HM850762) [93]. Aristya và cs (2020) đã sử dụng gene matK làm mã vạch DNA để 

nghiên cứu sự phát sinh loài của 24 giống mía Indonesia. Gene matK được khuếch 

đại bằng phương pháp PCR với cặp mồi đặc hiệu có kích thước 1531 bp. Sau đó, 

gene matK được giải trình tự và so sánh với các trình tự gene matK trên cơ sở dữ 

liệu GenBank. Kết quả cho thấy, các mẫu nghiên cứu có độ tương đồng từ 98,87 - 

99,44% so với mẫu matK ở loài Saccharum officinarum, giống mía lai và loài 

Saccharum spontaneum [24].  

Gene rpoC1 có chiều dài trung bình 520 bp, mã hóa hai trong bốn tiểu đơn vị 

của enzyme RNA polymerase, đây là enzyme có trách nhiệm trong quá trình tổng 

hợp RNA từ DNA lục lạp [32], [60], [78]. Manzoor và cs (2022) đã phân tích sự đa 

dạng di truyền của cây rau bina (Spinacia oleracea) địa phương bằng mã vạch DNA 

là rpoC1. Gene rpoC1 được phân lập từ mẫu rau bina, được giải trình tự và so sánh 

với các trình tự nucleotide của gene rpoC1 tương ứng trên GenBank. Kết quả nghiên 
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cứu cho thấy, trình tự nucleotide của gene rpoC1 của mẫu nghiên cứu có sự tương 

đồng với trình tự gene rpoC1 của rau bina (mã số trên GenBank là AJ400848) và củ 

cải đường (mã số trên GenBank là EF534108) [93]. 

Gene rbcL mã hóa protein rbcL, protein này cấu tạo nên tiểu đơn vị lớn (tiểu 

đơn vị oxygenase) của enzyme rubisco (ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/ 

oxygenase). Rubisco là enzyme quan trọng nhất trong quá trình quang hợp vì xúc 

tác cho phản ứng cố định CO2 để tạo nên các phân tử đường. Gene rbcL được sử 

dụng nhiều để xây dựng cây phát sinh chủng loại. Tuy nhiên, đối với mối quan hệ di 

truyền ở mức dưới loài thì sự phân tích gene này gặp nhiều hạn chế [32], [60], [78]. 

Loera‑Sánchez và cs (2020) đã sử dụng gene rbcL làm mã vạch DNA để phân biệt 

các loài cỏ và cây họ đậu. Kết quả cho thấy, mã vạch rbcL có khả năng nhận biết 

93,3% các cây họ đậu và 46,4% các loài cỏ Cynosurus cristatus, Dactylis 

glomerata, Trisetum flavescens [89]. Nguyen và cs (2023) đã sử dụng một số mã 

vạch trong đó có rbcL để phân biệt hai loài Lan (Paphiopedilum hangianum và 

Paphiopedilum emersonii) của Việt Nam [107].  

Vùng đệm trnH-psbA là khu vực nằm giữa gene trnH (gene mã hóa tRNA phụ 

trách vận chuyển amino acid loại histidine) và gene psbA (gene mã hóa cho phần D1 

của protein Photosystem II (PSII) trong hệ gene lục lạp, có kích thước xấp xỉ 450 bp. 

Vùng này thường có mức độ biến đổi nucleotide cao giữa các loài nên được sử dụng 

rộng rãi trong nghiên cứu phân loại và phát sinh loài ở thực vật. Vùng đệm trnH-psbA 

có xác suất nhân bản thành công rất cao (100% với các loài đã được nghiên cứu). 

Mức độ khác biệt trình tự nucleotide giữa các loài là 1,24% và sự khác biệt bên trong 

loài rất thấp từ 0,00-0,08% [32], [60], [78]. Vùng đệm trnH-psbA đã được sử dụng 

làm mã vạch DNA với nhiều loài khác nhau thuộc thực vật Hạt trần, dương xỉ, rêu và 

rêu tản [32], [78]. Nguyen và cs (2023) đã so sánh khả năng phân biệt hai loài P. 

hangianum và P. emersonii của bốn trình tự là gene matK, rbcL, rpoC1 và trnH-

psbA. Kết quả cho thấy, trình tự vùng trnH-psbA có khả năng phân biệt hai loài 

nghiên cứu tốt nhất và được đề xuất làm mã vạch DNA để phân biệt hai loài P. 

hangianum và P. emersonii ở giai đoạn chưa ra hoa [107]. Nguyễn Thị Hải Yến và cs 
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(2021) đã sử dụng vùng trnH-psbA để nhận dạng Lan hài đuôi công (Paphippedilum 

gratrixianum) có nguồn gốc tại Lào Cai, Việt Nam. Đồng thời, kết quả nghiên cứu 

cho thấy mẫu P. gratrixianum có quan hệ họ hàng gần gũi với loài Lan hài Trần liên 

của Việt Nam (P. tranlienianu, mã GenBank MW794124.1), loài P. barbigerum 

(loài Lan hài được tìm thấy lần đầu ở Trung Quốc, mã GenBank MN153814.1, 

NC_050870.1) và loài P. spicerianum (loài đặc hữu Ấn Độ, mã GenBank 

NC_502702.1) [17]. 

Trong hệ gene lục lạp ngoài bảy vùng gene đã được đề xuất thì còn rất nhiều 

vùng tiềm năng chưa được nghiên cứu. Do đó, việc tìm kiếm các vùng tiềm năng để 

đề xuất làm mã vạch DNA vẫn được nhiều nhà khoa học quan tâm.  

Từ kết quả giải trình tự sáu hệ gene lục lạp của sáu loài Bằng lăng 

(Lythraceae), nghiên cứu đã chọn ra được 10 chỉ thị phân tử tiềm năng (gồm các 

gene ndhF, matK, ycf1, rpl22, rpl32, trnK-rps16, trnR-atpA, rpl32-trnL, trnH-psbA 

và trnG-trnR) trong 22 loài thuộc chi Lythraceae để làm mã vạch DNA nhằm nhận 

diện các loài thuộc chi Lythraceae [52]. Các vùng tiềm năng (gene trnC-rps16, trnS-

trnG và trnE-trnM) được đề xuất làm mã vạch DNA để nhận diện và phân loại các 

loài trong chi Panax [92]. Zhou và cs (2018) sau khi giải trình tự hệ gene lục lạp 

của hai loài P. rhoeas và P. orientale đã phân tích so sánh với hai loài khác 

Papaveraceae để xác định sự tiến hóa phân tử và xác định mã vạch DNA. Kết quả 

cho thấy, các vùng ycf1, rpoB-trnC, trnD-trnT, petA-psbJ, psbE-petL và ccsA-ndhD 

là các vùng siêu biến, có thể được sử dụng làm mã vạch DNA để xác định mối quan 

hệ di truyền và nghiên cứu sự phát sinh loài của họ Papaveraceae [158]. Ngoài ra, 

một số nghiên cứu đã đề xuất gene trnL làm ứng viên mã vạch DNA tiềm năng để 

nhận diện loài và xác định mối quan hệ di truyền giữa các loài. Huỳnh Thị Thu Huệ 

và cs (2021) đã sử dụng hai trình tự gene rbcL và trnL để xác định mối quan hệ di 

truyền cho bốn mẫu Bách bộ thu tại miền Bắc, Việt Nam. Bước đầu, các kết quả 

nghiên cứu khoảng cách di truyền và cây phát sinh chủng loại cho thấy, các mẫu 

Bách bộ có mối quan hệ gần gũi với loài Stemona tuberosa Lour. Gene trnL có kích 

thước 1100 bp cho khả năng phân biệt các loài Bách bộ tốt hơn so với vùng gene 
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rbcL (có kích thước 600 bp) [7]. Gene trnL từ loài Hoya parasitica đã được phân 

lập và giải trình tự nucleotide cho kích thước là 829 bp. Cây phát sinh chủng loại 

được xây dựng dựa trên 32 trình tự trnL cho thấy, các loài phân bố trong năm 

nhóm, loài H. parasitica phân bố cùng một nhóm và có mối quan hệ di truyền rất 

gần với loài H. pubicalyx. Gene trnL được đề xuất là ứng cử viên mã vạch DNA lục 

lạp tiềm năng phục vụ nhận dạng loài H. parasitica [130].  

Như vậy, trong hệ gene lục lạp có khá nhiều gene và vùng đệm được đề xuất 

và sử dụng làm mã vạch DNA để nhận diện loài, nghiên cứu phát sinh chủng loại và 

phân tích mối quan hệ di truyền giữa các loài. Tuy nhiên, với mỗi loài, mỗi chi sẽ 

có những mã vạch phù hợp. Do đó, việc tìm kiếm gene tiềm năng trở thành mã vạch 

DNA cho đối tượng nghiên cứu của mình là rất cần thiết. Nghiên cứu mã vạch DNA 

trong chi Adianandra vẫn còn khá mới mẻ và đang trong quá trình phát triển. Hiện 

nay, dữ liệu mã vạch DNA của chi Adinandra rất hạn chế, ngoài nghiên cứu đề xuất 

và sử dụng gene matK để nhận diện loài A. megaphylla và A. lienii thì chưa có 

nghiên cứu nào đề xuất ứng viên mã vạch mới, mặc dù trong hệ gene lục lạp của chi 

Adinandra còn rất nhiều gene tiềm năng [13], [102]. Do đó, trong nghiên cứu này sẽ 

tìm kiếm các vùng gene tiềm năng để đề xuất làm mã vạch DNA và xem xét hệ 

gene lục lạp hoàn chỉnh có phải là siêu mã vạch giúp nhận diện các loài thuộc chi 

Adinandra hay không. 

1.3. Thành phần hóa học và hoạt tính sinh học của chi Adinandra  

1.3.1. Thành phần hóa học của chi Adinandra 

Nghiên cứu về thành phần hóa học của chi Adinandra đã được nhiều nhà khoa 

học trên thế giới và ở Việt Nam thực hiện. Trong các loài thuộc chi Adinandra thì 

loài A. nitida được quan tâm nghiên cứu nhiều hơn cả. Ở Trung Quốc, lá khô của 

loài A. nitida được sử dụng rộng rãi làm trà để uống (trà Shiyacha, Shiya), được sử 

dụng trong thực phẩm, y học và đã được chứng minh là mang lại nhiều lợi ích cho 

sức khỏe [34], [39]. Chen và cs (1996) đã phân tích thành phần dinh dưỡng và thành 

phần dược liệu trong cây trà Shiyacha hoang dã. Kết quả cho thấy các chất dinh 

dưỡng của Shiyacha rất giàu amino acid, vitamin và khoáng chất. Hàm lượng 
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flavonoid trong trà Shiyacha là 28,4% và cao hơn so với các loại trà khác [34]. Theo 

Liu và cs (2010), hàm lượng flavonoid chiếm hơn 45% trong dịch chiết ethanol từ 

lá của loài A. nitida [86]. Chen và cs (2015) đã nghiên cứu về thành phần phenolic 

của 4 loài thuộc chi Adinandra ở Trung Quốc là A. nitida, A. glischroloma var. 

jubata, A. millettii và A. latifolia. Hàm lượng các hợp chất phenolic trong loài A. 

nitida cao nhất đạt 140,54 mg/g, tiếp đến là loài A. millettii (125,96 mg/g), loài A. 

glischroloma var jubata (84,14 mg/g). Loài A. latifolia có hàm lượng phenolic thấp 

nhất đạt 71,29 mg/g. Tương tự, hàm lượng flavonoid cao nhất ở loài A. nitida 

(88,72 mg/g), tiếp đến là loài A. glischroloma var. jubata (44,74 mg/g), loài A. 

millettii (43,54mg/g) và thấp nhất là loài A. latifolia (19,13 mg/g) [38]. 

Ở Việt Nam, các nghiên cứu về thành phần hóa học của các loài thuộc chi 

Adinandra vẫn còn khá hạn chế. Một số tác giả sử dụng phương pháp định tính đã 

xác định được trong cao chiết của loài A. megaphylla, A. lienii, A. bockiana có chứa 

một số nhóm hợp chất như polyphenol, flavonoid và coumarin [106], [108], [14]. 

Nghiên cứu sâu về thành phần hóa học của các loài thuộc chi Adinandra mới chỉ có 

một số công bố khoa học thuộc nhóm nghiên cứu của Vũ Thị Kim Oanh. Các 

nghiên cứu của nhóm tác giả này cho thấy, thành phần hợp chất chính trong các cao 

chiết thu được từ một số loài Adinandra ở Việt Nam chủ yếu thuộc nhóm saponin 

triterpenoid, flavonoid, triterpenoid, … [10], [11], [133], [134], [135], [136]. 

Như vậy, trên thế giới và ở Việt Nam đã có khá nhiều nghiên cứu về thành 

phần hợp chất có trong các loài thuộc chi Adinandra. Đa số các nghiên cứu đều 

thống nhất, các loài thuộc chi Adinandra chứa các nhóm hợp chất chủ yếu như: 

flavonoid, phenolic, triterpenoid, saponin triterpenoid, aldehyde, coumarin…. Trong 

đó, flavonoid và triterpenoid là thành phần chủ yếu [84], [85], [86], [138], [153]. 

Bằng các phương pháp phân lập như: Sắc kí cột (CC), sắc ký bản mỏng 

(TLC), sắc ký khí ghép khối phổ (GC-MS), sắc ký lỏng hiệu năng cao (HPLC), sắc 

ký phân bố ngược dòng tốc độ cao (HSCCC); kết hợp với các phương pháp đo 

quang phổ như: Khối phổ ion hóa phun điện tử (ESI-MS), phổ tử ngoại – khả kiến 

(UV/VIS), phổ hồng ngoại (IR), phổ cộng hưởng từ hạt nhân (NMR) đã phân lập 
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và tinh sạch được các hợp chất có trong cao chiết của một số loài thuộc chi 

Adinandra [5], [10], [11], [49], [84], [85], [86], [87], [133], [134], [135], [136], 

[138], [140], [147], [150], [153], [154]. 

Tám hợp chất phân lập được từ chi Adinandra thuộc nhóm flavonoid gồm 

Apigenein [84], [85], [87], [138], [150], [153], [154]; camellianin A [49], [84], [85], 

[86], [87], [138], [149], [150], [153], [154]; quercitrin [138], [154]; epicatechin [5], 

[153], [154]; rhoifolin [153], [154]; camellianin B [85], [86], [150], [153], [154]; 

megastigmane [134]; epiafzelechin [5]. Các hợp chất được phân lập chủ yếu từ lá 

của loài A. nitida, riêng epicatechin, epiafzelechin được phân lập từ lá của loài A. 

lienii [5] và megastigmane được phân lập từ lá của loài A. poilanei [134] (Hình P1.1 

- Phụ lục 1). 

Kết quả của các nghiên cứu cho thấy, từ một số loài thuộc chi Adinandra đã 

phân lập được tám hợp chất thuộc nhóm saponin triterpenoid gồm: Kajiichigoside 

F1 [134], [138], nigaichigoside F2 [138], peduncloside [138], sericoside [140], 

glucosyl tormentate [140], nigaichigoside F1 [140], arjunglucoside I [140], 2α, 3 α, 

19 α -trihydroxy-olean-12-en-28-oic acid-28-O-β-D-glucopyranoside [140]. Tất cả 

các hợp chất này đều được phân lập từ lá của loài A. nitida [138], [140], [147], riêng 

kajiichigoside F1 còn được phân lập từ lá của loài A. poilanei [134] (Hình P1.2 - 

Phụ lục 1). 

Từ chi Adinandra đã phân lập được 17 hợp chất thuộc nhóm triterpenoid gồm: 

Uvaol [11]; ursolic acid [5], [11], [134], [135], [136]; 3β-hydroxy-urs-11-en-

13β,28-olide [11]; betulinic acid [5], [11], [135], [136]; 3β, 20-dihydroxy-28-

carbaldehyde [135], [136]; lupeol [10], [133], [135], [136]; betulin [135], [136], 

[139]; 2β-hydroxypomolic acid [10], [133]; 3β,30-dihydroxy-18Hα-oleane-28β,19β-

olide [134], platanic acid [134], arjunetin [140], pomolic acid [134], betulinal [134], 

[135], [136]; acetyl ursolic acid [135], [136]; massagenic acid I [134], oleanderolide 

[134], diospyrolide [134] (Hình P1.3 - Phụ lục 1). Hầu hết các hợp chất này đều 

được phân lập từ các loài thuộc chi Adinandra ở Việt Nam như: A. hainanensis,  

A. poilanei và A. lienii  trừ arjunetin được phân lập từ lá của loài A. nitida [140]. 
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Bốn hợp chất thuộc nhóm sterol gồm: Stigmas-3-one [135],[136]; sitoindoside 

I [5], [134]; γ-sitosterol [85], stigmasterol [85] (Hình P1.4 - Phụ lục 1). Trong đó, 

stigmas-3-one được phân lập từ thân của loài A. hainanensis, sitoindoside I từ lá của 

loài A. lienii, A. poilanei và γ-sitosterol, stigmasterol từ lá của A. nitida [5], [85], 

[134], [135], [136]. 

Các hợp chất thuộc nhóm phenolic phân lập được từ chi Adinandra gồm: 

Vanillin [135], [136]; tyrosol [10], [133]; 4-hydroxybenzonic acid [135], [136] 

(Hình P1.5 - Phụ lục 1). Trong đó, vanillin và 4-hydroxybenzonic acid được phân 

lập từ thân của loài A. hainanensis; tyrosol từ thân của loài A. poilanei. 

Ngoài ra, từ một số loài thuộc chi Adinandra đã phân lập được một số hợp 

chất thuộc các nhóm khác như: Ent-17-nor-atisane-16β-hydroxy-18-oic acid β-D-

glucopyranosyl ester (nhóm diterpenoid) [135]; scopoletin (nhóm coumarin) [10], 

[133], [135], [136]; 3,4-dihydroxybenzaldehyde (nhóm aldehyde) [135], [136]; 

2,6-dimethoxy-1,4-benzoquinone (quinone) [10], [133]; syringersinol (lignan) 

[134]; γ-tocopherol (tocopherol) [85]; 3,7,11,15-tetramethyl-2-hexadecen-1-ol 

(phytol) [85] (Hình P1.6 - Phụ lục 1).  

Từ các công trình đã công bố cho thấy, thành phần hóa học của các loài thuộc 

chi Adinandra khá đa dạng và phong phú, gồm các nhóm hợp chất flavonoid, 

triterpenoid, saponin triterpenoid, phenolic, coumarin và sterol. Trong đó, các nhóm 

thường gặp là flavonoid và triterpenoid, với các hợp chất như apigenin, camellianin 

A, camellianin B, ursolic acid, betulinic acid, lupeol… Những nghiên cứu về thành 

phần hóa học này đã góp phần tạo cơ sở khoa học lý giải cho việc sử dụng các loài 

thuộc chi Adinandra để chữa bệnh trong y học cổ truyền.  

Hiện nay, các nghiên cứu về phân lập các hợp chất mới chỉ được thực hiện ở 

một số loài như: A. nitida, A. lienii, A. poilanei, A. hainanensis trong tổng số 85 loài 

thuộc chi Adinandra. Như vậy, còn rất nhiều loài thuộc chi Adinandra khác chưa 

được làm sáng tỏ về thành phần hóa học. Do đó, nghiên cứu này được thực hiện 

nhằm phân lập các hợp chất và tìm kiếm chất mới từ một số loài thuộc chi 

Adinandra ở Việt Nam. 



30 

 

1.3.2. Hoạt tính sinh học của chi Adinandra  

1.3.2.1. Hoạt tính sinh học của cao chiết và nhóm hợp chất từ một số loài thuộc 

chi Adinandra 

Theo y học cổ truyền, một số loài thuộc chi Adinandra được sử dụng làm 

thuốc điều trị ung thư vòm họng, đau dạ dày, rắn cắn [3], [6]. Nhiều nghiên cứu đã 

chứng minh loài A. nitida có tác dụng kháng khuẩn, giảm đau, giảm huyết áp, chống 

oxy hóa và ức chế sự tăng sinh của tế bào ung thư [84], [85], [86], [138], [153]. Các 

loài khác thuộc chi Adinandra, nghiên cứu hoạt tính kháng khuẩn, chống oxy hóa, 

gây độc tế bào ung thư là những hướng nghiên cứu chủ yếu. 

Trên thế giới, Liu và cs (2010) đã chứng minh tác dụng chống oxy hóa của 

dịch chiết ethanol từ lá của loài A. nitida. Kết quả nhận thấy, tác dụng chống oxy 

hóa của dịch chiết ethanol là 14,74 mg/mL; hợp chất flavonoid có hoạt tính kém 

hơn nhiều (khoảng 100 lần) so với dịch chiết ethanol khi sử dụng phương pháp 

DPPH và Rancimat. Nghiên cứu cũng cho rằng, tác dụng chống oxy hóa của các 

hợp chất trong lá của loài A. nitida có thể phụ thuộc vào các thành phần hóa học 

khác [86]. Liu và cs (2013) đã chứng minh dịch chiết flavonoid thu được từ lá của 

loài A. nitida là một chất loại bỏ hiệu quả các gốc tự do 2,2-diphenyl-1-

picrylhydrazyl (DPPH) với IC50 là 0,02 mg/mL [81].  

Chen và cs (2015) đã nghiên cứu về thành phần phenolic của bốn loài thuộc 

chi Adinandra ở Trung Quốc là A. nitida, A. glischroloma var. jubata, A. millettii, 

A. latifolia, đồng thời chỉ ra tác dụng chống oxy hóa và so sánh khả năng chống ung 

thư của bốn loài này trên các dòng ung thư HepG-2 và MCF-7. Trong đó, tác dụng 

chống oxy hóa và chống ung thư của loài A. nitida và A. millettii tốt hơn so với loài 

A. jubata và A. latifolia. Dịch chiết của bốn loài nghiên cứu chứa nhóm hợp chất 

phenolic có khả năng ức chế quá trình nhân lên của tế bào HepG2 với giá trị EC50 từ 

1,05 - 6,44 mg/mL và tế bào MCF-7 với giá trị EC50 đạt từ 2,26 - 8,02 mg/mL 

(Bảng 1.2) [38]. 
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Bảng 1.2. Tác dụng chống ung thư của dịch chiết chứa nhóm hợp chất phenolic 

trên hai dòng tế bào HepG2 và MCF-7 [38] 

TT 
Loài 

EC50 (mg/mL) 

HepG2 MCF-7 

1 A. nitida 1,49 ± 0,023 2,26 ± 0,19 

2 A. millettii 1,05 ± 0,089 2,43 ± 0,23 

3 A. jubata 1,85 ± 0,056 8,02 ±  ,32 

4 A. latifolia 6,44 ± 0,460 4,01 ± 0,12 
 

 

Chen và cs (2017) đã nghiên cứu hoạt động chống oxy hóa và chống tăng sinh 

tế bào ung thư của dịch truyền trà A. nitida trong điều kiện in vitro ở đường tiêu 

hóa. Kết quả cho thấy, trong đường tiêu hóa, dịch truyền trà A. nitida thể hiện hoạt 

động chống tăng sinh mạnh mẽ đối với tế bào Caco-2 (tế bào ung thư ruột kết) và 

ảnh hưởng đến con đường truyền tín hiệu caspase 3/9 (caspase là một enzyme có 

vai trò tối quan trọng đối với việc chết theo chương trình của tế bào). Cảm ứng chết 

theo chương trình có thể đóng vai trò là cơ chế cơ bản cho hoạt động chống tăng 

sinh tế bào khối u. Nghiên cứu cho rằng, dịch truyền trà A. nitida có thể hoạt động 

như một chất chống oxy hóa nội bào tiềm năng và chất ức chế tăng sinh tế bào ung 

thư ruột kết [39].  

Ở Việt Nam, Nguyen và cs (2020, 2021) đã đánh giá khả năng gây độc tế bào 

ung thư của cao chiết ethanol từ lá, thân của loài A. megaphylla. Nghiên cứu đã sử 

dụng ba dòng tế bào ung thư là ung thư phổi (A549), ung thư dạ dày (AGS) và ung 

thư vú (MDA-MB-231). Kết quả nghiên cứu cho thấy, cao chiết ethanol từ lá có 

hoạt tính gây độc trên các dòng tế bào ung thư A549, AGS và MDA-MB-231 với 

giá trị EC50 lần lượt là 77,02; 67,76; 84,46 µg/mL [103]. Cao chiết từ thân có khả 

năng gây độc trên ba dòng tế bào ung thư thử nghiệm với giá trị EC50 lần lượt là 

43,52; 56,24; 58,24 µg/mL [108]. Cao chiết ethanol từ lá của loài A. bockiana có 

khả năng ức chế dòng tế bào A549, AGS và MDA-MB-231 với giá trị IC50 lần lượt 

đạt 48,73 µg/mL, 58,62 µg/mL và 43,15 µg/mL [14]. 

Cao chiết ethanol, ethyl acetate và dichloromethane từ lá của loài  

A. megaphylla đã được sử dụng để nghiên cứu hoạt tính chống oxi hóa. Kết quả thu 



32 

 

được, cao ethanol và ethyl acetate có hoạt tính chống gốc tự do DPPH với giá trị 

EC50 lần lượt là 33,2 và 30,3 µg/mL. Cao dichloromethane không thể hiện hoạt tính 

chống gốc tự do với giá trị EC50 > 128 µg/mL [103]. Kết quả thu được tương tự khi 

nghiên cứu tác dụng chống oxy hóa của các cao chiết từ thân của loài  

A. megaphylla. Cao ethyl acetate và ethanol có hoạt tính khử gốc tự do DPPH với 

giá trị EC50 lần lượt là 28,9 và 32,0 µg/mL. Trong đó, cao ethyl acetate có hoạt tính 

mạnh nhất. Ngược lại, cao chiết dichloromethane không thể hiện hoạt tính khử gốc 

tự do với giá trị EC50 lớn hơn 128 µg/mL [108]. Cao chiết ethanol, ethyl acetate và 

dichloromethane từ lá của loài A. bockiana có hoạt tính khử gốc tự do DPPH mạnh 

với giá trị EC50 lần lượt đạt 0,2; 5,7 và 0,47 µg/mL [14]. 

Nguyen và cs (2020, 2021) đã bước đầu khảo sát hoạt tính kháng khuẩn của 

các cao chiết (ethanol, ethyl acetate và dichloromethane) từ lá và thân của loài A. 

megaphylla với các nồng độ 20; 60 và 200 µg/mL. Kết quả nghiên cứu cho thấy, cả 

ba loại cao chiết từ lá đều có khả năng ức chế sự phát triển của vi khuẩn 

Staphylococcus aureus, Bacillus subtilis, Seratia marcessens, Sarcina lutea, 

Lactobacillus plantarum và Escherichia coli ở nồng độ 200 µg/mL. Đặc biệt, hoạt 

tính kháng vi khuẩn của cao dichloromethane tốt hơn so với cao ethanol và ethyl 

acetate [103]. Cả ba loại cao chiết từ thân đều có khả năng ức chế sự phát triển của 

vi khuẩn B. subtilis, L. plantarum, E. coli ở ba nồng độ khảo sát và không có khả 

năng ức chế sự phát triển của vi khuẩn S. marcessens. Với vi khuẩn S. lutea, cao 

dichloromethane ở nồng độ 60 và 200 µg/mL mới có khả năng ức chế. Như vậy, khả 

năng ức chế sự phát triển vi khuẩn của các cao chiết từ thân của loài A. megaphylla 

xếp theo thứ tự giảm dần là cao dichloromethane, ethyl acetate và ethanol [108]. Cả 

ba loại cao chiết ethanol, ethyl acetate và dichloromethane từ lá của loài A. bockiana 

đã được chứng minh có khả năng ức chế sự phát triển của vi khuẩn B. subtilis,  

L. plantarum và S. marcessens ở nồng độ 20; 60 và 200 µg/mL [14]. 

Ngoài các hoạt tính như kháng khuẩn, chống oxy hóa, gây độc tế bào ung thư 

thì các cao chiết và hợp chất trong chi Adinandra còn có các hoạt tính sinh học khác 

như chống dị ứng, ức chế sự tích tụ lipid máu, giảm huyết áp, bảo vệ gan, bảo vệ dạ 
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dày.…[35], [86], [148]. Liu và cs (2010) đã so sánh và đánh giá tác dụng làm giảm 

huyết áp, ức chế enzyme chuyển angiotensin (ACE) của dịch chiết ethanol và các 

hợp chất flavonoid từ lá A. nitida. Kết quả cho thấy, các hợp chất flavonoid có tác 

dụng làm giảm huyết áp, ức chế ACE tốt hơn dịch chiết ethanol. Ở nồng 500 

μg/mL, tác dụng ức chế ACE của dịch chiết ethanol là 29,7%. Hoạt tính ức chế 

ACE của dịch chiết ethanol phụ thuộc nhiều vào các hợp chất flavonoid [86]. Yuan 

và cs (2022) đã nghiên cứu tác động của chiết xuất nước trà Shiyacha (EST) trong 

loét dạ dày cấp tính do HCl và ethanol gây ra ở chuột. Cho chuột mô hình sau khi 

kích thích bằng HCl/EtOH uống EST liên tục đã giảm đáng kể sự suy giảm tổn 

thương niêm mạc dạ dày, biểu hiện hạ thấp chỉ số tổn thương mô bệnh học, tổng chỉ 

số niêm mạc dạ dày, chỉ số stress oxy hóa, .... Kết quả nghiên cứu cho thấy, EST có 

tác dụng chống oxy hóa và chống viêm ở chuột bị loét dạ dày. Từ đó, nhóm tác giả 

đã đề xuất loài A. nitida nên được phát triển thành thực phẩm chức năng tự nhiên 

cho bệnh nhân loét dạ dày cấp tính dựa trên tác dụng bảo vệ dạ dày của EST [148]. 

Chen và cs (2022) đã nghiên cứu tác dụng bảo vệ gan của EST ở chuột bị tổn 

thương gan cấp tính do carbon tetrachloride (CCl4). Hai nồng độ EST khác nhau đã 

được cung cấp cho chuột mô hình bằng ống thông trong 3 ngày. Kết quả phân tích 

các chỉ số gan cho thấy, EST đã làm giảm sự gia tăng chỉ số gan do CCl4 gây ra 

điểm tổn thương mô bệnh học gan, alanine aminotransferase (ALT) và aspartate 

aminotransferase (AST) đều giảm. Kết quả đã chứng minh, EST có khả năng bảo vệ 

gan khỏi tác động của CCl4 [35]. 

Như vậy, các cao chiết và hợp chất có trong các loài thuộc chi Adinandra có 

các hoạt tính như: kháng khuẩn, chống oxy hóa, gây độc tế bào ung thư, chống dị 

ứng, ức chế sự tích tụ lipid máu, giảm huyết áp, bảo vệ gan, bảo vệ dạ dày…Đặc 

biệt, cao chiết của các loài thuộc chi Adinandra ở Việt Nam như A. bockiana,  

A. megaphylla đã được nghiên cứu khá kỹ về tác dụng kháng khuẩn, chống oxy hóa 

và gây độc tế bào ung thư. 

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/?term=Chen+R&cauthor_id=35893891
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1.3.2.2. Hoạt tính sinh học của các hợp chất phân lập từ một số loài thuộc chi Adinandra 

Trên thế giới, những nghiên cứu về hoạt tính sinh học của các hợp chất phân 

lập được từ các loài thuộc chi Adinandra cũng chủ yếu tập trung vào hoạt tính 

chống oxy hóa và gây độc tế bào ung thư. Yuan và cs (2008) đã phân lập 

camellianin A từ lá của loài A. nitida và thử nghiệm hoạt tính chống oxy hóa của 

camellianin A bằng các phương pháp thử nghiệm khác nhau. Kết quả cho thấy, 

camellianin A có thể ức chế đáng kể quá trình peroxide hóa lipid trong hệ nhũ 

tương acid linoleic và loại bỏ gốc tự do 1,1-diphenyl-2-picrylhydrazyl (DPPH) với 

giá trị IC50 là 2,37 mg/mL; và ức chế các gốc hydroxyl tùy thuộc vào liều lượng sử 

dụng [149]. Năm 2010, Liu và cs đã thử tác dụng chống oxy hóa của các hợp chất 

camellianin A, camellianin B và apigenein phân lập từ lá của loài A. nitida. Kết quả 

cho thấy, tác dụng chống oxy hóa của camellianin A, camellianin B và apigenein 

với giá trị IC50 tương ứng lần lượt là 1,62; 1,8 và 0,95 mg/mL [86]. 

Yuan và cs (2009) đã nghiên cứu tác dụng ức chế dòng tế bào ung thư biểu mô 

(A431) ở người của ba chất thuộc nhóm flavone được tách chiết từ lá của loài A. 

nitida bằng phương pháp đánh giá khả năng gây độc và tăng sinh tế bào (xét nghiệm 

MTT). Kết quả cho thấy, ba chất thuộc nhóm flavone ức chế đáng kể sự phát triển 

của tế bào ung thư biểu mô ở người tùy vào nồng độ. Sau 48 giờ điều trị, tác dụng 

chống lại các tế bào A431 của camellianin A, camellianin B và apigenin với giá trị 

IC50 lần lượt là 9,09; 12,5 và 21,0 μM [150]. Ở Trung Quốc, lá của loài A. nitida 

được sử dụng để làm trà uống với tác dụng chống ung thư. Hợp chất chính được xác 

nhận là camellianin A (chiếm 19,25% bằng phân tích HPLC) có khả năng ức chế 

dòng tế bào ung thư gan HepG2 (8,7%) và ung thư vú MCF-7 (33,8%) ở nồng độ 

200 μM. Trong nghiên cứu về chu trình tế bào, camellianin A làm tăng mật độ tế 

bào ở giai đoạn G0/G1. Việc tăng mật độ các tế bào HepG-2 và MCF-7 trong giai 

đoạn đầu của quá trình chết tế bào đã được phát hiện. Như vậy, camellianin A 

không chỉ ảnh hưởng đến quá trình nhân lên của tế bào ung thư mà còn thúc đẩy các 

tế bào đi vào chu trình chết tế bào (apoptosis) [49]. 
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Ngoài các hoạt tính cơ bản như chống oxy hóa, gây độc tế bào ung thư thì các 

loài Adinandra còn thể hiện hoạt tính sinh học khác như: chống dị ứng, ức chế sự 

tích tụ lipid máu, giảm huyết áp, bảo vệ gan, ức chế α-glucosidase …[3], [11], [86], 

[134], [147], [148]. Năm 2019, Yuan và cs đã sử dụng tiền bạch cầu 3T3-L1 như 

một mô hình để xác định các hợp chất có khả năng giảm lipid máu và chống dị ứng 

ở trà Shiya. Kết quả thử hoạt tính chống dị ứng cho thấy, chất 2α, 3α-

dihydroxyursolic acid 28-O-β-D-glucopyranosyl ester là thành phần chống dị ứng 

chính với giá trị IC50 là 27,6 μg/mL. Kết quả nghiên cứu tác dụng ức chế sự tích tụ 

lipid trong quá trình biệt hóa tế bào mỡ 3T3-L1 cho thấy, các triterpenoid không có 

nhóm đường làm giảm đáng kể, trong khi flavonoid cũng không có nhóm đường 

cho thấy hoạt động ức chế tích tụ lipid máu tăng lên rõ rệt [147]. Liu và cs (2010) 

đã đánh giá tác dụng làm giảm huyết áp, ức chế ACE của các chất camellianin A, 

camellianin B, apigenein phân lập được từ lá của loài A. nitida. Kết quả nghiên cứu 

cho thấy, ở nồng 500 μg/mL, tác dụng ức chế ACE của camellianin A, camellianin 

B và apigenein lần lượt là 30,16; 40,68 và 30,27% [86]. 

Camellianin A là thành phần flavonoid chủ yếu có trong dịch chiết trà 

Shiyacha. Yuan và cs (2022) đã nghiên cứu tác động của camellianin A trong bệnh 

loét dạ dày cấp tính do HCl và ethanol (EtOH) gây ra ở chuột. Sử dụng camellianin 

A trong hai ngày liên tục cho chuột sau khi kích thích bằng HCl/EtOH đã làm giảm 

đáng kể sự suy giảm tổn thương niêm mạc dạ dày bằng cách hạ thấp tổng chỉ số 

niêm mạc dạ dày, chỉ số tổn thương mô bệnh học, stress oxy hóa, biểu hiện của các 

cytokine gây viêm TNF-α và IL-6, và sự biểu hiện của các chất trung gian gây viêm 

iNOS (Inducible Nitric Oxide Synthase-enzyme cảm ứng nitric oxide synthase) và 

COX-2 (Cyclooxygenase-2, một enzyme quan trọng trong quá trình sinh tổng hợp 

các prostaglandin). Kết quả phân tích hóa mô miễn dịch và Western Blot cho thấy, 

camellianin A đã điều chỉnh mức protein đường truyền tín hiệu viêm của IκB-α và 

NF-κB. Từ kết quả nghiên cứu đã xác định rằng, camellianin A có tác dụng chống 

oxy hóa và chống viêm ở chuột bị loét dạ dày [148]. Chen và cs (2022) đã nghiên 

cứu tác dụng bảo vệ gan của camellianin A ở chuột bị tổn thương gan cấp tính do 

https://pubmed.ncbi.nlm.nih.gov/?term=Chen+R&cauthor_id=35893891
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carbon tetrachloride (CCl4). Điều trị trong ba ngày với hai nồng độ camellianin A 

khác nhau đã làm giảm sự gia tăng chỉ số gan do CCl4 gây ra, điểm tổn thương mô 

bệnh học gan, alanine aminotransferase (ALT) và aspartate aminotransferase (AST) 

đều giảm. Đồng thời, nghiên cứu cũng đưa ra bằng chứng cho thấy sự kết hợp dịch 

chiết trà Shiyacha và camellianin A có thể bảo vệ gan, chống lại tổn thương gan do 

CCl4 gây ra bằng cách tăng cường khả năng chống oxy hóa, chống viêm và chết 

theo chương trình [35]. 

Ở Việt Nam, Vu và cs (2019, 2022) đã thử hoạt tính gây độc tế bào ung thư 

trên bốn dòng tế bào: ung thư biểu mô (KB), ung thư gan (HepG2), ung thư phổi 

(LU) và ung thư vú (MCF-7) bằng phương pháp MTT của các hợp chất phân lập 

được từ lá và thân của loài A. hainanensis. Kết quả cho thấy, betulinic acid có hoạt 

tính gây độc tế bào khá tốt trên cả bốn dòng tế bào ung thư thử nghiệm; trong khi 

ursolic acid và triterpene lupan-3β, 20-dihydroxy-28-carbaldehyde thể hiện tác dụng 

gây độc tế bào ung thư yếu hơn betulinic acid. Cụ thể, từ thân của loài A. 

hainanensis, hợp chất triterpene lupan-3β,20-dihydroxy-28-carbaldehyde có khả 

năng gây độc yếu trên các dòng tế bào ung thư KB, HepG-2, LU với giá trị IC50 là 

76,78 μg/mL, 79,49 μg/mL và 85,61 μg/mL. Scopoletin có khả năng gây độc dòng 

tế bào HepG2 và MCF-7 với giá trị IC50 lần lượt là 32,00 μg/mL, 43,63 μg/mL và 

không có hoạt tính gây độc với dòng tế bào KB và LU [11], [135], [136]. Năm 

2021, Vu và cs đã thử hoạt tính chống ung thư của một số hợp chất phân lập được 

từ lá của loài A. poilanei. Kết quả cho thấy, pomolic acid cho khả năng gây độc tế 

bào mạnh đối với bốn dòng tế bào: ung thư biểu mô (KB), ung thư gan (HepG2), 

ung thư phổi (LU) và ung thư vú (MCF-7) trong thử nghiệm [134]. 

Trong cơ thể, màng tế bào ruột non tiết ra α-glucosidase thủy phân các 

oligosaccharide thành glucose và thẩm thấu vào máu qua màng ruột non để nuôi các 

tế bào của cơ thể. Khi cơ thể bị rối loạn chuyển hóa carbohydrate, lượng đường 

trong máu sẽ tăng cao dẫn đến bệnh đái tháo đường. Bằng cách ức chế hoạt động 

của α-glucosidase có thể làm chậm quá trình thủy phân carbohydrate và làm giảm 

lượng đường trong máu [44]. Do đó, kiểm soát bệnh đái tháo đường type 2 bằng 
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việc ức chế α-glucosidase là một trong những liệu pháp đang được sử dụng góp 

phần ổn định đường huyết sau bữa ăn [45]. Hướng nghiên cứu tìm kiếm các hợp 

chất thiên nhiên có tác dụng ức chế α-glucosidase đang được các nhà khoa học quan 

tâm. Ở Việt Nam, Vũ Thị Kim Oanh và cs (2019) đã khảo sát tác dụng ức chế  

α-glucosidase của các hợp chất phân lập được từ một số loài thuộc chi Adinandra 

dựa trên phản ứng phân cắt cơ chất p-nitrophenyl-α-D-glucopyranoside bởi  

α-glucosidase, qua đó giải phóng sản phẩm là p-nitrophenol có màu vàng. Kết quả 

cho thấy, trong các hợp chất phân lập được từ lá của loài A. hainanensis thì 

betulinic acid thể hiện khá tốt khả năng ức chế α-glucosidase. Hợp chất ursolic acid 

thể hiện hoạt tính ức chế α-glucosidase yếu hơn betulinic acid [11]. Vu và cs (2021) 

đã đánh giá hoạt tính ức chế α-glucosidase của các hợp chất phân lập được từ lá loài 

của loài A. poilanei. Kết quả cho thấy, các hợp chất massagenic acid I, 

oleanderolide, platanic acid và pomolic acid có khả năng ức chế mạnh hoạt tính của 

α-glucosidase với các giá trị IC50 nằm trong khoảng từ 1,29-3,13 μg/mL. Các hợp 

chất diospyrolide, 4,5-dihydroblumenol A, syringersinol và kajiichigoside F1 có 

khả năng ức chế đáng kể với các giá trị IC50 từ 13,01-16,00 μg/mL [134]. Kết quả 

thử hoạt tính ức chế α-glucosidase của các hợp chất thuộc nhóm triterpenoid phân 

lập được từ thân của loài A. hainanensis cho giá trị IC50 nằm trong khoảng từ 2,27-

12,25 μg/mL, trong đó triterpene lupan-3β, 20-dihydroxy-28 carbaldehyde có hoạt 

tính mạnh nhất [135], [136].  

Như vậy, các loài thuộc chi Adinandra chứa nhiều hợp chất sinh học quan 

trọng như camellianin A, camellianin B, apigenein, platanic acid, pomolic acid. Các 

hợp chất này có khả năng chống oxy hóa, gây độc tế bào ung thư, giảm cholesterol, 

hỗ trợ điều trị tiểu đường, chống dị ứng và nhiều hoạt tính sinh học khác. Việc 

nghiên cứu và khai thác các hợp chất có thể mang lại nhiều lợi ích cho con người 

trong việc điều trị và phòng ngừa các bệnh tật. Tuy nhiên, chỉ có một số hợp chất 

phân lập được từ một số ít loài như: A. nitida, A. hainanensis, A. poilanei (trong số 

hơn 85 loài Adinandra) được thử hoạt tính sinh học. Do đó, các nghiên cứu phân 

lập, tìm kiếm hợp chất mới và thử hoạt tính sinh học của các hợp chất từ các loài 

thuộc chi Adinandra cần được quan tâm. 
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Chương 2. VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

2.1. Vật liệu nghiên cứu 

2.1.1. Vật liệu thực vật 

Ba loài thuộc chi Adinandra được sử dụng gồm loài A. megaphylla Hu và  

A. bockiana E. Pritz. ex Diels thu tại xã Liêm Phú, huyện Văn Bàn, tỉnh Lào Cai 

(Trong đó, loài A. megaphylla được thu ở độ cao 1200-1800 m, tọa độ 21°59’15’’N; 

104°19’28’’E; loài A. bockiana thu ở độ cao 800 m, tại tọa độ 21°59′15”'N; 

104°19′28”'E). Loài A. glischroloma được thu tại xã Y tý, huyện Bát Xát, tỉnh Lào 

Cai ở độ cao 1844m, tại tọa độ 103°37′42″Đ, 22°37′35″B. Lá của ba loài được sử 

dụng để tạo cao chiết, phân lập các hợp chất và thử hoạt tính sinh học của các hợp 

chất thu được. Ba loài nghiên cứu được định danh dựa trên các đặc điểm thực vật 

học do PGS.TS. Sỹ Danh Thường thực hiện trong quá trình tiến hành thu mẫu. Tiêu 

bản mẫu khô của loài A. megaphylla, A. bockiana và A. glischroloma được nhóm 

nghiên cứu lưu tại phòng Thực vật học, Khoa Sinh học, Trường Đại học Sư phạm - 

Đại học Thái Nguyên. Hình ảnh của ba loài nghiên cứu được tác giả chụp trong quá 

trình thu mẫu ngày 22/8/2022 (Phụ lục 2). 

2.1.2. Chủng vi khuẩn kiểm định 

Các vi khuẩn kiểm định sử dụng trong nghiên cứu để xác định hoạt tính 

kháng khuẩn của các hợp chất thu được từ các loài thuộc chi Adinandra gồm: 

Citrobacter freundii, Escherichia coli (ATCC25922), Pseudomonas aeruginosa 

(ATCC15442), Staphylococcus aureus (ATCC13709), Streptococcus milleri. Các 

chủng vi khuẩn do Bảo tàng chủng giống vi sinh vật; Bệnh viện Đa khoa Trung 

ương Thái Nguyên và bộ môn Vi sinh, Trường Đại học Y Dược - Đại học Thái 

Nguyên phân lập và cung cấp. Các chủng vi khuẩn được nuôi cấy và lưu giữ tại 

Khoa Sinh học, Trường Đại học Sư phạm - Đại học Thái Nguyên để tiến hành thử 

nghiệm. Đây đều là những vi khuẩn gây bệnh ở người, trong đó vi khuẩn S. aureus 

thuộc nhóm Gram (+), các chủng vi khuẩn còn lại thuộc nhóm Gram (-). 
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2.1.3. Các dòng tế bào thử nghiệm 

Các dòng tế bào thử nghiệm được sử dụng trong nghiên cứu gồm: Tế bào ung 

thư biểu mô phổi (SK-LU-1), ung thư biểu mô dạ dày (MKN-7), ung thư biểu mô tế 

bào gan (HepG2) và ung thư vú (MCF-7), dòng tế bào thận phôi người (HEK-293A) 

làm đối chứng để xác định hoạt tính gây độc tế bào của các hợp chất phân lập được 

từ các loài thuộc chi Adinandra. Các dòng tế bào này do GS.TS. Pezzuto, Trường 

Đại học Long-Island (Mỹ) và GS. Jeanette Maier, Trường Đại học Milan (Italia) 

cung cấp, được lưu giữ tại Phòng Thử nghiệm sinh học, Viện Công nghệ Sinh học, 

Viện Hàn lâm Khoa học và Công nghệ Việt Nam để tiến hành thử nghiệm. 

2.1.4. Dữ liệu nghiên cứu 

Sử dụng dữ liệu hệ gene lục lạp của một số loài đã được công bố trên 

GenBank, gồm loài A. megaphylla (Mã số MW697901.1) [104], loài A. millettii 

(Mã số MF179492.1) [146], loài A. angustifolia (Mã số MF179491.1) [145] để so 

với hệ gene lục lạp của loài A. bockiana về sự đa dạng di truyền hệ gene lục lạp của 

chi Adinandra. Ngoài ra, dữ liệu của các trình tự gene khác được khai thác trên 

GenBank theo địa chỉ truy cập https://www.ncbi.nlm.nih.gov/ nucleotide/ [160]. 

2.2. Hóa chất, thiết bị và địa điểm nghiên cứu 

2.2.1. Hóa chất, thiết bị nghiên cứu 

Hóa chất sử dụng trong thí nghiệm đều ở dạng tinh khiết và được cung cấp bởi 

các hãng có uy tín trong và ngoài nước được liệt kê ở bảng 2.1. 

Bảng 2.1. Các hóa chất sử dụng trong nghiên cứu 

TT 
Hóa chất 

Hãng/Nước 

sản xuất 

1 Cao nấm enzyme, pepton, NaCl, thạch agar, thuốc thử 

DMSO 
Sigma 

2 Ethyl acetate, acetone, n-hexane, methanol, H2SO4. Trung Quốc 

 

3 

Silica gel pha thường (230-400 mesh), silica gel pha đảo RP-18 

(150 m), Sephadex LH-20, nhựa trao đổi ion Diaion HP-20 
Nhật Bản 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/%20nucleotide/
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4 

Ellipticine, sulforhodamine B, trichloracetic acid, acetic acid, 

đệm Tris base, đệm phosphate, enzyme -glucosidase (CAS 

No 9001-42-7, Sigma), p-Nitrophenyl--D-glucopyranoside 

(CAS No 3767-28-0, Sigma), 4-Nitrophenol (CAS No 100-

02-7, Sigma), dimethyl sulfoxide (CAS No 67-68-5, Sigma).  

Mỹ 

 

Thiết bị sử dụng trong thí nghiệm đều mới, hiện đại và có độ chính xác cao 

thuộc các phòng thí nghiệm của Khoa Sinh học, Trường Đại học Sư phạm - Đại học 

Thái Nguyên; Phòng thí nghiệm trọng điểm về Công nghệ gene, Viện Công nghệ 

Sinh học, Viện Hóa sinh biển thuộc Viện Hàn lâm Khoa học và Công nghệ Việt 

Nam (Bảng 2.2). 

Bảng 2.2. Các thiết bị sử dụng trong thí nghiệm 

TT 
Thiết bị 

Nước sản 

xuất 

1 Cân phân tích AB 240, máy chuẩn pH tự động Thụy Sỹ 

2 Tủ ấm Binder, nồi khử trùng, tủ lạnh Đức 

3 Máy cất nước 1, 2 lần Anh 

4 Tủ cấy vô trùng Holten Safe Đan Mạch 

5 Máy nuôi cấy lắc ổn nhiệt, máy đọc đĩa ELISA 96 giếng (MR-

9600), máy quang phổ: Agilent 6530 Accurate-Mass Q-TOF 

LC/MS, Bruker AM500 FT-NMR, BIOTEK - USA 

Mỹ 

6 Pipet, ống eppendof, ống sinh hàn, phễu chiết, đĩa petri. Trung Quốc 

 

7 

Máy quang phổ UV-1800, máy cất quay chân không, cột sắc 

ký, bản sắc ký lớp mỏng (bản mỏng DC-Alufolien 60 F254 

(0,25 mm, Merck), RP-18 F254s (0,25 mm, Merck), máy đo độ 

quay cực (JASCO P-2000 Polarimeter) 

Nhật Bản 

 

 

2.2.2. Địa điểm nghiên cứu 

Các thí nghiệm được thực hiện tại các phòng thí nghiệm của Khoa Sinh học, 

Trường Đại học Sư Phạm - Đại học Thái Nguyên; Phòng thí nghiệm trọng điểm về 

Công nghệ gen, Viện Công nghệ Sinh học; Phòng Công nghệ Hóa dược, Viện Hóa 

sinh biển thuộc Viện Hàn lâm Khoa học và Công nghệ Việt Nam. 
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2.3. Phương pháp nghiên cứu 

Từ các vật liệu nghiên cứu, đề tài luận án được thực hiện theo sơ đồ thí 

nghiệm tổng quát hình 2.1. 

 

Hình 2.1. Sơ đồ thí nghiệm tổng quát  

2.3.1. Phương pháp nghiên cứu đặc điểm hệ gene lục lạp 

Hệ gene lục lạp của loài A. angustifolia (mã số GenBank MF179491) và A. 

millettii (mã số GenBank MF179492) [145], [146] đã được sử dụng để so sánh, đối 

chiếu với hệ gene lục lạp của loài nghiên cứu về cấu trúc, kích thước, hàm lượng 

gene và số lần lặp lại. Toàn bộ chuỗi DNA lặp lại của ba hệ gene lục lạp được căn 

chỉnh với máy chủ MAFFT và được hiển thị trực quan bằng chế độ LAGAN trong 

mVISTA [94]. Đối với biểu đồ mVISTA, hệ gene lục lạp đã được chú thích của loài 

A. megaphylla (mã số GenBank MW697901.1) được sử dụng làm tài liệu tham 

khảo. Kính Irscope được sử dụng để hiện thị trực quan và so sánh đường viền của 

các vùng LSC, SSC và vùng IR giữa ba hệ gene lục lạp nghiên cứu. Sự biến đổi của 

các codon và sự sai lệch trình tự giữa ba hệ gene lục lạp được xác định thông qua 

thuật toán phân tích cửa sổ trượt pi giữa các hệ gene lục lạp trong DnaSP phiên bản 

6.12.03 [116]. Đối với phân tích sai lệch trình tự, áp dụng kích thước khoang hở là 

600 bp với kích thước bước nhảy là 200 bp. 
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2.3.2. Phương pháp phân tích di truyền tiến hóa phân tử 

Trình tự hệ gene lục lạp hoàn chỉnh, gene matK, trnL, rbcL trong hệ gene lục 

lạp của các loài thuộc chi Adinandra và các loài khác trong họ Pentaphylacaceae từ 

GenBank đã được sử dụng để xây dựng cây phát sinh chủng loại giúp xác định vị trí 

phân loại của loài A. bockiana và nghiên cứu mối quan hệ di truyền giữa các loài 

[160]. Các trình tự này được căn chỉnh với chế độ MUSCLE trong phần mềm 

Unipro UGENE v36.0 [111]. Cây phát sinh chủng loại được xây dựng dựa trên trình 

tự nucleotide của hệ gene lục lạp hoàn chỉnh, gene matK, trnL và rbcL bằng phương 

pháp Maximum Likelihood với giá trị bootstrap được lặp lại 1000 của phần mềm 

Mega X [79]. 

2.3.3. Phương pháp nghiên cứu thành phần hóa học và hoạt tính sinh học 

2.3.3.1. Nhóm phương pháp nghiên cứu thành phần hóa học 

Phương pháp tạo cao chiết tổng/cặn chiết: Lá của ba loài Adinandra sau khi 

thu hái được rửa sạch, thái nhỏ và phơi trong bóng mát hoặc sấy khô ở nhiệt độ 

khoảng 50ºC và đem nghiền nhỏ thành bột. Bột lá khô mỗi loài (A. megaphylla - 3,5 

kg; A. bockiana - 3,3 kg và A. glischroloma - 3,2 kg) được ngâm chiết bằng dung 

môi methanol (MeOH) 4 lần (15-20 lít/mỗi lần, chiết sau 24 giờ ngâm) ở nhiệt độ 

phòng. Dịch chiết tổng của 4 lần chiết được gom lại và tiến hành cất loại dung môi 

dưới áp suất giảm ở nhiệt độ ≤ 50ºC thu được cao chiết tổng (A g). Cao chiết tổng 

được tạo huyền phù với 1 lít nước cất, sau đó chiết phân lớp lần lượt với các dung 

môi n-hexane (5 lần x1 lít) và ethyl acetate (2 lần x 1 lít) thu được dịch chiết n-

hexane, dịch chiết ethyl acetate và lớp nước. Dịch chiết n-hexane, ethyl acetate 

được cất đuổi dung môi thu được cặn chiết n-hexane (B g) và cặn chiết ethyl acetate 

(C g). Dịch nước được chạy qua cột diaion, rửa giải bằng hệ dung môi MeOH:H2O 

với độ phân cực lần lượt giảm dần (tỉ lệ 0:100, 50/50, 100:0) để thu được cặn 

MeOH (D g) (Hình 2.2) [12]. Các cặn chiết được sử dụng để phân lập các hợp chất.  
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Hình 2.2. Sơ đồ chiết mẫu lá khô của ba loài nghiên cứu 

Phương pháp phân lập các hợp chất: Sử dụng các phương pháp sắc ký như: 

Sắc ký lớp mỏng (TLC): Sắc ký lớp mỏng được sử dụng để khảo sát hệ dung 

môi rửa giải trong sắc ký cột, khảo sát sơ bộ tính chất phân cực và số lượng hợp 

chất có trong cặn chiết, kiểm tra độ tinh khiết của hợp chất. Sắc ký lớp mỏng (pha 

thường và pha đảo) được thực hiện trên bản mỏng tráng sẵn DC-Alufolien 60 F254 

(0,25 mm, Merck), RP-18 F254s (0,25 mm, Merck). Dung môi sử dụng cho sắc ký 

lớp mỏng là hỗn hợp các dung môi thông dụng như n-hexane (H), dichloromethane 

(D), metanol (M), acetone (A), ethyl acetate (E), H2O (W).... Các hợp chất được 

phát hiện bằng đèn UV ở hai bước sóng 254 và 365 nm hoặc dùng thuốc thử là 

dung dịch H2SO4 10% được phun đều lên bản mỏng, sấy khô rồi hơ nóng từ từ đến 

khi hiện màu [12]. 

Sắc ký cột (CC): Sắc ký cột được sử dụng để phân tách các cặn chiết và phân 

lập các hợp chất. Pha tĩnh sử dụng trong sắc ký cột là các chất hấp phụ, gồm silica 

gel pha thường có cỡ hạt là 0,040-0,063 mm (230 - 400 mesh), silica gel pha đảo sử 

dụng loại RP-18 (150 m, Fuji Silysia Chemical Ltd.), Sephadex LH-20, nhựa trao 
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đổi ion Diaion HP-20 (Misubishi Chemical Indutries Co., Ltd.).... Pha động là các 

dung môi thông dụng như n-hexane, dichloromethane, methanol, acetone, ethyl 

acetate, H2O... và các hỗn hợp của chúng [12]. 

Sắc ký khí (GC): Sắc ký khí là phương pháp sắc ký được sử dụng để kiểm tra 

độ tinh sạch của một chất cụ thể. Ngoài ra, kỹ thuật này dùng để tách và phân tích 

các hợp chất bay hơi mà không làm phân hủy hoặc thay đổi mẫu. Sắc ký khí có pha 

động là một hợp chất ở thể khí (heli), pha tĩnh có thể ở thể lỏng là silicone lỏng 

(GLC) [12]. 

Các hợp chất được phân lập từ lá của loài A. megaphylla, A. bockiana và A. 

glischroloma được mô tả theo các sơ đồ hình P3.1.1, hình P3.1.2 và hình P3.1.3 

(Phụ lục 3.1). 

Phương pháp xác định cấu trúc hóa học của hợp chất: Các hợp chất được 

xác định cấu trúc hóa học trên cơ sở sử dụng các phép xác định thông số vật lý và 

các phương pháp đo phổ bằng các thiết bị hiện đại đồng thời kết hợp với phân tích 

và tra cứu tài liệu tham khảo. 

Các phương pháp đo phổ được sử dụng gồm: i) Phổ khối lượng phân giải cao 

(HR-ESI-MS) được đo trên máy Agilent 6530 Accurate-Mass Q-TOF LC/MS tại 

Viện Hóa sinh biển, Viện Hàn lâm Khoa học và Công nghệ Việt Nam. ii) Phổ cộng 

hưởng từ hạt nhân (NMR) được đo trên máy Bruker AM500 FT-NMR tại Viện Hóa 

học, Viện Hàn lâm Khoa học và Công nghệ Việt Nam. Chất chuẩn nội là TMS 

(Tetrametyl Silan). Các kỹ thuật phổ cộng hưởng từ hạt nhân được sử dụng bao 

gồm: Phổ cộng hưởng từ hạt nhân một chiều (1H-NMR, 13C-NMR và DEPT); phổ 

cộng hưởng từ hạt nhân hai chiều (HSQC, HMBC, COSY và NOESY). Dung môi 

sử dụng bao gồm DMSO_d6, CD3OD, CDCl3 (việc lựa chọn dung môi đo phụ thuộc 

vào bản chất của từng mẫu, theo nguyên tắc dung môi phải hòa tan hoàn toàn mẫu 

đo và không che khuất các tín hiệu phân tích). iii) Phổ sắc ký khí (GC) được đo trên 

máy GCMS-QP2010 Plus (Shimadzu, Nhật Bản) tại Viện Hóa sinh biển, Viện Hàn 

lâm Khoa học và Công nghệ Việt Nam. 
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Độ quay cực ([α]D): Độ quay cực được đo trên máy JASCO P-2000 Polarimeter 

của Viện Hóa sinh biển, Viện Hàn lâm Khoa học và Công nghệ Việt Nam. 

2.3.3.2. Nhóm phương pháp xác định hoạt tính sinh học của các hợp chất 

Phương pháp thử hoạt tính kháng khuẩn 

Hoạt tính kháng một số loài vi khuẩn kiểm định của hợp chất nghiên cứu được 

xác định bằng phương pháp khuếch tán giếng thạch theo nghiên cứu của Mahesh và 

Satish (2008) [91]. Các loài vi khuẩn kiểm định được hoạt hóa từ 4-8 giờ trong môi 

trường LB lỏng ở 28°C, lắc 200 vòng/phút trước khi tiến hành thử nghiệm. Hút  

70 µL dịch nuôi mỗi loài vi khuẩn kiểm định đã được hoạt hóa lên đĩa môi trường 

LB đặc và dùng que chang trải đều dịch khuẩn trên mặt thạch cho đến khi khô. 

Dùng khoan nút chai tạo năm giếng có đường kính 1 cm trên đĩa thạch. Sau đó, hút 

100 µL mẫu nghiên cứu (hợp chất) ở các nồng độ 100; 200 và 400 µg/mL (mẫu 

được pha trong DMSO 1%), penicillin nồng độ 200 µg/mL (đối chứng dương) và 

DMSO 1% (đối chứng âm) vào các giếng thạch. Đặt các đĩa petri đã bổ sung mẫu 

nghiên cứu vào tủ lạnh 4°C khoảng 1-2 giờ rồi đặt vào tủ ấm nuôi ở 28°C từ 18-24 

giờ. Đo đường kính vòng kháng khuẩn, chụp hình và ghi lại kết quả. Mỗi thí 

nghiệm được lặp lại ba lần.  

Đường kính vùng ức chế được xác định theo công thức: H = D - d (mm).  

Trong đó: D là đường kính vòng kháng khuẩn (mm); d là đường kính giếng 

thạch (mm). Quy ước: H ≥ 25 mm: Có hoạt tính kháng khuẩn rất mạnh. H ≥ 20 mm: 

Có hoạt tính kháng khuẩn mạnh. H ≥ 15 mm: Có hoạt tính kháng khuẩn trung bình. 

H ≤ 15 mm: Có hoạt tính kháng khuẩn yếu [91]. 

Phương pháp thử hoạt tính gây độc tế bào 

Phương pháp thử hoạt tính gây độc tế bào ung thư in vitro được xác định theo 

phương pháp của Skehan và cs (1990) [121]. Mẫu nghiên cứu (hợp chất) được 

chuẩn bị ở bốn nồng độ 100; 20; 4 và 0,8 mg/mL. Chất tham khảo ellipticine ở các 

nồng độ 10; 2; 0,4 và 0,08 µg/mL được sử dụng như là chất đối chứng dương. 

Dimethyl sulfoxide (DMSO) ở nồng độ 1% được sử dụng như là chất đối chứng âm. 

Hàm lượng protein tổng số của tế bào được xác định dựa vào mật độ quang học 
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(OD) đo được khi thành phần protein của tế bào được nhuộm bằng sulforhodamine 

B (SRB). Giá trị OD máy đo được tỉ lệ thuận với lượng SRB gắn với phân tử 

protein. Giá trị OD càng lớn thì hàm lượng tế bào càng nhiều (hàm lượng protein 

càng nhiều). 

Phép thử được lặp lại ba lần và được thực hiện như sau: Trypsin hóa tế bào thí 

nghiệm để làm rời tế bào và đếm trong buồng đếm để điều chỉnh mật độ cho phù 

hợp với thí nghiệm. Chất thử đã pha ở các nồng độ được đưa vào 96 giếng của đĩa. 

Giếng không có chất thử nhưng có 190 μL tế bào ung thư (TBUT) sẽ được sử dụng 

làm đối chứng ngày 0. Sau một giờ, giếng đối chứng ngày 0 tế bào sẽ được cố định 

bằng trichloracetic acid (TCA) 20%. Sau 72 giờ ủ trong tủ ấm tế bào được cố định 

bằng TCA trong một giờ và nhuộm tế bào bằng SRB trong 30 phút ở 37ºC, rửa ba 

lần bằng acetic acid và để khô ở nhiệt độ phòng. Bổ sung 10 mM đệm Tris base để 

hòa tan lượng SRB, lắc nhẹ trong 10 phút rồi đọc kết quả OD ở bước sóng 540 nm 

trên máy ELISA Plate Reader (Biotek).  

Phần trăm ức chế sự phát triển của tế bào khi có mặt chất thử sẽ được xác định 

thông qua công thức sau: % ức chế = 100% - [(OD(mẫu) - OD(ngày 

0)]/[(OD(DMSO) - OD(ngày 0)] 

Khả năng gây độc tế bào được xác định bằng nồng độ của chất mà ức chế 50% 

sự phát triển của tế bào (IC50). Phần mềm TableCurve 2Dv4 được sử dụng để xác 

định giá trị IC50. Chất tinh khiết được coi có hoạt tính tốt khi IC50 = 5 μM [63].  

Phương pháp thử hoạt tính ức chế α-glucosidase 

Nguyên lý: Trong cơ thể, α-glucosidase là enzyme cắt liên kết α-1,4 glycoside 

trong các oligosaccharide để tạo thành các gốc glucose. Trong thử nghiệm, cơ chất 

được sử dụng là p-nitrophenyl-α-D-glucopyranoside, chất này khi bị α-glucosidase 

thủy phân sẽ sinh ra p-nitrophenyl có màu vàng và hấp thu bước sóng 405 nm. Hoạt 

tính của α- glucosidase sẽ bị ức chế một phần,  do đó lượng p-nitrophenyl sinh ra sẽ 

ít hơn so với khi không có mặt acarbose. 

Cách tiến hành: Hút vào mỗi giếng của khay 96 giếng 10 μL dung dịch mẫu 

được chuẩn bị trong DMSO và 40 μL đệm 0,1 M phosphate pH 6,9 (mẫu đối chứng 



47 

 

âm được thay bằng đệm 0,1 M phosphate pH 6,9; đối chứng dương là acarbose) lắc 

đều trong 15 phút. Bổ sung 100 μL α-glucosidase 1 U/mL được pha trong đệm 0,1 

M phosphate pH 6,9 và lắc đều. Hỗn hợp sau đó được ủ ở 30°C trong 10 phút, lắc 

300 vòng/phút; sau đó thêm 50 µL dung dịch 5 mM p-nitrophenyl-α-D-

glucopyranoside pha trong dung dịch 0,1 M phosphate pH 6,9 và lắc đều hỗn hợp 

sau đó ủ ở 30°C trong năm phút. Tiến hành đo khả năng hấp thụ ánh sáng ở bước 

sóng 405 nm của mẫu trước và sau khi ủ cơ chất. Giá trị ∆ là giá trị trung bình độ 

chênh lệch OD trước và sau khi ủ năm phút. Hoạt tính của enzyme α-glucosidase 

được xác định bằng cách đo p-nitrophenol được giải phóng từ pNPG. Acarbose 

được sử dụng làm đối chứng dương, đối chứng âm mẫu thử được thay bằng đệm 

phản ứng [128].  

Phần trăm ức chế -glucosidase của mẫu thử được xác định bằng công thức: 

% ức chế = [∆(đối chứng) - ∆(mẫu thử)]/ ∆(đối chứng) x 100% 

Trong đó: ∆(đối chứng) là sự thay đổi giá trị OD trước và sau khi ủ của mẫu đối 

chứng; ∆(mẫu thử) là sự thay đổi giá trị OD trước và sau khi ủ các mẫu thí nghiệm. 

Khả năng ức chế -glucosidase được được xác định qua giá trị IC50, được tính 

bằng phần mềm Tablecurve. 

2.3.4. Phương pháp xử lý số liệu và phân tích kết quả 

Sử dụng phần mềm phân tích thống kê SPSS và các phần mềm tin sinh học: 

BioEdit, BLAST trong NCBI để phân tích hệ gene [53], [69], [79], [160]. 
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Chương 3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

3.1. Đặc điểm hệ gene lục lạp của loài A. bockiana 

Từ trình tự hệ gene lục lạp của loài A. bockiana được lưu trữ trên GenBanK 

với mã số MW699853.1 [105], tiến hành nghiên cứu đặc điểm và chú thích hệ gene 

của loài A. bockiana, đánh giá đa dạng di truyền của hệ gene lục lạp và phân tích 

mối quan hệ di truyền của một số loài thuộc chi Adinandra. Từ đó, tìm kiếm gene 

tiềm năng để đề xuất làm mã vạch DNA lục lạp giúp nhận diện loài và phân tích 

mối quan hệ di truyền của chi Adinandra. 

3.1.1. Cấu trúc và thành phần hệ gene lục lạp của loài A. bockiana 

Hệ gene lục lạp hoàn chỉnh của loài A. bockiana có kích thước 156284 bp, có 

cấu trúc bốn vùng điển hình, gồm vùng sao chép đơn lớn (LSC) có kích thước 

85693 bp, vùng sao chép đơn nhỏ (SSC) 18411 bp và cặp vùng lặp lại đảo được 

(IR) 26090 bp, hàm lượng GC chiếm 37,4% (Hình 3.1). Hệ gene lục lạp của loài A. 

bockiana có nhiều điểm tương đồng với hệ gene lục lạp của các loài thuộc chi 

Adinandra [104], [145], [146] và một số loài thực vật có hoa khác [40], [83], [124]. 

 

Hình 3.1. Bản đồ hệ gene lục lạp của loài A. bockiana  
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Chú thích: Các gene bên trong vòng tròn được phiên mã theo chiều kim đồng 

hồ, các gene bên ngoài được phiên mã ngược chiều kim đồng hồ. Vòng tròn bên 

trong màu xám nhạt tương ứng hàm lượng AT, màu xám đậm tương ứng với hàm 

lượng GC. Các vị trí khoanh đỏ trên bản đồ là các gene matK, trnL và rbcL. Trình 

tự hệ gene lục lạp của loài A. bockiana ở Việt Nam được chú thích và đã được đăng 

ký trên Ngân hàng gene (GenBank) với mã số MW699853.1.  

Phân tích hệ gene lục lạp của loài A. bockiana cho thấy, có 129 gene bao gồm 

84 gene mã hóa protein (PCG), 37 gene mã hóa tRNA và 8 gene mã hóa rRNA. Căn 

cứ vào chức năng, 129 gene được phân chia trong 18 nhóm gồm: Các gene liên 

quan đến quang hợp (6 nhóm), các gene phiên mã và dịch mã (6 nhóm), các gene 

thực hiện chức năng khác (5 nhóm) và nhóm gene mã hóa khung đọc mở được bảo 

tồn. Xét về chức năng, 45 gene liên quan đến quang hợp; 73 gene liên quan đến quá 

trình phiên mã và dịch mã, 11 gene còn lại thực hiện các chức năng khác như mã 

hóa Acetyl-CoA-carboxylase, tổng hợp cytochrome loại c, chuyển hóa cacbon, phân 

giải protein, khung đọc mở…. Hệ gene lục lạp của loài A. bockiana có 20 gene chứa 

từ một đến hai intron, trong đó 18 gene có một intron (atpF, ndhA, ndhB (x2), petB, 

rpl16, rpl2 (x2), rpoC1, rps16, trnA-UGC (x2), trnC-ACA, trnE-UUC (x2), trnK-

UUU, trnL-UAA, trnS-CGA); 2 gene chứa hai intron (clpP, ycf3). Trong vùng IR có 

17 gene có hai bản sao được chú thích gồm: 4 gene mã hóa rRNA (rrn16S; rrn23S; 

rrn4,5S; rrn5S), 7 gene mã hóa tRNA (trnA-UGC, trnE-UUC, trnL-CAA, trnN-

GUU, trnR-ACG, trnV-GAC), 3 gene mã hóa protein ribosome (rpl2, rpl23, rps7), 1 

gene mã hóa protein NADH-dehydrogenase (ndhB) và 2 gene thuộc vùng bảo tồn 

khung đọc mở (ycf2, ycf15) (Bảng 3.1). Vùng SSC chứa 11 gene, trong đó có 7 gene 

mã hóa NADH-dehydrogenase (ndhA, ndhD, ndhE, ndhF, ndhG, ndhH, ndhI) và 4 

gene khác (rpl32, trnL-UAG, ccsA, psaC) (Hình 3.1). Vùng LSC có kích thước lớn 

chứa 84 gene còn lại.  
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Bảng 3.1. Các nhóm gene trong hệ gene lục lạp của loài A. bockiana 

Gene chức 

năng 
Nhóm các gene Tên các gene 

Quang hợp Gene mã hóa ATP 

synthase atpA, atpB, atpE, atpFa, atpH, atpI   

Gene mã hóa NADH-

dehydrogenase 

ndhAa, ndhB (x2)a, ndhC, ndhD, ndhE, 

ndhF, ndhG, ndhH, ndhI, ndhJ, ndhK   

Gene mã hóa phức hợp 

cytochrome b/f  

petL, petBa, petG, petA, petD, petN   

Gene mã hóa của hệ 

quang hóa I psaJ, psaC, psaA, psaI, psaB    

Gene mã hóa của hệ 

quang hóa II 

psbA, psbB, psbC, psbD, psbE, psbF, 

psbH, psbI, psbJ, psbK, psbL, psbM, 

psbN, psbT, psbZ 

Gene mã hóa rubisco rbcL   

Phiên mã và 

dịch mã 

Gene mã hóa protein tiểu 

phần lớn ribosome 

rpl14, rpl16a, rpl2 (x2)a, rpl20, rpl22, 

rpl23 (x2), rpl32, rpl33, rpl36   

RNA polymerase phụ 

thuộc DNA  

rpoB, rpoA, rpoC1a 

Gene mã hóa protein tiểu 

phần nhỏ ribosome  

rps11, rps12, rps14, rps15, rps16a, 

rps18, rps19, rps2, rps3, rps4, rps7 (x2), 

rps8   

Gene mã hóa rRNA  

rrn23S (x2), rrn16S (x2), rrn5S (x2), 

rrn4.5S (x2) 

Gene mã hóa tRNA  trnA-UGC (x2)a, trnC-ACAa, trnC-GCA, 

trnD-GUC, trnE-UUC (x2)a, trnE-UUC, 

trnF-GAA, trnG-GCC, trnH-GUG, trnK-

UUUa, trnL-CAA (x2), trnL-UAAa, trnL-

UAG, trnM-CAU (x4), trnN-GUU (x2), 

trnP-UGG, trnQ-UUG, trnR-ACG (x2), 
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Gene chức 

năng 
Nhóm các gene Tên các gene 

trnR-UCU, trnS-CGAa, trnS-GCU, trnS-

GGA, trnS-UGA, trnT-GGU, trnT-UGU, 

trnV-GAC (x2), trnW-CCA, trnY-GUA 

Nhân tố khởi đầu phiên mã infA 

Các gene 

khác 

Gene mã hóa Acetyl-

CoA-carboxylase 
accD    

Gene tổng hợp 

cytochrome c 
ccsA   

Protein xuyên màng (vận 

chuyển đối cảng K+/H+) 
cemA     

Protease clpPb    

Gene mã hóa Maturase K matK     

Vùng bảo tồn 

khung đọc 

mở 

 ycf2 (x2), ycf3b, ycf4, ycf15 (x2)  

Ghi chú: (a) gene chứa một intron; (b) là gene chứa hai intron; (x2), (x3), (x4) 

là số bản copy của gene 

3.1.2. Bộ dữ liệu về trình tự lặp lại ở loài A. bockiana 

Tổng số chuỗi lặp đơn giản (SSR) trong hệ gene lục lạp là 51; với kiểu lặp lại 

đơn bao gồm A (18 SSR), T (32 SSR), G hoặc C (1 SSR) có độ dài từ 10-19 bp. 

Các SSR với kiểu lặp lại di-, tri-, tetra-, pentan- và hexa- nucleotide không được tìm 

thấy ở loài A. bockiana. Phần lớn các SSR nằm ở vùng LSC (35), số lượng SSR ở 

vùng SSC và IR rất ít với 6 và 4 SSR tương ứng ở mỗi vùng. Hệ gene lục lạp được 

xác định với 70 trình tự lặp, gồm 48 trình tự lặp giống nhau, 20 trình tự lặp xuôi và 

hai trình tự lặp đảo ngược và không có sự lặp lại bổ sung. Kích thước nhỏ nhất của 

trình tự lặp lại là 22 bp, kích thước lặp lại lớn nhất là 56 bp. Hầu hết kích thước của 

trình tự lặp lại (66%) cao hơn 30 bp (Hình 3.2). 
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Khi phân tích hệ gene lục lạp của các loài thuộc chi Adinandra và thực vật có 

hoa cho thấy cấu trúc bốn vùng điển hình và kích thước hệ gene trung bình khoảng 

15,6 kb. Trong các nghiên cứu trước đó, hệ gene lục lạp của các loài có hoa chứa 

129 gene với 18 gene chứa intron và chứng minh sự bảo tồn cao về hàm lượng gene 

[66], [113]. Hệ gene lục lạp của loài A. bockiana tương tự cũng chứa 129 gene, 

trong đó có 20 gene chứa intron. Hệ gene lục lạp của cả bốn loài A. bockiana, A. 

megaphylla, A. millettii và A. angustifolia đều chứa 70 trình tự lặp lại ở cả vùng mã 

hóa và không mã hóa [102], [146], [145]. Số lượng trình tự lặp lại cao hơn đáng kể 

so với các trình tự lặp lại ở các loài khác (từ 32-49 trình tự lặp lại ở chi Curcuma; 

49 trình tự lặp ở loài Hibiscus syriacus và 42 trình tự lặp ở loài S. adstringens) [40], 

[83], [124]. Ở một số đơn vị phân loại thực vật hạt kín, các lần lặp lại có liên quan 

đặc biệt đến quá trình tái tạo hệ gene lục lạp và có thể được coi là dấu hiệu của sự 

tái tổ hợp [67]. Do có khả năng tạo ra các cấu trúc thứ cấp, các tín hiệu nhận biết 

trong quá trình tái tổ hợp có thể được xác định bằng các chuỗi lặp lại [72]. Do tính 

di truyền đơn nguồn của cha hoặc mẹ chiếm ưu thế nên tái tổ hợp được cho là hiếm 

khi xảy ra. Ở thực vật hạt kín, sự tái tổ hợp tương đồng ở cấp độ phân tử đã được 

xác định trong một số trường hợp [96], [126]. Cho đến nay, tái tổ hợp hệ gene lục 

lạp trong các nhóm thực vật không được chú ý nhiều. Trong họ Pentaphylacaceae, 

hiện tượng tái tổ hợp hệ gene lục lạp không được tìm thấy. 

A B C 

Hình 3.2. Dữ liệu về trình tự lặp lại trong hệ gene lục lạp của loài A. bockiana 

Chú thích: A: Số kiểu của chuỗi lặp lại đơn giản (SSR); B: Tần suất của chuỗi lặp 

lại đơn giản SSR trong các vùng LSC, SSC và IR; C: Trình tự lặp lại (Trong đó: a, 

b, c, d là trình tự lặp lại lần lượt: xuôi, ngược, giống nhau và bổ sung) 



53 

3.1.3. Số lượng và tần suất sử dụng codon của gene mã hóa protein trong hệ gene 

lục lạp ở loài A. bockiana  

Trong hệ gene lục lạp của loài A. bockiana, tại vùng mã hóa đã tìm thấy 52057 

codon của các gene mã hóa protein (Bảng 3.2). Trong 64 loại codon mã hóa cho 

protein thì có 61 loại codon mã hóa cho amino acid và 3 codon làm nhiệm vụ kết 

thúc quá trình dịch mã. Số codon có tận cùng là A và U được tìm thấy thường 

xuyên hơn so với G và C (cụ thể, số codon có nucleotide cuối là A, U, G, C lần lượt 

là 16125; 16131; 9722 và 10079). Số codon mã hóa cho leucine nhiều nhất (5338, 

chiếm 10,25%), tiếp đến là serine (5067, chiếm 9,73%) và ít nhất là tryptophan 

(693, chiếm khoảng 1,33%). Trong 64 loại codon, có 30 loại codon được sử dụng 

thường xuyên so với mức dự kiến ở trạng thái cân bằng (giá trị RCSU>1) và 29 loại 

codon có mức độ sử dụng ít (giá trị RCSU <1). Tần suất sử dụng của các codon mở 

đầu AUG (mã hóa methionine) và UGG (mã hóa tryptophan) không có độ lệch 

(RCSU = 1) so với mức sử dụng codon dự kiến ở trạng thái cân bằng. Các codon 

kết thúc bao gồm UAA, UGA, UAG (Bảng 3.2). 

Kết quả phân tích đặc điểm hệ gene cùng với tần suất sử dụng codon đã cho 

thấy khả năng bảo tồn cao, có ý nghĩa lớn trong các nghiên cứu phát sinh chủng loại 

và di truyền quần thể. Điều này khẳng định lại tính chất, hệ gene lục lạp của thực 

vật có hoa có cấu trúc và hàm lượng gene được bảo tồn cao [42], [113]. 
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Bảng 3.2. Số lượng và tần suất sử dụng codon của các gene mã hóa protein ở loài A. bockiana 

TT Codon AA ObsFreq RCSU STT Codon AA ObsFreq RCSU STT Codon AA ObsFreq RCSU 

1 UAA * 1153 1,17 23 AUC I 1090 0,76 45 CGG R 386 0,7 

2 UGA * 1037 1,05 24 AUA I 1453 1,02 46 AGA R 1129 2,04 

3 UAG * 774 0,78 25 AAA K 2092 1,33 47 AGG R 611 1,1 

4 GCU A 431 1,28 26 AAG K 1062 0,67 48 UCU S 1241 1,47 

5 GCC A 330 0,98 27 UUA L 1116 1,25 49 UCC S 956 1,13 

6 GCA A 380 1,13 28 UUG L 1116 1,25 50 UCA S 1034 1,22 

7 GCG A 207 0,61 29 CUU L 1063 1,19 51 UCG S 616 0,73 

8 UGU C 711 1,23 30 CUC L 682 0,77 52 AGU S 693 0,82 

9 UGC C 445 0,77 31 CUA L 870 0,98 53 AGC S 527 0,62 

10 GAU D 1088 1,41 32 CUG L 491 0,55 54 ACU T 645 1,15 

11 GAC D 453 0,59 33 AUG M 911 1 55 ACC T 576 1,03 

12 GAA E 1351 1,38 34 AAU N 1750 1,38 56 ACA T 644 1,15 

13 GAG E 612 0,62 35 AAC N 790 0,62 57 ACG T 378 0,67 

14 UUU F 2209 1,18 36 CCU P 615 1,04 58 GUU V 757 1,33 

15 UUC F 1537 0,82 37 CCC P 598 1,01 59 GUC V 414 0,73 

16 GGU G 509 0,93 38 CCA P 736 1,25 60 GUA V 680 1,2 

17 GGC G 352 0,65 39 CCG P 411 0,7 61 GUG V 423 0,74 

18 GGA G 782 1,43 40 CAA Q 1074 1,37 62 UGG W 693 1 

19 GGG G 539 0,99 41 CAG Q 492 0,63 63 UAU Y 1399 1,35 

20 CAU H 928 1,39 41 CGU R 358 0,65 64 UAC Y 679 0,65 

21 CAC H 410 0,61 43 CGC R 240 0,43      

22 AUU I 1734 1,22 44 CGA R 594 1,07      

Chú thích: * codon kết thúc; AA: amino acid; ObsFreq: Số lượng codon; RCSU: Mức sử dụng codon tương đối. 
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3.1.4. So sánh hệ gene lục lạp của loài A. bockiana với loài A. megaphylla,  

A. millettii và A. angustifolia  

Hệ gene lục lạp có tính bảo tồn cao, tuy nhiên trong đó cũng có những vùng dễ bị 

biến đổi. Sự biến đổi trình tự nucleotide ở các vùng khác nhau trong mỗi loài và giữa 

các loài. Chính sự biến đổi này tạo nên sự đa dạng di truyền của hệ gene lục lạp. 

3.1.4.1. Sự đa dạng về kích thước và số lượng gene trong hệ gene lục lạp  

So sánh hệ gene lục lạp hoàn chỉnh của loài A. bockiana (Mã số MW699853.1) 

[105] với các loài A. megaphylla (mã số MW697901.1) [104], A. angustifolia (mã số 

MF179491.1) [145] và A. millettii (mã số MF179492.1) [146] cho thấy, hệ gene lục 

lạp của các loài có sự đa dạng về kích thước và khối lượng của hệ gene, kích thước của 

từng vùng, số lượng gene (Bảng 3.3). 

Bảng 3.3. Sự đa dạng về kích thước và số lượng gene trong hệ gene lục lạp của một số 

loài thuộc chi Adinandra 

TT  

Đặc điểm hệ gene 

Tên loài 

A. bockiana A. megaphylla A. millettii A. angustifolia 

1 Kích thước hệ gene (bp) 156284 156298 156311 156344 

2 Kích thước LSC (bp) 85693 85688 85698 85743 

3 Kích thước SSC (bp) 18411 18424 18421 18419 

4 Kích thước IR (bp) 26090 26093 26096 26091 

5 Hàm lượng GC (%) 37,4 37,4 37,4 37,4 

6 Số lượng gene 129 131 132 132 

7 Số lượng PCG 84 86 87 87 

8 Số lượng tRNA 37 37 37 37 

9 Số lượng rRNA 8 8 8 8 

Bảng 3.3 cho thấy, kích thước hệ gene lục lạp của bốn loài dao động từ 156284 

bp đến 156344 bp, kích thước vùng LSC từ 85688-85743 bp, vùng SSC từ 18411-

18424 bp, vùng IR từ 26090-26096 bp. Số lượng gene trong hệ gene lục lạp của loài A. 

bockiana, A. megaphylla, A. millettii và A. angustifolia lần lượt là 129; 131; 132 và 

132. Trong đó, hệ gene lục lạp của các loài này khác nhau về số lượng gene mã hóa 
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protein, cụ thể: ở loài A. bockiana số gene mã hóa protein là 84, loài A. megaphylla là 

86, loài A. millettii và loài A. angustifolia là 87. Các gene mã hóa tRNA và rRNA 

được bảo tồn ở các loài với số lượng lần lượt 37 và 8. Hàm lượng GC của các loài 

được bảo tồn trung bình 37,4 (%). 

3.1.4.2. Sự sai khác trong trình tự gene của hệ gene lục lạp  

Để mô tả sự khác biệt của hệ gene lục lạp, chú thích của các loài nghiên cứu 

được phân tích và so sánh. Kết quả cho thấy, hệ gene lục lạp có sự tương đồng rất cao 

giữa các loài A. bockiana, A. megaphylla, A. millettii và A. angustifolia. Các trình tự 

trong hệ gene lục lạp được bảo tồn khá tốt trên ba dữ liệu với một vài vùng có sự biến 

đổi. So với vùng IR, vùng LSC và SSC có sự khác biệt cao hơn. Các vùng mã hóa có 

xu hướng được bảo tồn nhiều hơn so với các vùng không mã hóa và các biến thể được 

phát hiện chủ yếu ở các vùng không mã hóa. Các exon trong bốn hệ gene lục lạp có 

trình tự nucleotide gần giống nhau, các gene matK, psaA, ndhK, ndhG và rbcL có các 

đoạn nucleotide khác nhau giữa bốn loài A. bockiana, A. megaphylla, A. millettii và A. 

angustifolia (Hình 3.3). 

Giá trị đa dạng nucleotide (Pi) giữa các trình tự gene lục lạp của bốn loài thuộc 

chi Adinandra khác nhau giữa các loài và khác nhau giữa các vùng của hệ gene lục lạp 

trong cùng một loài. Ở loài A. megaphylla giá trị Pi trung bình của vùng LSC là 

0,001569, vùng SSC là 0,001339 và cao hơn nhiều so với vùng IR là 0,000219 [102]. 

Đối với loài A. bockiana, giá trị Pi trung bình của vùng LSC là 0,001447, vùng SSC là 

0,001436 và vùng IR là 0,000265. Do đó, có thể thấy vùng LSC và SSC chứa nhiều biến 

thể hơn vùng IR, trong đó vùng LSC chứa nhiều biến thể nhất (Hình 3.4). Giá trị Pi trung 

bình của bốn loài A. bockiana, A. megaphylla, A. millettii và A. angustifolia là 0,00105. 
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Hình 3.3. Biểu đồ so sánh hệ gene lục lạp của một số loài thuộc chi Adinandra 

 

Hình 3.4. Phân tích so sánh các giá trị đa dạng nucleotide (Pi) giữa các trình tự gene 

lục lạp của bốn loài thuộc chi Adinandra. 
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3.1.4.3. Sự co lại và mở rộng của hệ gene lục lạp 

Kích thước mỗi vùng IR của bốn hệ gene lục lạp dao động từ 26090-26096 bp. 

Vùng IR trong hệ gene lục lạp của loài A. bockiana có kích thước 26090 bp, loài  

A. megaphylla là 26093 bp, loài A. angustifolia là 26091 bp và loài A. millettii là 

26096 bp. Kết quả phân tích cho thấy, không có sự mở rộng và co lại của vùng IR 

trong hệ gene lục lạp ở các loài nghiên cứu. Trong hệ gene lục lạp của cả bốn loài A. 

bockiana, A. megaphylla, A. millettii và A. angustifolia, gene rps19 thuộc vùng LSC 

nhưng có 6 bp chồng chéo lên vùng IRb. Tương tự, gene ndhF thuộc vùng SSC nhưng 

chồng chéo lên vùng IRb 5 bp. Trong hệ gene lục lạp của loài A. megaphylla,  

A. millettii và A. angustifolia, gene ycf1 có 4543 bp thuộc vùng SSC (phần đầu gene) 

và 1067 bp nằm ở vùng IRa (phần đuôi gene), gene ycf1 là ranh giới giữa vùng IRa và 

vùng SSC. Tuy nhiên, gene ycf1 không tìm thấy ở vùng này trong hệ gene lục lạp của 

loài A. bockiana (Hình 3.5). 

 

Hình 3.5. So sánh các vị trí tiếp giáp của LSC, IR và SSC trong hệ gene lục lạp 

của các loài thuộc chi Adinandra 

Trong nghiên cứu này, hệ gene lục lạp của loài A. bockiana đã được giải trình tự 

và phân tích so sánh với các hệ gene lục lạp của các loài A. millettii, A. angustifolia và 

A. megaphylla để xác định vị trí của loài A. bockiana trong họ Pentaphylacaceae. Các 
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chỉ tiêu như: hàm lượng và tổ chức gene, sự phân bố biến thể trình tự, sự lặp lại và 

đặc điểm cấu trúc của hệ gene lục lạp hoàn chỉnh ở loài A. bockiana đã được sáng tỏ. 

Nhìn chung, hệ gene lục lạp của bốn loài A. bockiana, A. megaphylla, A. millettii và  

A. angustifolia có cấu trúc, hàm lượng gene tương tự nhau và có mức độ bảo tồn cao; 

không có sự mở rộng và co lại trong vùng IR; các biến thể về cấu trúc đã được xác 

định. Thông tin về hệ gene lục lạp của loài A. bockiana trong nghiên cứu này có thể 

hữu ích cho các nghiên cứu về hệ gene lục lạp của các loài thuộc chi Adinandra và 

khám phá sâu hơn về phát sinh chủng loại trong họ Pentaphylacaceae. 

3.2. Phân tích mối quan hệ di truyền và phát sinh chủng loại của chi Adinandra  

Hệ gene lục lạp hoàn chỉnh được đề xuất là một siêu mã vạch giúp nhận diện 

loài, nghiên cứu phát sinh chủng loại và phân tích mối quan hệ di truyền [37]. Do đó, 

ngày càng nhiều loài thực vật được giải trình tự hệ gene lục lạp. Mặc dù, công nghệ 

giải trình tự thế hệ mới đã làm cho việc giải trình tự hệ gene lục lạp được thực hiện 

một cách nhanh nhóng nhưng chi phí vẫn còn khá cao so với việc sử dụng mã vạch 

đơn lẻ. Do đó, trong nghiên cứu này tiến hành đánh giá khả năng nhận diện và phân 

loại loài của hệ gene lục lạp hoàn chỉnh và tìm kiếm các mã vạch đơn lẻ trong hệ gene 

lục lạp. 

Từ kết quả so sánh hệ gene lục lạp giữa loài A. bockiana với các loài khác  

(A. megaphylla, A. millettii và A. angustifolia) cho thấy, trong vùng LSC có nhiều biến 

thể, một số gene có sự sai khác về trình tự nucleotide giữa các loài. Chính sự sai khác 

này là cơ sở để nhận diện loài, xác định mối quan hệ di truyền ở cấp độ phân tử. Các 

gene matK, trnL và rbcL của một số loài thuộc chi Adinandra (trong đó có loài  

A. bockiana) và một số loài trong họ Pentaphylacaceae được sử dụng để thiết lập cây 

phát sinh chủng loại nhằm xác định vị trí của loài A. bockiana và mối quan hệ di 

truyền giữa các loài thuộc chi Adinandra, từ đó đề xuất gene tiềm năng làm mã vạch 

DNA để nhận diện loài thuộc chi Adinandra. 
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3.2.1. Phân tích mối quan hệ di truyền dựa trên trình tự hệ gene lục lạp hoàn chỉnh 

Cây phát sinh chủng loại được thiết lập dựa trên trình tự hệ gene lục lạp hoàn 

chỉnh của một số loài thuộc ba họ là Pentaphylacaceae, Theaceae và Styracaceae thuộc 

bộ Ericales. Trình tự hệ gene lục lạp hoàn chỉnh của các loài này đã được công bố trên 

GenBank. Cây phát sinh chủng loại cho thấy độ tin cậy và ổn định rất cao (giá trị 

bootstrap là 100% ở tất cả các nhánh). Chi Pentaphylax của họ Pentaphylacaceae chia 

thành một nhánh; trong khi đó, nhánh của các chi Adinandra, Eurya và Euryodendron 

có quan hệ gần với nhánh của hai chi Ternstroemia và Anneslea. Ngoài ra, cả bốn loài 

A. bockiana, A. megaphylla, A. millettii và A. angustifolia đều tạo thành một nhánh với 

giá trị bootstrap 100% (Hình 3.6). Kết quả phân tích cây phát sinh chủng loại của hệ 

gene lục lạp hoàn chỉnh phù hợp với nghiên cứu trước đó [144] và hệ thống phân loại 

hiện nay [15], [6], [97]. Kết quả của nghiên cứu này đã cung cấp thêm dẫn liệu để 

chứng minh hệ gene lục lạp hoàn chỉnh là một siêu mã vạch giúp nhận diện loài, 

nghiên cứu phát sinh chủng loại và xác định mối quan hệ di truyền giữa các loài. 

 

Hình 3.6. Cây phát sinh chủng loại dựa trên trình tự hệ gene lục lạp hoàn chỉnh 

của loài A. bockiana và các loài khác liên quan  
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3.2.2. Phân tích mối quan hệ di truyền dựa trên trình tự gene matK, trnL và rbcL  

3.2.2.1. Đặc điểm gene matK, trnL và rbcL của loài A. bockiana 

Các gene matK, trnL và rbcL thuộc vùng LSC (là vùng chứa nhiều biến thể) 

được sử dụng để phân tích mối quan hệ di truyền giữa các loài trong chi Adinandra. Vị 

trí và đặc điểm các gene matK, trnL và rbcL của loài A. bockiana được đánh dấu trên 

bản đồ hệ gene lục lạp (Hình 3.1) và trình bày trong bảng 3.4. 

Bảng 3.4. Đặc điểm gene matK, trnL và rbcL của loài A. bockiana 

Đặc điểm gene Gene matK Gene trnL Gene rbcL 

Vị trí trên bản đồ gene 2041-3567 48603-49197 56117-57544 

Kích thước (bp) 1527 595 1428 

Khối lượng (Da) 923870 360300 866571 

Hàm lượng GC (%) 32,94 35,80 43,63 

Hàm lượng AT (%) 67,06 64,20 56,37 

 

Số lượng 

nucleotide 

A 468 223 392 

T 556 159 413 

G 244 112 352 

C 259 101 271 

 

3.2.2.2. Phân tích mối quan hệ di truyền dựa trên trình tự gene matK 

Phân tích độ tương đồng trình tự nucleotide của gene matK từ loài A. bockiana 

với 19 trình tự gene matK của các loài khác đã được công bố trên GenBank bằng 

BLAST trong NCBI cho thấy, trong phạm vi truy vấn từ 94-100% với tổng điểm 

BLAST từ 1157-1262, tỷ lệ tương đồng dao động từ 94,51-100%. Trong đó, loài  

A. bockiana có tỉ lệ tương đồng 100% với các loài A. megaphylla và A. nitida. Trình tự 

gene matK của loài A. bockiana có sự tương đồng rất cao với trình tự gene matK của 

các loài trong chi Adinandra từ 99,27-100%, thấp nhất với hai loài thuộc chi Prunus, 

họ Hoa Hồng (Rosaceae) với tỷ lệ tương đồng 94,72 và 94,51% (Bảng 3.5).  
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Bảng 3.5. Kết quả BLAST trình tự gene matK so sánh giữa loài A. bockiana với các 

loài khác trên GenBank 
 

TT Tên loài Mã số Tổng 

điểm 

Phạm vi 

truy vấn 

(%) 

Tỷ lệ 

tương 

đồng(%) 

1 A. megaphylla MW697901.1 1262 100 100,00 

2 A.  nitida KP093834.1 1256 99 100,00 

3 A. formosana KJ687898.1 1256 100 99,89 

4 A.  angustifolia MF179491.1 1256 100 99,85 

5 A. integerrima KJ708801.1 1184 94 99,69 

6 A. dumosa KJ708800.1 1166 94 99,38 

7 A. millettii AF380069.1 1234 100 99,27 

8 Eurya loquaiana HQ427372.1 1223 100 98,98 

9 Eurya macartneyi HQ415299.1 1223 100 98,98 

10 Euryodendron excelsum NC039178.1  1223 100 98,98 

11 Euryodendron excelsum MH159200.1 1223 100 98,98 

12 Ternstroemia gymnanthera AF380109.1 1190 100 98,10 

13 Ternstroemia  fragrans HQ437949.1 1173 100 97,66 

14 Anneslea fragrans KR530349.1 1173 100 97,66 

15 Anneslea fragrans KR530350.1 1173 100 97,66 

16 Pentaphylax euryoides KJ510929.1  1164 95 97,53 

17 Pentaphylax euryoides HQ415369.1 1168 100 97,51 

18 Prunus persica AF288117.1 1162 98 94,72 

19 Prunus laurocerasus AF288116.1 1157 97 94,51 

 

Hệ số sai khác về trình tự gene matK giữa loài A. bockiana với các loài khác trên 

GenBank dao động từ 0,001-1,100 (Bảng 3.6). Trong đó, hệ số sai khác nhỏ nhất là 

0,001 (với loài A. formosana), tiếp đến là 0,003 (với loài A. integerrima và  

A. angustifolia). Điều đó cho thấy, loài A. bockiana có sự tương đồng lớn về trình tự 

gene matK và có mối quan hệ di truyền gần gũi với loài A. formosana, A. integerrima 
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và A. angustifolia. Các loài A. megaphylla và A. nitida không có sự sai khác trong 

trình tự gene matK so với loài A. bockiana (hệ số sai khác là 0,000). Kết quả này hoàn 

toàn phù hợp với kết quả về hệ số tương đồng giữa loài A. bockiana với loài  

A. megaphylla và A. nitida (100%). Đồng thời kết quả cho thấy, loài A. bockiana có 

mối quan hệ di truyền gần gũi nhất với loài A. megaphylla và A. nitida. Với các loài 

còn lại có hệ số sai khác không giống nhau, cho thấy gene matK có độ đa dạng di 

truyền cao và chứa nhiều biến thể sai khác giữa các loài. 

Phân tích cây phát sinh chủng loại được thiết lập dựa trên trình tự gene matK của 

một số loài thuộc chi Adinandra và của một số loài khác trong họ Pentaphylacaceae và 

họ Rosaceae. Cây phát sinh chủng loại của gene matK mang lại độ tin cậy và ổn định 

rất cao, giá trị bootstrap hầu hết lớn hơn 90% ở đa số các nhánh (Hình 3.7). Cây phát 

sinh chủng loại dựa trên trình tự gene matK từ 20 loài được chia thành hai nhánh 

chính. Nhánh chính thứ nhất gồm hai loài thuộc chi Prunus (Prunus persica và Prunus 

laurocerasus), họ Rosaceae. Đây cũng là hai loài có tỷ lệ tương đồng thấp nhất và hệ 

số sai khác lớn nhất so với loài A. bockiana về trình tự gene matK. Nhánh chính thứ 

hai gồm 18 loài còn lại và được chia thành các nhánh phụ. Các loài trong cùng một chi 

(chi Adinandra, chi Pentaphylax, chi Eurya, chi Euryodendron) được phân bố trong 

cùng một nhánh. Trong nhánh của chi Adinandra, loài A. bockiana có mối quan hệ rất 

gần về mặt di truyền với các loài A. megaphylla, A. formosana, A. nitida,  

A. angustifolia, A. millettii và các loài này tạo thành một nhánh có quan hệ gần với 

nhánh chứa loài A. integerrima và loài A. dumosa. Loài A. bockiana được phân biệt 

với các loài khác trong chi với giá trị bootstrap 96,8%. Nhánh của chi Adinandra có 

quan hệ khá gần và được phân biệt với nhánh chứa chi Eurya và Euryodendron với giá 

trị boostrap 100%. Kết quả phân tích cây phát sinh chủng loại hoàn toàn phù hợp với 

kết quả độ tương đồng và hệ số sai khác dựa trên trình tự gene matK, đồng thời phù 

hợp với những nghiên cứu trước đó [24], [52], [93], [144]. 
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Bảng 3.6. Hệ số sai khác giữa loài A. bockiana với các loài khác trên GenBank dựa trên trình tự gene matK 
 

 Chú thích:     

1 NC039178.1-Euryodendron excelsum 8 KP093834.1-A. nitida 15 HQ415369.1-Pentaphylax euryoides 

2 MW699853.1-A. bockiana 9 KJ708801.1-A. integerrima 16 HQ415299.1-Eurya macartneyi 

3 MW697901.1-A. megaphylla 10 KJ708800.1-A. dumosa 17 AF380109.1-Ternstroemia gymnanthera 

4 MH159200.1-Euryodendron excelsum 11 KJ687898.1-A. formosana 18 AF380069.1-A. millettii 

5 MF179491.1-A. angustifolia 12 KJ510929.1-Pentaphylax euryoides 19 AF288117.1-Prunus persica 

6 KR530350.1-Anneslea fragrans 13 HQ437949.1-Ternstroemia fragrans 20 AF288116.1-Prunus laurocerasus 

7 KR530349.1-Anneslea_fragrans 14 HQ427372.1-Eurya loquaiana   

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 

1                    
2 0,010                   
3 0,010 0,000                  
4 2,352 0,026 2,366                 
5 0,011 0,003 0,003 2,372                
6 1,114 1,100 1,100 1,659 1,105               
7 1,107 1,094 1,094 1,659 1,098 0,000              
8 0,010 0,000 0,000 2,439 0,001 1,105 1,097             
9 0,013 0,003 0,003 2,458 0,004 1,087 1,080 0,003            
10 0,016 0,005 0,005 2,501 0,007 1,142 1,133 0,005 0,003           
11 0,011 0,001 0,000 2,404 0,001 1,098 1,098 0,000 0,003 0,005          
12 0,041 0,039 0,039 2,448 0,041 1,115 1,108 0,040 0,045 0,045 0,042         
13 0,027 0,026 0,026 2,344 0,027 1,108 1,101 0,022 0,026 0,028 0,024 0,032        
14 0,008 0,009 0,009 2,387 0,010 1,099 1,092 0,010 0,013 0,016 0,011 0,040 0,022       
15 0,037 0,036 0,036 2,420 0,037 1,105 1,097 0,037 0,042 0,042 0,038 0,002 0,029 0,039      
16 0,009 0,010 0,010 2,440 0,011 1,122 1,114 0,010 0,013 0,016 0,011 0,042 0,024 0,000 0,039     
17 0,026 0,025 0,025 2,367 0,026 1,105 1,098 0,018 0,021 0,023 0,020 0,031 0,004 0,021 0,028 0,021    
18 0,016 0,007 0,007 2,359 0,009 1,113 1,106 0,007 0,010 0,013 0,008 0,045 0,033 0,015 0,043 0,016 0,031   
19 0,178 0,178 0,178 2,522 0,179 1,182 1,175 0,180 0,187 0,188 0,191 0,166 0,176 0,179 0,169 0,179 0,173 0,191  
20 0,171 0,170 0,170 2,484 0,171 1,184 1,177 0,178 0,185 0,186 0,189 0,168 0,168 0,175 0,168 0,176 0,165 0,180 0,020 
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Hình 3.7. Cây phát sinh chủng loại dựa trên trình tự gene matK của loài A. bockiana 

và các loài khác liên quan  

3.2.2.3. Phân tích mối quan hệ di truyền dựa trên trình tự gene trnL 

Trình tự gene trnL của loài A. bockiana được sử dụng để so sánh độ tương đồng 

với các trình tự gene trnL tương ứng của một số loài trong họ Pentaphylacaceae (trong 

đó có chi Adianandra) và họ Dầu (Dipterocarpacae) trên GenBank bằng BLAST trong 

NCBI. Bảng 3.7 cho thấy, trong phạm vi truy vấn từ 99-100% với tổng điểm BLAST 

từ 1336-1661, tỉ lệ tương đồng dao động từ 93,58-100%. Trình tự gene trnL của loài A. 

bockiana có tỷ lệ tương đồng rất cao (từ 99,33-100%) với các loài thuộc chi 

Adinandra. Trong đó, loài A. bockiana có tỷ lệ tương đồng cao nhất với loài  

A. glischroloma và A. hainanensis là 100%; thấp nhất với hai loài thuộc chi Hopea 

(Họ Dipterocarpacae) (Bảng 3.7). 

Kết quả phân tích sự sai khác trong trình tự gene trnL giữa loài A. bockiana và 

những loài khác trên GenBank cho thấy, hệ số sai khác dao động từ 0,002-1,130. 

Trong đó, trình tự gene trnL của loài A. bockiana có sự sai khác ít nhất (hệ số sai khác 

là 0,002) với các loài thuộc cùng chi Adianandra như loài A. millettii, A. bockiana 

(HM061582.1), A. glischroloma, A. hirta (AF534657.1), A. hirta (AF499817.1),  

A. hainanensis, A. lasiostyla, A. formosana (Bảng 3.8). Điều đó cho thấy, loài  

A. bockiana có quan hệ di truyền rất gần với các loài này và xa hơn với loài  
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A. angustifolia (hệ số sai khác 1,130). Trình tự gene trnL của các loài  A. dumosa và  

A. megaphylla hoàn toàn giống với loài A. bockiana (hệ số sai khác là 0,000), do đó có 

thể đưa ra giả thiết loài A. bockiana có mối quan hệ di truyền gần nhất với loài  

A. megaphylla và A. dumosa. Kết quả về hệ số sai khác trong trình tự gene trnL giữa 

loài A. bockiana với các loài khác trên GenBank hoàn toàn phù hợp với kết quả phân 

tích độ tương đồng. So sánh trình tự gene trnL giữa các loài với nhau cho các hệ số sai 

khác không giống nhau (Bảng 3.8). Sự chênh lệch về hệ số sai khác giữa các loài cho 

thấy sự đa dạng di truyền cao trong trình tự gene trnL. 

Bảng 3.7. Kết quả BLAST trình tự gene trnL so sánh giữa loài A. bockiana  

với các loài khác trên GenBank 

TT Tên loài Mã số 
Tổng 

điểm 

Phạm vi 

truy vấn (%) 

Tỷ lệ tương 

đồng (%) 

1 A. bockiana HM061582.1 1625 100 100,00 

2 A. glischroloma HM061581.1 1661 100 100,00 

3 A.  hainanensis HQ158574.1 1661 100 100,00 

4 A.  lasiostyla HM061586.1 1655 100 99,89 

5 A. formosana HM061585.1 1648 100 99,78 

6 A. hirta AF534657.1 1650 100 99,78 

7 AF499817.1 1648 99 99,78 

8 A. megaphylla MW697901.1 1644 100 99,67 

9 A. millettii HM061584.1 1629 100 99,44 

10 A.  angustifolia MF179491.1 1628 100 99,33 

11 A. dumosa DQ924310.1 1628 100 99,33 

12 Euryodendron excelsum HM061568.1 1544 100 97,48 

13 Euryodendron excelsum AF534668.1 1530 99 97,26 

14 Eurya weissiae HQ158582.1 1589 100 98,45 

15 Eurya brevistyla HM061571.1 1578 100 98,23 

16 Ternstroemia impressa AF396227.1 1380 100 94,41 

17 Ternstroemia gymnanthera AF499822.1 1376 100 94,30 

18 Anneslea fragrans HM061561.1 1369 100 94,19 

19 Anneslea fragrans HQ158576.1 1365 100 94,09 

20 Pentaphylax euryoides HM061551.1 1347 100 93,83 

21 Pentaphylax euryoides HM061552.1 1347 100 93,83 

22 Hopea odorata AB006402.1 1336 100 93,61 

23 Hopea nervosa AB006401.1 1336 100 93,58 
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Bảng 3.8. Hệ số sai khác giữa loài A. bockiana với các loài khác trên GenBank dựa trên trình tự gene trnL 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 

1                        
2 0,000                       
3 1,130 1,130                      
4 0,004 0,004 1,190                     
5 0,018 0,018 1,194 0,032                    
6 0,002 0,002 1,183 0,008 0,035                   
7 0,002 0,002 1,183 0,009 0,038 0,001                  
8 0,002 0,002 1,183 0,009 0,038 0,001 0,002                 
9 0,002 0,002 1,176 0,007 0,036 0,001 0,002 0,002                
10 0,002 0,002 1,183 0,008 0,037 0,000 0,001 0,001 0,001               
11 0,002 0,002 1,183 0,008 0,037 0,000 0,001 0,001 0,001 0,000              
12 0,004 0,004 1,190 0,003 0,037 0,010 0,011 0,011 0,010 0,010 0,010             
13 0,004 0,004 1,182 0,006 0,036 0,011 0,012 0,012 0,010 0,011 0,011 0,007            
14 0,017 0,017 1,188 0,032 0,002 0,036 0,037 0,037 0,035 0,036 0,036 0,036 0,035           
15 0,025 0,025 1,175 0,048 0,051 0,051 0,052 0,052 0,049 0,051 0,051 0,052 0,051 0,050          
16 0,025 0,025 1,175 0,048 0,051 0,051 0,052 0,052 0,049 0,051 0,051 0,052 0,051 0,050 0,000         
17 0,000 0,000 1,190 0,012 0,040 0,008 0,009 0,009 0,009 0,008 0,008 0,013 0,015 0,041 0,054 0,054        
18 0,004 0,004 1,187 0,007 0,034 0,012 0,014 0,014 0,011 0,012 0,012 0,008 0,001 0,034 0,051 0,051 0,016       
19 0,002 0,002 1,193 0,011 0,040 0,003 0,002 0,002 0,002 0,001 0,001 0,011 0,012 0,037 0,052 0,052 0,011 0,013      
20 0,021 0,021 1,194 0,037 0,006 0,041 0,042 0,042 0,040 0,041 0,041 0,040 0,039 0,006 0,051 0,051 0,045 0,038 0,042     
21 0,002 0,002 1,193 0,009 0,038 0,001 0,002 0,002 0,002 0,001 0,001 0,011 0,012 0,037 0,052 0,052 0,009 0,014 0,000 0,042    
22 0,018 0,018 1,123 0,018 0,002 0,020 0,021 0,021 0,021 0,021 0,021 0,019 0,019 0,000 0,032 0,032 0,018 0,019 0,021 0,004 0,021   
23 0,202 0,202 1,157 0,203 0,206 0,206 0,207 0,207 0,207 0,207 0,207 0,204 0,205 0,208 0,211 0,211 0,202 0,205 0,206 0,208 0,207 0,200  
24 0,206 0,206 1,135 0,207 0,210 0,209 0,211 0,211 0,211 0,211 0,211 0,208 0,212 0,212 0,217 0,217 0,206 0,211 0,209 0,212 0,211 0,204 0,030 

Chú thích:  

1. MW699853.1- A. bockiana 9. HM061584.1- A. millettii 17. DQ924310.1- A. dumosa 

2. MW697901.1- A. megaphylla 10. HM061582.1- A. bockiana 18. AF534668.1- Euryodendron excelsum 

3. MF179491.1- A. angustifolia 11. HM061581.1- A. glischroloma 19. AF534657.1- A. hirta 

4. HQ158582.1- Eurya weissiae 12. HM061571.1- Eurya brevistyla 20. AF499822.1- Ternstroemia gymnanthera 

5. HQ158576.1- Anneslea fragrans 13. HM061568.1- Euryodendron excelsum 21. AF499817.1- A. hirta 

6. HQ158574.1- A. hainanensis 14. HM061561.1- Anneslea fragrans 22. AF396227.1- Ternstroemia impressa 

7. HM061586.1- A. lasiostyla 15. HM061552.1- Pentaphylax euryoides 23. AB006402.1- Hopea odorata 

8. HM061585.1- A. formosana 16. HM061551.1- Pentaphylax euryoides 24. AB006401.1- Hopea nervosa 
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Phân tích cây phát sinh chủng loại dựa trên trình tự gene trnL cho thấy, tại nhánh 

của chi Adinandra, gene trnL mang lại độ tin cậy và ổn định thấp hơn gene matK (giá 

trị bootstrap là 51%). Hình 3.8 cho thấy, chi Adinandra đã được tách ra thành hai phân 

nhóm: một phân nhóm gồm loài A. bockiana, A. megaphylla và A. dumosa; một phân 

nhóm được thiết lập bởi loài A. angustifolia và một số loài khác trong chi Adinandra. 

Trong mỗi phân nhóm độ tin cậy và ổn định cũng rất thấp (giá trị bootstrap lần lượt là 

26% và 32%). Nhánh của chi Adinandra có quan hệ gần và được phân biệt với nhánh 

của chi Eurya nhưng chưa đủ độ tin cậy (giá trị bootstrap 43%). Mặc dù, gene trnL đã 

được đề xuất làm mã vạch DNA ở những công bố trước [89], [130]; tuy nhiên trong 

nghiên cứu này, cây phát sinh chủng loại của gene trnL không cho độ tin cậy cao giúp 

phân loại và xác định mối quan hệ di truyền giữa các loài trong chi Adinandra. 

 

Hình 3.8. Cây phát sinh chủng loại dựa trên trình tự gene trnL của loài A. bockiana 

và các loài liên quan  
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3.2.2.4. Phân tích mối quan hệ di truyền dựa trên trình tự gene rbcL 

Kết quả so sánh trình tự gene rbcL giữa loài A. bockiana với các loài khác trên 

GenBank bằng chương trình BLAST cho thấy, tỷ lệ tương đồng dao động từ 98,18-

99,72%. Trong đó, loài A. bockiana có tỷ lệ tương đồng cao nhất với loài  

A. megaphylla, A. millettii và A. angustifolia (99,72%), thấp nhất (98,18%) với các 

loài thuộc chi Camellia, họ Chè (Theaceae). Không có trình tự rbcL của loài nào tương 

đồng 100% với loài A. bockiana (Bảng 3.9). Điều đó cho thấy, gene rbcL có độ đa 

dạng di truyền cao và có chứa khá nhiều biến thể giữa các loài.  

Bảng 3.9. Kết quả BLAST trình tự gene rbcL so sánh giữa loài A. bockiana  

với các loài khác trên GenBank 

TT Tên loài Mã số Tổng 

điểm 

Phạm vi 

truy vấn 

(%) 

Tỷ lệ 

tương 

đồng (%) 

1 A. megaphylla MW697901.1 2615 100 99,72 

2 A. millettii MF179492.1 2615 100 99,72 

3 A.  angustifolia MF179491.1 2615 100 99,72 

4 A. glischroloma NC_087777.1 2610 100 99,65 

5 A. formosana AF089713.1 2527 97 99,35 

6 Eurya loquaiana NC_050937.1 2555 100 98,95 

7 Eurya chinensis OP580972.1 2549 100 98,88 

8 Eurya rubiginosa var. attenuata ON729444.1 2549 100 98,88 

9 Eurya alata NC_041510.1 2549 100 98,88 

10 Euryodendron excelsum MH159200.1 2532 100 98,67 

11 Anneslea fragrans NC_035709.1 2510 100 98,39 

12 Ternstroemia gymnanthera NC_035706.1 2499 100 98,25 

13 Pyrenaria hirta var.cordatula KY406785.1 2499 100 98,25 

14 Pyrenaria hirta var. hirta KY406771.1 2499 100 98,25 

15 Pyrenaria microcarpa NC_035686.1 2494 100 98,18 

16 Camellia liberistyloides NC_087748.1 2494 100 98,18 

17 Camellia mairei NC_035688.1 2494 100 98,18 

18 Camellia reticulata KY406793.1 2494 100 98,18 

19 Camellia weiningensis MK820035.1 2494 100 98,18 
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Hệ số sai khác về trình tự gene rbcL giữa loài A. bockiana với 19 loài khác dao 

động từ 0,003-0,018 (Bảng 3.10). Các loài A. millettii, A. angustifolia và  

A. megaphylla có mối quan hệ di truyền gần nhất với loài A. bockiana (Hệ số sai khác 

0,003), tiếp đến là loài A. glischroloma và A. formosana với hệ số sai khác lần lượt là 

0,004 và 0,006. Hệ số sai khác lớn nhất là 0,018 khi so sánh trình tự gene rbcL của loài 

A. bockiana với các loài thuộc chi Camellia (4; 9; 15; 17), Pyrenaria (10; 18; 19) và 

Ternstroemia (8); trong khi, các loài thuộc chi Eurya (1; 2; 5; 6) có hệ số sai khác là 

0,011. Điều đó cho thấy, các loài thuộc chi Eurya có mối quan hệ di truyền với loài  

A. bockiana gần hơn so với các loài thuộc chi Camellia, Pyrenaria và Ternstroemia. 

Kết quả phân tích hệ số sai khác hoàn toàn phù hợp với tỷ lệ tương đồng khi so sánh 

trình tự gene rbcL giữa loài A. bockiana với 19 loài khác. Khi so sánh trình tự gene 

rbcL của các loài khác nhau cho thấy sự chênh lệch về hệ số sai khác, điều đó chứng tỏ 

gene rbcL có sự đa dạng di truyền cao giữa 20 loài nghiên cứu.  

Kết quả phân tích cây phát sinh chủng loại dựa trên trình tự gene rbcL cho thấy, 

các loài thuộc chi Adinandra phân bố trên cùng một nhánh và được chia thành hai 

phân nhóm có mối quan hệ rất gần nhau về mặt di truyền (giá trị bootstrap đạt 95%); 

loài A. bockiana cùng với A. megaphylla tạo nên phân nhóm 1; phân nhóm 2 gồm loài 

A. glischroloma, A. angustifolia, A. millettii và A. formosana. Nhánh của chi 

Adinandra có quan hệ gần và được phân biệt với nhánh chứa chi Euryodendro và 

Eurya với giá trị bootstrap 96%. Ở các nhánh khác cũng cho kết quả phân loại tương 

tự, các loài cùng chi được phân bố trên cùng một nhánh (chi Euryodendro, chi Eurya, 

chi Camellia…), các chi có quan hệ gần gũi về mặt di truyền sẽ được phân bố cạnh 

nhau (chi Adinandra cạnh chi Eurya và Euryodendro) (Hình 3.9). Kết quả của cây 

phát sinh chủng loại có sự thống nhất với kết quả phân tích độ tương đồng và hệ số sai 

khác trong trình tự gene rbcL và hoàn toàn phù hợp với hệ thống phân loại hiện nay 

[15], [6], [97]. 
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Bảng 3.10. Hệ số sai khác giữa loài A. bockiana với các loài khác trên GenBank dựa trên trình tự gene rbcL 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 

1                    

2 0,002                   

3 0,011 0,009                  

4 0,023 0,023 0,019                 

5 0,001 0,001 0,010 0,023                

6 0,002 0,000 0,009 0,023 0,001               

7 0,016 0,015 0,016 0,017 0,015 0,015              

8 0,018 0,016 0,016 0,020 0,018 0,016 0,004             

9 0,023 0,023 0,019 0,000 0,023 0,023 0,017 0,020            

10 0,025 0,024 0,021 0,001 0,024 0,024 0,017 0,020 0,001           

11 0,010 0,010 0,001 0,018 0,009 0,010 0,015 0,016 0,018 0,020          

12 0,010 0,010 0,001 0,018 0,009 0,010 0,015 0,016 0,018 0,020 0,000         

13 0,011 0,011 0,004 0,018 0,011 0,011 0,016 0,018 0,018 0,018 0,003 0,003        

14 0,011 0,011 0,004 0,018 0,011 0,011 0,016 0,018 0,018 0,020 0,003 0,003 0,003       

15 0,023 0,023 0,019 0,000 0,023 0,023 0,017 0,020 0,000 0,001 0,018 0,018 0,018 0,018      

16 0,009 0,010 0,013 0,024 0,008 0,010 0,021 0,023 0,024 0,026 0,012 0,012 0,013 0,013 0,024     

17 0,023 0,023 0,019 0,000 0,023 0,023 0,017 0,020 0,000 0,001 0,018 0,018 0,018 0,018 0,000 0,024    

18 0,024 0,023 0,020 0,002 0,023 0,023 0,016 0,019 0,002 0,001 0,019 0,019 0,018 0,019 0,002 0,025 0,002   

19 0,024 0,023 0,020 0,002 0,023 0,023 0,016 0,019 0,002 0,001 0,019 0,019 0,018 0,019 0,002 0,025 0,002 0,000  

20 0,014 0,014 0,004 0,021 0,013 0,014 0,017 0,020 0,021 0,023 0,004 0,004 0,006 0,006 0,021 0,016 0,021 0,022 0,022 
 

Chú thích: 

1 OP580972.1-Eurya chinensis 8 NC_035706.1-Ternstroemia gymnanthera 15 MK820035.1-Camellia weiningensis 

2 ON729444.1-Eurya rubiginosa var. attenuata 9 NC_035688.1-Camellia mairei 16 MH159200.1-Euryodendron excelsum 

3 NC_087777.1-A. glischroloma 10 NC_035686.1-Pyrenaria microcarpa 17 KY406793.1-Camellia reticulata 

4 NC_087748.1-Camellia liberistyloides 11 MF179492.1-A. millettii 18 KY406785.1-Pyrenaria hirta var. cordatula 

5 NC_050937.1-Eurya loquaiana 12 MF179491.1-A. angustifolia 19 KY406771.1-Pyrenaria hirta var. hirta 

6 NC_041510.1-Eurya alata 13 MW699853.1-A. bockiana 20 AF089713.1-A. formosana 

7 NC_035709.1-Anneslea fragrans 14 MW697901.1-A. megaphylla   
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Hình 3.9. Cây phát sinh chủng loại dựa trên trình tự gene rbcL 

của loài A. bockiana và các loài liên quan  

Kết quả phân tích độ tương đồng, hệ số sai khác và cây phát sinh chủng loại của 

các gene cho thấy, gene matK, trnL và rbcL đều cho khả năng phân loại và xác định 

mối quan hệ di truyền giữa các loài. Tuy nhiên, cây phát sinh chủng loại của gene trnL 

cho độ tin cậy và ổn định chưa cao. Do đó, trình tự gene matK và rbcL thích hợp và 

được đề xuất là ứng viên mã vạch DNA để nhận diện loài, phân loại và xác định mối 

quan hệ di truyền giữa các loài thuộc chi Adinandra và một số loài thuộc họ 

Pentaphylacaceae. Gene matK và rbcL cũng là hai trong bảy vùng được chọn làm mã 

vạch DNA cho thực vật trên cạn [32], [60]. Từ kết quả phân tích độ tương đồng và hệ 

số sai khác cho thấy, nếu chỉ sử dụng một mã vạch DNA là gene matK hoặc rbcL thì 

không thể phân biệt được những loài có cùng tỷ lệ tương đồng là 100% và hệ số sai 

khác là 0,000. Do đó, nên kết hợp nhiều mã DNA để tăng hiệu quả nhận diện loài hoặc 

sử dụng siêu mã vạch là hệ gene lục lạp hoàn chỉnh sẽ đem lại hiệu quả tốt nhất. 

https://vi.wikipedia.org/wiki/Pentaphylacaceae
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3.3. Kết quả phân tích thành phần hóa học và hoạt tính sinh học của ba loài 

nghiên cứu 

3.3.1. Cấu trúc hoá học của một số hợp chất phân lập từ ba loài nghiên cứu 

Các hợp chất được phân lập từ cặn chiết ethyl acetate và cặn chiết MeOH bằng 

các phương pháp khác nhau. Sau khi phân lập, cấu trúc của các hợp chất được xác 

định bằng phương pháp quang phổ NMR và so sánh với dữ liệu được báo cáo trong tài 

liệu tham khảo (TLTK). 

3.3.1.1. Phân lập và xác định cấu trúc hóa học các hợp chất từ loài A. megaphylla  

Kết quả phân lập và xác định cấu trúc hóa học của 15 hợp chất thu được từ lá 

của loài A. megaphylla được mô tả theo sơ đồ hình P3.1.1 (Phụ lục 3.1) và được 

tóm tắt trong bảng 3.11, hình 3.12. Trong 15 hợp chất có hai hợp chất mới lần đầu 

được mô tả là debutyldorycnic acid  (1) và adinanquercetiside (2); 13 hợp chất còn lại 

(ký hiệu (KH) từ 3-15) đã biết bao gồm coniferyl aldehyd (3), ursolic acid (4), 4,5-

dihydroblumenol (5), metyl gallat (6), 24-hydroxytormentic acid (7), gallic acid (8), 

convoldorin (9), scopolin (10), isoquercitrin (11), horridin (12), pinoresinol-4'-O-β-D 

glucopyranoside (13), syringaresinol β-D-glucoside (14) và cammellikaempferoside B 

(15) đã được làm sáng tỏ bằng cách so sánh dữ liệu phổ NMR của các hợp chất này 

với các tài liệu đã công bố. Ngoại trừ hợp chất (4) và (5), tất cả các hợp chất còn lại 

lần đầu tiên được tìm thấy ở chi Adinandra.  

Trong phạm vi luận án chỉ trình bày cấu trúc hóa học của hai hợp chất mới là (1) 

và (2), các hợp chất đã biết (3-15) được trình bày trong phụ lục 3.2. 
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Bảng 3.11. Kết quả phân lập và xác định công thức hóa học của các hợp chất từ lá của loài A. megaphylla 

 

TT 

Phân 

đoạn 

Phương pháp phân 

lập 
KH hợp chất TLTK Tên hợp chất 

KL hợp chất 

(mg) 

1 F3.2 RP-18 (M:W 1:1) AHL2 (3) [98] Coniferyl aldehyde 3,7 

2 F5.2 Rửa acetone AHL3 (4) [19] Ursolic acid 45,0 

3 F5.3 RP-18 (M:W 1:1) AHL4 (5) [43] 4,5-dihydroblumenol 8,2 

4 F5.3.1 Silicagel c, c (D:A 9:1) AHL6 (6) [118] Methyl gallate  4,1 

5 F6.7.2 Silicagel c, c (D:A 9:1) AHL7 (7) [61], [80] 24-hydroxytormentic acid  3,1 

6 AHL8 (8) [8] Gallic acid  4,2 

7 F9.1 RP-18 (M:W 1:3) AHL13 (9) [54] Convoldorin  16,5 

8 F9.2.1 RP-18 (M:W 1:4) AHL19 (10) [1] Scopoline  5,1 

9 F9.3 RP-18 (M:W 1:3) AHL15 (1)  Debutyldorycnic acid  8,6 

10 W3.2.3 RP-18 (M:W 1:1) WAM1 (11) [75] Isoquercetine  3,6 

11 WAM2 (12) [48] Horidin  4,2 

12 W3.4.1 RP-18 (M:W 1:1) WAM11A (13) [112] Pinoresinol-4'-O-β-D-

glucopyranoside  

7,1 

13 W3.4.2 Silicagel c, c (D:M 1:9) WAM16 (14) [119] Syringaresinol-4'-O-β-D-

glucopyranoside  

5,3 

14 W3.8.4 RP-18 (M:W 1:3) WAM15 (15) [143] Camellikaempferoside B  3,8 

15 WAM11.5 (2)  Adinanquercetiside 5,1 
 

Chú thích: KH: Kí hiệu; KL: Khối lượng 
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Hợp chất AHL15 (1): Là chất bột vô định hình, màu vàng nhạt. Độ quay cực 

25

D[ ] - 17,8 (c 0,10; MeOH). Phổ UV (MeOH) xuất hiện bước sóng cực đại (max) tại 

246 (0,68), 330 (1,13). Phổ IR xuất hiện pic νmax (KBr) 3324, 2953, 1684, 1637, 1599, 

1516, 1285, 1181 cm-1; phổ HR-ESI-MS xuất hiện pic tại m/z 353,0880 [M-H]- (tính 

toán lý thuyết cho công thức [C16H17O9]-, 353,0878). Dữ liệu phổ 1H và 13C-NMR 

(Bảng 3.12) và (Hình P3.2.1c; Hình P3.2.1d - Phụ lục 3.2). 

Bảng 3.12. Dữ liệu 1H (600 MHz) và 13C-NMR (150 MHz) của hợp chất AHL15 

trong DMSO d6 [δ (ppm), J (Hz)] 

C δH δC 

1 - 125,5 

2 7,04 (1H, d, J = 2,4 Hz)  114,7 

3  148,3 

4 - 145,5 

5 6,77 (1H, d, J = 8,4 Hz) 115,7 

6 6,99 (1H, d, J = 2,4 Hz, 8,4 Hz) 121,3 

7 7,43 (1H, d, J = 15,6 Hz) 144,9 

8 6,15 (1H, d, J = 15,6 Hz) 114,3 

9 - 165,7 

1′ 5,08 (1H, m) 70,8 

2′ 3,57 (1H, m) 70,4 

3′  73,4 

4′ 
2,01 (1H, m) 

1,96 (1H, dd, J = 4,2 Hz, 13,2 Hz) 
36,3 

5′ 3,94 (br)  68,1 

6′ 
2,03 (1H, m) 

1,79 (1H, dd, J = 6,6 Hz, 13,2 Hz) 
37,2 

7′ - 174,9 

3-OH 9,56 (br d, J= 1,2 Hz)  

4-OH 9,14 (br d, J= 1,2 Hz)  

2'-OH 4,89 (br d, J= 1,2 Hz)  

5'-OH 4,75  (br d, J = 3,6 Hz)  

Chú thích: δH: Độ dịch chuyển của H; δC: Độ dịch chuyển của C; J: Hằng số tách;  

s: Singlet (1 đỉnh); d: Duplet (2 đỉnh); m: multilet (từ 4 đỉnh); br: Phổ chân rộng. 
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Hợp chất AHL15 (1) được phân lập dưới dạng bột màu vàng nhạt. HR-ESI-MS 

âm tính cho thấy đỉnh ion giả phân tử [M-H]- ở m/z 353,0880, cho thấy công thức phân 

tử C16H18O9. Phổ IR thể hiện sự hấp thụ hydroxyl và carbonyl ở bước sóng tương ứng 

là 3324 và 1684 cm-1. Phổ 1H và 13C NMR cho thấy sự hiện diện của một nhóm 

caffeate ở δH 7,04 (1H, d, J = 2,4 Hz, H-2), 6,77 (1H, d, J = 8,4 Hz, H-5), 6,99 (1H, d, 

J = 2,4 Hz, 8,4 Hz, H-6), 7,43 (1H, d, J = 15,6 Hz, H-7), 6,15 (1H, d, J = 15,6 Hz,  

H-8)/δC 125,5 (C-1), 114,7 (C-2), 148,3 (C-3), 145,5 (C-4), 115,7 (C-5), 121,3 (C-6), 

144,9 (C-7), 114,3 (C-8), 165,7 (C-9) (Bảng 3.12). Trên phổ HMBC, một proton 

oxymethine ở δH 5,08 (1H, m, H-1′)/δC 70,8 cho thấy tín hiệu HMBC với nhóm 

carbonyl C-9 của nhóm caffeate. Trong phổ COSY 1H-1H, proton H-1′ này cho thấy 

tín hiệu liên kết với proton oxymethine H-2′ (δH 3,57) và 2 proton nhóm methylene  

H-4′ (δH 2,01 (1H, m, H-4′a) và 1,96 (1H, dd, J = 4,2 Hz, 13,2 Hz, H-4′b)). Các tín 

hiệu HMBC của H-1′ và H-4′ đến C-3′ (δC 73,4); của H-4′ đến C-1′ (δC 70,8) và C-2′ 

(δC 70,4) cho thấy sự hiện diện của nhóm cyclobutyl liên kết với nhóm caffeate. Ngoài 

ra, tín hiệu của đoạn 3-hydroxypropanoic acid ở δH 3,94 (br, H-5′), 2,03 (m, 1H, H-

6′a), 1,79 (1H, dd, J = 6,6 Hz, 13,2 Hz, H-6′b)/δC 68,1 (C-5′), 37,2 (C-6′), 174,9 (C-7′) 

được quan sát thấy trong phổ COSY và HSQC. Phổ HMBC cho thấy tín hiệu của H-6′ 

với C-5′ và C-7′. Mặt khác, các tín hiệu HMBC của H-6′ với C-3′ gợi ý  

3-hydroxypropanoic acid liên kết với C-3' của vòng cyclobutane (Hình 3.10A). Dữ 

liệu được trình bày của hợp chất AHL15 tương tự với dữ liệu của dorycnic acid và 

colvoldorine, cả hai đều được phân lập từ loài Convolvulus dorycnium [54], [99]. Hóa 

học lập thể của hợp chất AHL15 được xác định bằng phổ NOESY và so sánh dữ liệu 

góc quay cực và NMR của AHL15 với dorycnic acid, ở hợp chất này hóa học lập thể 

được xác định bằng sự kết hợp giữa phương pháp của Mosher và thí nghiệm NOESY 

[99]. Tương tự như dorycnic acid, tương tác NOE của H-1′/H-2′, H-1′/H-4′b, H-2′/H-

4'b và H-2′/H-5′ chỉ ra rằng H-1′, H-2′, H-5′ nằm ở cùng một phía của vòng 

cyclobutane (Hình 3.10B). Ngoài ra, góc quay cực đo được của hợp chất AHL15, có 

thể so sánh với góc quay cực của dorycnic acid 
25

D[ ]
-15 (c 0,13; MeOH) và 

colvoldorine 
25

D[ ]
-20,1 (c 0,10; MeOH). Dựa trên những bằng chứng này, cấu hình tại 
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C-1′, C-2′, C-3′ và C-5′ được gán là R, giống như cấu hình của dorycnic acid. Do đó, 

hợp chất AHL15 được xác định là 3-(2R-hydroxy-3R-caffeoyl-1R-

hydroxycyclobutyl)-3R-hydroxypropanoic acid và được đặt tên là debutyldorycnic 

acid  (1) (Hình 3.12), (Hình P3.2.1e, Hình P3.2.1h, Phụ lục 3.2). 

A B 

Hình 3.10. Các tín hiệu chính của HMBC (A) và NOESY (B) của hợp chất AHL15 

Hợp chất WAM11.5 (2): Chất keo, màu vàng. Độ quay cực 
25

D[ ]
-20,1 (c 0,11; 

MeOH). Phổ UV (MeOH) xuất hiện bước sóng cực đại tại 272 (0,94), 317 (1,27). Phổ 

IR xuất hiện pic νmax (KBr) 3360, 2922, 1582, 1507, 1361, 1241, 1186, 1056 cm-1. Phổ 

HR-ESI-MS m/z 937,2195 [M+Cl]- (tính toán lý thuyết cho công thức C42H46ClO22
-, 

937,2175). Dữ liệu phổ 1H và 13C-NMR (Bảng 3.13) và (Hình P3.2.2c; Hình P3.2.2d, 

Phụ lục 3.2). 

Bảng 3.13. Dữ liệu 1H (600 MHz) và 13C-NMR (150 MHz) của hợp chất WAM11.5 

(2) trong CD3OD 

C δH δC C δH δC 

   6-O-rha   

2 - 157,7 1‴ 4,59 d (1,8) 102,0 

3 - 135,7 2‴ 3,65 dd (3,6, 

1,8) 

72,1 

4 - 179,2 3‴ 3,57* 72,3 

5 - 163,1 4‴ 3,31* 74,2 

6 6,19 d (2,4) 100,0 5‴ 3,58 m 69,8 

7 - 166,1 6‴ 1,23 d (6,0) 18,0 

8 6,36 d (2,4) 94,8 4-O-rha   

9 - 158,4 1′′′′ 5,55 d (1,8) 100,8 

10 - 105,8 2′′′′ 4,16 dd (3,6, 71,9 
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1,8) 

1′ - 126,1 3′′′′ 4,01 dd (9,0, 

3,6) 

72,1 

2′ 7,74 d (2,4) 118,1 4′′′′ 3,52 t (9,0) 73,9 

3′ - 148,1 5′′′′ 3,78* 71,0 

4′ - 148,2 6′′′′ 1,29 d (6,6) 18,1 

5′ 7,26 d (8,4) 117,5 2-O-

coumaroyl 

  

6′ 7,62 dd (8,4, 2,4) 122,6 1′′′′′ - 127,3 

3-O-gal   2′′′′′ 7,46 d (8,4) 131,2 

1 5,54 d (7,8) 101,7 3′′′′′ 6,83 d (8,4) 116,8 

2 5,39 dd (7,8, 10,2) 73,9 4′′′′′ - 161,2 

3 3,81* 73,3 5′′′′′ 6,83 d (8,4) 116,8 

4 3,90 br d (3,6) 70,5 6′′′′′ 7,46 d (8,4) 131,2 

5 3,78* 75,6 7′′′′′ 7,70 d (16,2) 146,9 

6 3,81*, 3,56 dd (3,6, 

9,6) 

67,3 8′′′′′ 6,39 d (16,2) 115,3 

   9′′′′′ - 168,9 

Chú thích: “*” Tín hiệu chồng lấp; δH: Độ dịch chuyển của H; δH: Độ dịch chuyển của 

C; J: Hằng số tách; d: Duplet (2 đỉnh); t: Triplet (3 đỉnh); m: multilet (từ 4 đỉnh);  

br: Phổ chân rộng 

Hợp chất WAM11.5 thu được từ phần MeOH dưới dạng keo màu vàng và cho 

HR-ESI-MS ở m/z 903,2595 [M+Cl]- phù hợp với công thức phân tử của C42H46O22. 

Phổ IR cho thấy sự hấp thụ hydroxyl ở tần số 3360 cm-1. Phổ 1H-NMR và 13C-NMR 

của chất WAM11.5 cho thấy tín hiệu đặc trưng của một nhóm quercetin với hai proton 

meta thơm ở δH 6,19 (1H, J = 2,4 Hz, H-6) và 6,36 (1H, J = 2,4 Hz, H-8), ba proton 

thơm của hệ ABX ở δH 7,74 (1H, d, J = 2,4 Hz, H-2′), 7,26 (1H, d, J = 8,4 Hz, H-5′), 

7,62 (1H, dd, J = 8,4, 2,4, Hz, H-6′) (Bảng 3.13). Ngoài ra, tín hiệu của đoạn p - 

coumaroyl ở δH 7,70 (1H, d, J = 16,2 Hz , H-7''''), 6,39 (1H, d, J = 16,2 Hz, H-8'''''), 

7,46 (2H, d, J = 8,4 Hz, H-2′′′′, H-6′′′′), 6,83 (2H, d, J = 8,4 Hz, H-3′′′′, H- 5′′′′)/C 

127,3 (C-1′′′′), 131,2 (C-2′′′′, C-6′′′′), 116,8 (C-3′′′′, C-5′′′′), 161,2 (C-4′′′′′), 146,9 (C-

7′′′′′), 115,3 (C-8′′′′′) và 168,9 (C-9′′′′) đã được quan sát. Vùng đường có ba proton 

anomer ở δH 5,55 (d, J = 1,8 Hz, H-1′′′)/δC 100,8, 5,54 (d, J = 7,8 Hz, H-1′′)/δC 101,7 

và 4,59 (d, J = 1,8 Hz, H-1′′)/δC 102,0 cũng như hai nhóm metyl thứ cấp ở δH 1,23 (3H, 
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d, J = 6,0 Hz, H-6′′) và 1,29 (3H, d, J = 6,6 Hz, H-6′′′). Đường được xác định là  

D-galactose và L-rhamnose bằng phương pháp thủy phân, tạo dẫn xuất và phân tích 

GC (Hình P3.2.2i, Hình P3.2.2m, Phụ lục 3.2). Bên cạnh đó đường được phân loại là 

β-D-galactopyranose và hai đơn vị α-L-rhamnopyranose dựa trên phổ COSY, HMBC 

và các phân tích hằng số ghép [58]. Trong phổ HMBC, mối tương quan của Rha H-1′′′ 

(δH 5,55) đến C-4′ (δC 148,2), Gal H-1′′ (δH 5,54) đến C-3 (δC 88,6), Rha H-1′′′ (δH 

4,59) đến C-6′′ (δC 67,3) và Gal H-2′′ (δH 5,39) đến C-9′′′′ (δC 168,9), chỉ ra rằng  

α-L-rhamnopyranose được kết nối với C-4′, và [E-p-coumaroyl-(1→2), α-L-

rhamnopyranosyl-(1→6)]-β-D-galactopyranoside được kết nối với C-3 của bộ khung 

flavonoid (Hình 3.11). Do đó, hợp chất WAM11.5 được xác định là quercetin-3-O-[E-

p-coumaroyl-(1→2)][α-L-rhamnopyranosyl-(1→6)]-β-D-galactopyranoside-4′-O-α-L-

rhamnopyranoside, được đặt tên là adinanquercetiside (2) (Hình 3.12). 

 

Hình 3.11. Tương tác 1H-1H trong phổ COSY và HMBC của hợp chất WAM11.5 
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Debutyldorycnic acid  (1) Adinanquercetiside (2) 

 
 

 

Coniferyl aldehyde (3) Ursolic acid (4) 4,5-dihydroblumenol (5) 

 
 

 

Methyl gallate (6) 24-hydroxytormentic acid (7) Gallic acid (8) 

 

 

 

Convoldorin (9) Scopoline (10) 

   
Isoquercetine (11) Horidin (12) Pinoresinol-4'-O-β-D-

glucopyranoside (13) 

 
 

Syringaresinol-4'-O-β-D-

glucopyranoside (14) 

Camellikaempferoside B (15) 

Hình 3.12. Cấu trúc hóa học của các hợp chất phân lập từ lá của loài A. megaphylla 
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3.3.1.2. Phân lập và xác định cấu trúc hóa học các hợp chất từ loài A. bockiana 

Kết quả phân lập và xác định cấu trúc hóa học của tám hợp chất từ lá của loài  

A. bockiana được trình bày theo sơ đồ hình P3.1.2 (Phụ lục 3.1) và bảng 3.14, hình 

hình 3.13. Tám hợp chất đã phân lập từ loài A. bockiana đều là những hợp chất đã 

được tìm thấy ở các loài thực vật khác; trong đó ursolic acid (4) đã được phân lập từ 

loài A. megaphylla. Phần lớn các hợp chất phân lập được thuộc nhóm triterpenoid (có 

4/8 hợp chất: (4), (19), (21), (22)); hai hợp chất thuộc nhóm sterol (17), (20); nhóm 

coumarin (18); nhóm diterpenoid (16). Như vậy, cây A. bockiana cũng giàu các hợp 

chất nhóm triterpenoid giống cây A. hainanensis, A. poilanei ở Việt Nam trong các 

công bố trước đây [11], [133], [134], [135], [136]. 

Bảng 3.14. Kết quả phân lập và xác định công thức hóa học của các hợp chất từ lá của 

loài A. bockiana 

 

TT 
Phân 

đoạn 

Phương pháp 

phân lập 

KH hợp 

chất 
TLTK Tên hợp chất 

KL hợp chất 
(mg) 

1 E6.4.2 RP-18 

(M:W 1,5:1) 

BA1 (16) [70] Ent-kaur-16-

en-19-oic-acid 

5,0 

2 E6.4.3 Silicagel c, c 

(H:E 9:1) 

BA2 (17) [123] β-sitosterol 12,0 

3 E10.8 Silicagel c, c 

(H:A 9:1) 

BA15 (21) [137] Betulin 6,5 

4 E10.10 Kết tinh BA16 (22) [65] Betulinic acid 4,6 

5 E16.1 Silicagel c, c 

(H:E 1:1) 

BA3 (18) [20] Scopoletin 3,0 

6 E16.4 RP-18 

(M:W 3:1) 

BA5 (4) [19] Ursolic acid 5,0 

7 E21.1 Kết tinh BA7 (20) [47] Daucosterol 15,0 

8 E21.2 RP-18 

(M:W 1,5:1) 

BA4 (19) [31] Sumaresinolic 

acid 

3,0 

 

Chú thích:  KH: Kí hiệu, KL:  Khối lượng 
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Ent-kaur-16-en-19-

oic-acid (16) 

β-sitosterol (17) Scopoletin (18) 

 

 

 
Ursolic acid (4) Sumaresinolic acid (19) Daucosterol (20) 

 
 

 

 

 

 

Betulin (21) Betulinic acid (22) 

 

Hình 3.13. Cấu trúc hóa học của các hợp chất phân lập từ lá của loài A. bockiana 
 

3.3.1.3. Phân lập và xác định cấu trúc hóa học các hợp chất từ loài A. glischroloma  

Kết quả phân lập và xác định cấu trúc hóa học của các hợp chất từ lá của loài  

A. glischroloma được mô tả theo sơ đồ hình P.3.1.3 (Phụ lục 3.1) và được tóm tắt 

trong bảng 3.15, hình 3.14. Từ lá của loài A. glischroloma phân lập được 14 hợp chất, 

là các hợp chất đã được tìm thấy trong các loài thực vật khác; trong đó có chín chất 

thuộc nhóm triterpenoid (4), (22)-(26), (29), một chất thuộc nhóm diterpene (16), một 

chất thuộc nhóm megastigmane (30), một chất thuộc nhóm flavonoid (11), một chất 

thuộc nhóm lignan (31) và một chất thuộc nhóm sterol (17). Các chất cụ thể là:  

28-nor-urs-12-ene-3β,17-β-diol (23), micromeric acid (24), 23-hydroxy ursolic acid 

(25), euscaphic acid (26), pomolic acid (27), 3,13-dihydroxy ursolic acid -28,13-olide 
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(28), ursolic acid (4), betulinic acid (22), oleanolic acid (29), ent-kaur-16-en-19-oic-

acid (16), (3S, 5R, 6S, 9R)-megastigmane-3,9-diol (30), quercetine-3-glucoside hoặc 

isoquercetin (11), syringaresinol (31) và β-sitosterol (17). 

Bảng 3.15. Kết quả phân lập và xác định công thức hóa học của các hợp chất từ lá của 

loài A. glischroloma 

 

TT 
Phân 

đoạn 

Phương pháp 

phân lập 

KH hợp 

chất 
TLTK Tên hợp chất 

KL hợp chất 
(mg) 

1 E3.7 Silicagel c, c 

(H:E 9:1) 

AG16 

(16) 

[70] Ent-kaur-16-en-19-

oic-acid 

3,1 

2 E4 Silicagel c, c 

(H:D 5:1) 

AG29 

(17) 

[123] β-sistosterol 7,2 

3 E4.2 Silicagel c, c 

(H:A 30:1) 

AG2 

(23) 

[28] 28-nor-urs-12-ene-

3β,17 β-diol 

3,4 

4 E6.6.3 RP-18 

(M:W 10:1) 

AG14 

(22) 

[65] Betulinic acid 6,2 

5 E6.6.5 RP-18 

(M:W 10:1) 

AG15 

(29) 

[19] Oleanolic acid 5,5 

6 E9.4 Silicagel c, c 

(H:E 9:1) 

AG10 

(28) 

[18] 3, 13-dihydroxy 

ursolic acid 28, 13-

olide 

2,2 

7 E9.7.1 Sephadex 

(MeOH) 

AG18 

(30) 

[122] (3S, 5R, 6S, 9R)-

megastigmane-3,9-

diol 

3,2 

8 E9.7.4 Silicagel c, c 

(H:E 9:1) 

AG3 

(24) 

[21] Micromeric acid 2,3 

9 E9.7.6 RP-18 

(M:W 1:1) 

AG8 

(27) 

[127] Pomolic acid 10,0 

10 E12.2 Silicagel c, c 

(H:A 4:1) 

AG28 

(25) 

[22], 

[27] 

23-hydroxyursolic 

acid 

4,2 

11 AG11 

(4) 

[19] Ursolic acid 3,2 

12 E15.2.1 Silicagel c, c 

(D:M 100:1) 

AG21 

(31) 

[114] Syringaresinol 4,0 

13 E15.2.5 RP-18 

(A:W 1:1) 

AG7 

(26) 

[147] Euscaphic acid 2,0 

14 W3.7.1 Sephadex 

(MeOH) 

AG19 

(11) 

[75] Isoquercetine 6,0 
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28-nor-urs-12-ene-

3β,17β-diol  (23) 

Micromeric acid (24) 

 

23-hydroxy ursolic 

acid (25) 

   
Euscaphic acid (26) Pomolic acid (27) 3, 13-dihydroxy 

ursolic acid 28,13-

olide (28) 

 

 

 

Ursolic acid (4) Betulinic acid (22) Oleanolic acid (29) 

 

 

 
Ent-kaur-16-en-19-oic-

acid (16) 

(3S, 5R, 6S, 9R)-

megastigmane-3,9-diol (30) 

 

Isoquercitrin (11)  

 

 

 

 

 

Syringaresinol (31) β-sitosterol (17) 

Hình 3.14. Cấu trúc hóa học của các hợp chất phân lập từ lá của loài A. glischroloma 
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Trong số các hợp chất phân lập được, (23)-(25) và (30) chưa được mô tả ở các 

loài khác trong chi Adinandra; các hợp chất (4), (11), (16), (22), (26)-(29) và (31) 

phân bố trong các loài thuộc chi Adinandra (Bảng 3.16). β-sitosterol (17) là một hợp 

chất sterol rất phổ biến được tìm thấy trong nhiều loài thực vật [123]. Kết quả nghiên 

cứu đã bổ sung thêm những thành phần hóa học từ lá của loài A. glischroloma mà chưa 

từng được báo cáo trước đây. 

Các hợp chất (4), (22), (27), (28) và (31) trước đây đã được phân lập từ loài  

A. poilanei [133], [134], điều này cho thấy mối quan hệ phân loại hóa học chặt chẽ 

giữa loài A. poilanei và loài A. glischroloma. Các triterpene (4), (22), (28), (29) trước 

đây đã được phân lập từ loài A. hainanensis [11], [135], [136], các hợp chất này cũng 

hỗ trợ mối quan hệ phân loại hóa học giữa các loài A. hainanensis và A. glischroloma. 

Hợp chất (4) và (11) đã được tìm thấy từ lá của loài A. megaphylla, (16) được phân lập 

từ lá của loài A. bockiana, trong khi triterpene (26) được phân lập từ lá của loài  

A. nitida [147] (Bảng 3.16), Những loài thuộc chi Adinandra trên có thể có chung con 

đường sinh tổng hợp tương tự đối với các thành phần hóa học khác nhau. Các nghiên 

cứu thành phần hóa học đã cho thấy loài A. hainanensis, A. poilanei và  

A. glischroloma ở Việt Nam rất giàu triterpene [11], [133], [134], [135], [136] khá 

khác biệt so với loài A. nitida của Trung Quốc (với hợp chất chính là flavonoid 

camellianin A) [49], [84], [85], [153], [154]. 

Các hợp chất (23)-(25) và (30) trước đây chưa được báo cáo ở bất kỳ loài nào 

thuộc chi Adinandra hoặc các chi khác thuộc họ Pentaphylacaceae. Hợp chất 28-nor-

urs-12-ene-3β,17β-diol (23) đã được tìm thấy trong một số loài thực vật thuộc họ 

Apocynaceae, Cornaceae, Gentianaceae và Myrtaceae (Bảng 3.17). Micromeric acid 

(24) đã được phân lập từ các loài thực vật thuộc họ Lamiaceae, Ericaceae và 

Plantaginaceae (Bảng 3.17). Megastigmane (30) chỉ được phân lập từ loài Sedum 

sarmentosum [109] và Vitis viniferu [122]. Sự tồn tại của các hợp chất (23), (24) và 

(30) về bản chất khá hạn chế, do đó chúng có thể đóng vai trò là hợp chất đánh dấu 

phân loại hóa học cho A. glischroloma. Triterpene (25) trước đây đã được phân lập từ 

http://www.theplantlist.org/1.1/browse/A/Gentianaceae/
http://www.theplantlist.org/1.1/browse/A/Aquifoliaceae/
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nhiều họ thực vật (Bảng 3.17), tuy nhiên trong chi Adinandra hợp chất này lần đầu 

tiên được phân lập ở loài A. glischroloma. 

Như vậy, kết quả nghiên cứu đã cung cấp thông tin về thành phần hóa học có 

trong lá của loài A. glischroloma và bằng chứng về vị trí phân loại của các loài trong 

chi Adinandra. Các hợp chất (23)-(25) và (30) có thể đóng vai trò là chất đánh dấu 

phân loại hóa học giữa loài A. glischroloma với một số loài khác thuộc chi Adinandra 

(A. megaphylla, A. bockiana, A. hainanensis, A. poilanei và A. lienii). Kết quả cho 

thấy, A. glischroloma rất giàu triterpene năm vòng và có mối quan hệ chặt chẽ về mặt 

thành phần hóa học với các loài thuộc chi Adinandra khác của Việt Nam như  

A. hainanensis và A. poilanei. 

Bảng 3.16. Sự phân bố của các hợp chất (4), (11), (16), (22), (26)-(29) và (31) ở các 

loài thuộc chi Adinandra 

KH hợp 

chất 

Tên hợp chất Loài 
Bộ phận TLTK 

 

 

4 

 

 

Ursolic acid 

A. poilanei Lá [134] 

A. hainanensis Lá [11] 

A. megaphylla Lá  

A. bockiana Lá  

A. lienii Lá [5] 

11 Isoquercitrin A. megaphylla Lá  

16 ent-kaur-16-en-19-oic-acid A. bockiana Lá  

 

 

22 

 

 

Betulinic acid 

A. hainanensis Thân [136] 

A. hainanensis Lá [11] 

A. poilanei Thân [133] 

A. lienii Lá [5] 

A. bockiana Lá  

26 Euscaphic acid A. nitida Lá [147] 

27 Pomolic acid A. poilanei Lá [134] 

28 3,13-dihydroxy ursolic acid 

28,13-olide 

A. hainanensis Lá [11] 

A. poilanei Lá [134] 

29 Oleanolic acid A. hainanensis Thân [135] 

31 Syringaresinol A. poilanei Lá [134] 
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Bảng 3.17. Sự phân bố của các hợp chất (23)-(25) và (30) ở thực vật 

KH hợp 

chất 

Tên hợp chất  Phân lập từ loài TLTK 

 

 

23 

 

28-nor-urs-12-ene-

3β,17β-diol 

Swertia mileensis (Gentianaceae) [151] 

Alstonia scholaris (Apocynaceae) [62] 

Eucalyptus cladocalyx (Myrtaceae) [28] 

Camptotheca acuminata (Cornaceae) [55] 

 

24 

 

Micromeric acid 

Rehmannia glutinosa (Plantaginaceae) [36] 

Rosmarinus officinalis (Lamiaceae) [21] 

Rhododendron adamsii (Ericacea) [117] 

 

 

 

 

 

25 

 

 

 

 

 

23-hydroxy ursolic 

acid  

Elsholtzia densa (Lamiaceae) [142]  

Viburnum lutescens (Adoxaceae) [64] 

Carissa carandas (Apocynaceae) [27] 

Patrinia saniculaefolia (Caprifoliaceae) [22] 

Schefflera barteri (Araliaceae)  [95] 

Myrtus communis (Myrtaceae) [82] 

Ilex hainanensis (Aquifoliaceae) [155] 

Lagerstroemia speciosa (Lythraceae) [90] 

30 (3S, 5R, 6S, 9R)-

megastigmane-3,9-diol  

Sedum sarmentosum (Crassulaceae)  [109] 

Vitis viniferu (Shiraz) (Vitaceae) [122] 
 

3.3.2. Hoạt tính sinh học của các hợp chất phân lập từ ba loài nghiên cứu 

3.3.2.1. Hoạt tính kháng khuẩn của một số hợp chất phân lập được 

Mười bốn hợp chất được thử hoạt tính kháng khuẩn ở các nồng độ 100; 200 và 

400 μg/mL bằng phương pháp khuếch tán giếng thạch trên năm chủng vi khuẩn kiểm 

định. Sử dụng kháng sinh penicillin 200 μg/mL làm đối chứng dương và DMSO 1% 

làm đối chứng âm. Kết quả thử hoạt tính kháng khuẩn của các hợp chất được thể hiện 

ở bảng 3.18. 

Có 2/14 hợp chất ((1) và (12)) không có khả năng ức chế sự phát triển của bất kỳ 

chủng vi khuẩn nào (H = 0), trong đó (1) là hợp chất mới (Debutyldorycnic acid). Các 

hợp chất còn lại có hoạt tính kháng khuẩn với các mức độ khác nhau tùy thuộc vào 

nồng độ hợp chất và chủng vi khuẩn thử nghiệm. Hầu hết các hợp chất ở nồng độ 100 

http://www.theplantlist.org/1.1/browse/A/Gentianaceae/
http://www.theplantlist.org/browse/A/Lamiaceae/
http://www.theplantlist.org/browse/A/Adoxaceae/
http://www.theplantlist.org/browse/A/Myrtaceae/
http://www.theplantlist.org/browse/A/Aquifoliaceae/
http://www.theplantlist.org/browse/A/Lythraceae/
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μg/mL không có khả năng ức chế sự phát triển của bất kỳ một chủng vi khuẩn nào (trừ 

(4) và (11)). Với mỗi chủng vi khuẩn nhất định thì khả năng kháng khuẩn của mỗi hợp 

chất tỷ lệ thuận với nồng độ thử nghiệm, các hợp chất có hoạt tính mạnh nhất ở nồng 

độ 400 μg/mL. 

Các hợp chất (2), (3), (6), (7), (10), (27) và (31) chỉ thể hiện hoạt tính kháng 

khuẩn ở nồng độ 400 μg/mL. Trong đó, hợp chất (3) và (7) có khả năng ức chế 2/5 

chủng vi khuẩn là S. aureus, S. milleri và (3) có hoạt tính mạnh hơn (7) với đường 

kính vùng ức chế lần lượt với mỗi chủng là 17,23 mm, 12,36 mm; trong khi hợp chất 

(7) có vùng ức chế trên ba chủng đều nhỏ hơn 15 mm (ức chế yếu). Hợp chất (6) 

không có khả năng ức chế sự phát triển của vi khuẩn C. freundii ở các nồng độ thử 

nghiệm và có hoạt tính yếu với 4/5 chủng còn lại ở nồng độ 400 μg/mL. Hợp chất (10) 

có hoạt tính kháng khuẩn yếu với chủng vi khuẩn C. freundii, S. milleri và có khả năng 

ức chế không đáng kể với vi khuẩn S. aureus (H = 4,12 mm). Hợp chất (27) có hoạt 

tính yếu và không đáng kể với 4/5 chủng vi khuẩn (trừ chủng P. aeruginosa). Các hợp 

chất (31) và (2) chỉ có hoạt tính rất yếu trên chủng S. milleri (H = 6,12 mm; H = 5,09 

mm) và không thể hiện hoạt tính với các chủng vi khuẩn khác (Bảng 3.18). 

Các hợp chất (8), (22) và (17) có khả năng ức chế sự phát triển của một số chủng 

vi khuẩn từ nồng độ 200 μg/mL. Cụ thể, hợp chất (8) có khả năng ức chế sự phát triển 

của các chủng P. aeruginosa, S. milleri, E. coli; trong đó, ức chế mạnh nhất (H = 17,47 

mm) đối với chủng S. milleri và yếu nhất với chủng E. coli (H = 12,55 mm). Ở nồng 

độ 400 μg/mL, hợp chất (8) thể hiện hoạt tính kháng mạnh (H = 21,21 mm) với chủng 

S. milleri; có hoạt tính trung bình với chủng P. aeruginosa và S. aureus; thể hiện hoạt 

tính kháng yếu (H = 14,02 mm) với chủng E. coli. Nồng độ 200 μg/mL, hợp chất (22) 

chỉ có khả năng ức chế yếu chủng C. freundii. Khi nồng độ tăng lên 400 μg/mL đã làm 

tăng hoạt tính của các hợp chất, (22) thể hiện hoạt tính yếu với 3/5 chủng vi khuẩn (trừ 

chủng S. aureus và S. milleri). Từ nồng độ 200 μg/mL, hợp chất (17) đã có khả năng 

ức chế sự phát triển của 3/5 chủng vi khuẩn và có hoạt tính kháng khuẩn ở mức trung 

bình trên cả ba chủng khi nồng độ 400 μg/mL (Bảng 3.18). 
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Bảng 3.18. Kết quả thử hoạt tính kháng khuẩn của một số hợp chất phân lập từ ba loài 

nghiên cứu 

KH hợp 
chất 

Nồng độ 
(μg/mL) 

Chủng vi khuẩn và đường kính vùng ức chế (mm) 

P. 
aeruginosa 

S. aureus C. freundii S. milleri E. coli 

1 Không biểu hiện hoạt tính kháng khuẩn ở bất kỳ nồng độ nào (H = 0) 

 
2 

100 0 0 0 0 0 
200 0 0 0 0 0 
400 0 0 0 5,09±1,05 0 

 
3 

100 0 0 0 0 0 
200 0 0 0 0 0 
400 0 17,23±0,08 0 12,36±1,12 0 

 
4 

100 4,21±0,05 0 0 0 0 
200 20,22±0,98 0 0 15,12±0,89 0 
400 23,02±1,05 0 0 20,13±1,21 10,55±0,73 

 
6 

100 0 0 0 0 0 
200 0 0 0 0 0 
400 6,78±2,02 7,56±1,47 0 8,86±0,32 6,24±1,19 

 
7 

100 0 0 0 0 0 
200 0 0 0 0 0 
400 0 0 9,21±1,03 0 10,21±0,82 

 
8 

100 0 0 0 0 0 
200 16,11±1,03 0 0 17,47±1,14 12,55±0,84 
400 18,26±1,07 16,48±0,09 0 21,21±1,42 14,02±0,04 

 
10 

100 0 0 0 0 0 
200 0 0 0 0 0 
400 0 4,12±0,67 11,12±2,03 9,34±0,75 0 

 
11 

100 6,67±1,54 0 0 0 0 
200 17,09±1,04 0 17,31±0,25 18,26±1,36 5,08±1,57 
400 21,01±2,11 0 22,18±0,48 23,15±1,66 17,32±1,09 

12 Không biểu hiện hoạt tính kháng khuẩn ở bất kỳ nồng độ nào (H = 0) 
 

17 
100 0 0 0 0 0 
200 0 4,56±0,93 0 5,22±0,99 6,36±1,13 
400 0 17,35±1,47 0 17,92±0,08 18,21±1,54 

 
22 

100 0 0 0 0 0 
200 0 0 6,15±1,32 0 0 
400 8,05±1,04 0 9,65±0,86 0 7,23±0,76 

 
27 

100 0 0 0 0 0 
200 0 0 0 0 0 
400 0 6,34±1,05 10,22±1,75 8,58±0,05 5,08±1,52 

 
31 

100 0 0 0 0 0 
200 0 0 0 0 0 
400 0 0 0 6,12±0,98 0 

DMSO 1% 0 0 0 0 0 
Penicillin 200 22,85±0,67 23,01±1,65 18,14±0,21 26,57±1,02 23,00±0,86 
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Chú thích: 1: Debutyldorycnic acid; 2: Adinanquercetiside, 3: Coniferyl aldehyde; 

4: Ursolic acid; 6: Methyl gallate; 7: 24-hydroxytormentic acid; 8: Gallic acid; 10: 

Scopoline; 11: Isoquercetine; 12: Horidin; 17: β-sistosterol; 22: Betulinic acid; 27: 

Pomolic acid; 31: Syringaresinol. 

 

(a) 

 

(b) 

Hình 3.15. Hoạt tính kháng khuẩn của hợp chất ursolic acid (a) và isoquercetine (b)  

A: C. freundii, B: E. coli, C:  P. aeruginosa, D: S. aureus, E: S. milleri; 1. 

DMSO 1%, 2. Nồng độ 100 µg/mL, 3. Nồng độ 200 µg/mL, 4. Nồng độ 400 

µg/mL, 5. Penicillin 200 µg/mL. 

Các hợp chất (4) và (11) có khả năng ức chế rất yếu sự phát triển của chủng  

P. aeruginosa từ nồng độ 100 μg/mL với giá trị H lần lượt 4,21 và 6,67 mm (Bảng 

3.18). Ở nồng độ 200 μg/mL, hợp chất (4) có hoạt tính kháng khuẩn với chủng  

P. aeruginosa mạnh, có hoạt tính trung bình với chủng S. milleri. Khi nồng độ tăng 

lên 400 μg/mL, hợp chất (4) có hoạt tính kháng khuẩn mạnh với cả hai chủng  

P. aeruginosa, S. milleri (H = 23,02 mm; 20,13 mm) và ức chế yếu với chủng E. 

coli (H = 10,55 mm) (Hình 3.15a). Hợp chất (11) không có khả năng ức chế sự phát 

triển của chủng vi khuẩn S. aureus ở tất cả các nồng độ khảo sát, ức chế rất yếu 

chủng vi khuẩn P. aeruginosa ở nồng độ 100 μg/mL và chủng vi khuẩn E. coli ở 

nồng độ 200 μg/mL. Hợp chất (11) thể hiện hoạt tính kháng khuẩn trung bình và 
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mạnh từ nồng độ 200 μg/mL với các chủng vi khuẩn còn lại. Đặc biệt ở nồng độ 

400 μg/mL, hợp chất (11) có khả năng ức chế mạnh chủng vi khuẩn P. aeruginosa 

(H = 21,01 mm); C. freundii (H = 22,18 mm) và S. milleri (H = 23,15 mm) (Hình 

3.15b). 

Trong phạm vi nghiên cứu, nếu với mỗi một chủng vi khuẩn chọn ra một hợp 

chất có hoạt tính kháng khuẩn tốt nhất thì kết quả thu được như sau: hợp chất (4) ức 

chế vi khuẩn P. aeruginosa; (11) ức chế vi khuẩn C. freundii, S. milleri; (17) ức chế 

vi khuẩn S. aureus và E. coli. Trong đó, hợp chất (4) thể hiện hoạt tính kháng khuẩn 

mạnh đối với chủng P. aeruginosa từ nồng độ 200 μg/mL, thậm chí cao hơn kháng 

sinh penicillin 200 μg/mL khi nồng độ 400 μg/mL. Trong số 14 hợp chất thử 

nghiệm thì hợp chất (17) có khả năng ức chế mạnh nhất chủng S. aureus và E. coli; 

tuy nhiên, ở nồng độ 400 μg/mL cũng chỉ cho hoạt tính kháng khuẩn trung bình và 

thấp hơn khá nhiều so với penicillin 200 μg/mL. Như vậy, trong phạm vi nghiên 

cứu thì ursolic acid (4), isoquercetine (11) là những hợp chất có hoạt tính kháng 

khuẩn mạnh nhất. Cụ thể, hợp chất (4) ức chế mạnh vi khuẩn P. aeruginosa và hợp 

chất (11) với đối C. freundii, S. milleri. 

3.3.2.2. Hoạt tính gây độc tế bào ung thư của một số hợp chất phân lập được 

Các hợp chất được thử hoạt tính gây độc tế bào với nồng độ thử tối đa  

200 µg/mL trên bốn dòng tế bào ung thư ở người gồm: ung thư biểu mô phổi 

(SK-LU-1), ung thư biểu mô dạ dày (MKN-7), ung thư biểu mô tế bào gan 

(HepG2), ung thư vú (MCF-7) và tế bào thận phôi người (HEK-293A) được sử 

dụng làm đối chứng. Trong đó, các hợp chất (1), (2), (4), (5), (7), (9), (10) và từ 

(12)-(15) thử nghiệm khả năng gây độc trên các dòng tế bào ung thư SK-LU-1, 

MKN-7, HepG2; các hợp chất (16), (23)-(26), (29) và (30) thử nghiệm trên hai 

dòng tế bào là HepG2 và MCF-7. Bảng 3.19 cho thấy, hợp chất (7) có khả năng 

gây độc rất yếu đối với cả bốn dòng tế bào được thử nghiệm (trong đó có cả dòng tế 

bào HEK-293A) với giá trị IC50 dao động từ 179,37-191,87 μg/mL. Hợp chất (10) 

có khả năng gây độc mức trung bình với hai dòng tế bào HepG2 và MCF-7 với giá 

trị IC50 lần lượt là 32,00 và 43,63 μg/mL; không có khả năng gây độc với các dòng 



92 

 

tế bào ung thư SK-LU-1, MKN-7 và đối chứng (HEK-293A). Các hợp chất (1), 

(2), (4), (5), (9), (12)-(15) không có khả năng gây độc với bốn dòng tế bào thử 

nghiệm, giá trị IC50 > 200 μg/mL (Bảng 3.19).  

Các hợp chất (16), (23) và (25) có khả năng gây độc trên cả hai dòng tế bào 

ung thư HepG2 và MCF-7; hợp chất (29) chỉ gây độc trên một dòng tế bào MCF-7; 

ba hợp chất (24), (26), (30) không có khả năng gây độc trên cả hai dòng tế bào ung 

thư thử nghiệm (IC50 > 128 μg/mL). Các hợp chất (16), (23) và (25) có khả năng gây 

độc dòng tế bào HepG2 với giá trị IC50 từ 3,28 μg/mL đến 72,41 μg/mL; trong đó, 

hợp chất (25) có hoạt tính mạnh nhất với giá trị IC50 = 3,28 μg/mL; yếu nhất là hợp 

chất (23) với IC50 là 72,41 μg/mL. Các hợp chất (16), (23), (25) và (29) có khả năng 

gây độc dòng tế bào MCF-7 với giá trị IC50 từ 1,16 μg/mL đến 98,28 μg/mL. Trong 

đó, hợp chất (25) có hoạt tính mạnh nhất (IC50 = 1,16 μg/mL), yếu nhất là (29) với 

giá trị IC50 là 98,28 μg/mL. Tất cả các hợp chất (16), (23)-(26), (29), (30) đều 

không có biểu gây độc với dòng tế bào HEK-293A (Bảng 3.19).  

Kết quả xác định hoạt tính gây độc tế bào ung thư của 18 hợp chất cho thấy, 

hợp chất 24-hydroxytormentic (7) có biểu hiện gây độc rất yếu với ba dòng tế bào 

ung thư (SK-LU-1, MKN-7, HepG2), đồng thời (7) có biểu hiện gây độc với cả 

dòng tế bào bình thường (HEK-293A). Scopoline (10) có khả năng gây độc mức 

trung bình với hai dòng tế bào HepG2 và MCF-7. Các hợp chất kaurenoic acid (16), 

28-nor-urs-12-ene-3β,17 β-diol (23), oleanolic acid (29) có khả năng gây độc yếu 

với dòng HepG2 và MCF-7 nhưng không gây độc với dòng tế bào HEK-293A; 

trong khi các hợp chất còn lại (bao gồm hai hợp chất mới) không có hoạt tính gây 

độc trên các dòng tế bào ung thư thử nghiệm. Như vậy, trong 18 hợp chất được thử 

hoạt tính thì 23-hydroxyursolic acid (25) có hoạt tính gây độc mạnh trên cả hai dòng 

tế bào HepG2, MCF-7 và không gây độc với dòng tế bào phôi thận bình thường 

(HEK-293A).  
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Bảng 3.19. Kết quả đánh giá hoạt tính gây độc tế bào ung thư của các hợp chất 

KH 

hợp 

chất 

Tên hợp chất  

IC50 (µg/mL) 

SK-

LU-1 

 

MKN-

7 

HEK-

293A 

HepG2 

 
MCF-7 

1 Debutyldorycnic acid  > 200 > 200 > 200 > 200 - 

2 Adinanquercetiside > 200 > 200 > 200 > 200 - 

4 Ursolic acid > 200 > 200 > 200 > 200 - 

5 4,5-dihydroblumenol > 200 > 200 > 200 > 200 - 

7 24-hydroxytormentic 181,89± 

3,11 

189,03± 

3,02 

191,87± 

2,94 

179,37± 

2,86 

- 

9 Convoldorin > 200 > 200 > 200 > 200 - 

10 Scopoline > 200 > 200 > 200 32,00±0.75 43,63±1,34 

12 Horidin > 200 > 200 > 200 > 200 - 

13 Pinoresinol-4'-O-β-D-

glucopyranoside 

> 200 > 200 > 200 > 200 - 

14 Syringaresinol-4'-O-β-

D-glucopyranoside 

> 200 > 200 > 200 > 200 - 

15 Camellikaempferoside 

B 

> 200 > 200 > 200 > 200 - 

16 Kaurenoic acid - - >128 67,03±1,62 65,19±1,69 

23 28-nor-urs-12-ene-

3β,17 β-diol 

- - >128 72,41±1,03 79,44±0,79 

24 Micromeric acid - - >128 >128 >128 

25 23-hydroxyursolic acid - - >128 3,28±0,17 1,16±0,03 

26 Euscaphic acid - - >128 >128 >128 

29 Oleanolic acid - - >128 >128 98,28±3,23 

30 3S, 5R, 6S, 9R)-

megastigmane-3,9-diol 

- - >128 >128 >128 

ĐC 

(+) 

Ellipticine 0,34 ± 

0,05 

0,42 ± 

0,05 

0,32± 

0,03 

0,47± 0,06 0,43±0,02 

ĐC 

(-) 

DMSO Không có khả năng gây độc bất kỳ dòng tế bào nào 

Chú thích: (-): Không thử nghiệm; ĐC (+): Đối chứng dương (Ellipticine 

được thử nghiệm ở các nồng độ 10; 2; 0,4 và 0,08 µg/mL. ĐC (-): Đối chứng âm 

(DMSO được thử nghiệm ở nồng độ 1%). 

Trong những công bố trước, các hợp chất thuộc nhóm flavonoid (camellianin 

A, camellianin B, apigenin) và nhóm phenolic từ các loài thuộc chi Adinandra ở 
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Trung Quốc gồm: A. nitida, A. glischroloma var. jubata, A. millettii và  

A. latifolia có hoạt tính gây độc một số dòng tế bào ung thư [38], [150]. Kết quả của 

nghiên cứu này còn cho thấy, một số hợp chất thuộc nhóm triterpenoid cũng có khả 

năng gây độc tế bào ung thư dòng HepG2 và MCF-7 như 23-hydroxyursolic acid; 

28-nor-urs-12-ene-3β,17 β-diol; kaurenoic acid, đặc biệt 23-hydroxyursolic acid có 

hoạt tính mạnh. Ở những nghiên cứu khác trên một số loài thuộc chi Adinandra ở 

Việt Nam cũng cho kết quả tương tự; các hợp chất betulinic acid, ursolic acid, 

pomolic acid thuộc nhóm triterpenoid được phân lập từ loài A. hainanensis và A. 

poilanei cũng có khả năng gây độc một số dòng tế ung thư biểu mô (KB), ung thư 

gan (HepG2), ung thư phổi (LU) và ung thư vú (MCF-7) [11], [134], [135], [136]. 

3.3.2.3. Hoạt tính ức chế α-glucosidase của các hợp chất phân lập được 

Các hợp chất phân lập từ lá của ba loài A. megaphylla, A. bockiana và 

A. glischroloma được thử hoạt tính ức chế -glucosidase ở các nồng độ 0,5; 2; 8; 32; 

128 µg/mL (Acarbose được sử dụng làm đối chứng dương). Kết quả bảng 3.20 cho 

thấy, có 7/18 hợp chất có tác dụng ức chế -glucosidase với các mức độ khác nhau, 

11 hợp chất không có hoạt tính này (trong đó có hai hợp chất mới). Cụ thể, các hợp 

chất (4), (5), (7), (16), (23), (25) và (29) có khả năng ức chế -glucosidase với giá trị 

IC50 dao động từ 1,00-98,91 µg/mL; các hợp chất này đều có hiệu quả ức chế mạnh 

hơn đối chứng (IC50 = 147 µg/mL) và giá trị IC50 lần lượt của các hợp chất (4), (5), 

(7), (16), (23), (25), (29) là 27,52; 13,67; 18,38; 13,08; 98,91; 1,00; 4,16 µg/mL. 

Trong đó, 23-hydroxyursolic acid (25) có hoạt tính mạnh nhất với IC50 = 1,00 µg/mL 

cao gấp khoảng 147 lần đối chứng. Các hợp chất còn lại không thể hiện hoạt tính ức 

chế -glucosidase (IC50 > 128 µg/mL) trong đó có hai hợp chất mới. 

Như vậy, xếp theo thứ tự giảm dần thì 23-hydroxyursolic acid (25) có hoạt 

tính ức chế -glucosidase mạnh nhất, tiếp theo là hợp chất oleanolic acid (29); 

kaurenoic acid (16); 4,5-dihydroblumenol (5); 24-hydroxytormentic (7); ursolic acid 

(4) và yếu nhất là 28-nor-urs-12-ene-3β,17 β-diol (23). Đặc biệt, tất cả các hợp chất 

đều có hoạt tính mạnh hơn rất nhiều lần so với acarbose. 
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Bảng 3.20. Hoạt tính ức chế  -glucosidase của các hợp chất phân lập được 

KH 

hợp 

chất 

Tên hợp chất 
IC50 

(µg/mL) 

KH 

hợp 

chất 

Tên hợp chất 
IC50 

(µg/mL) 

1 Debutyldorycnic acid  > 128 15 Camellikaempferoside 

B 

> 128 

2 Adinanquercetiside > 128 16 Kaurenoic acid 13,08 ± 

0,94 

4 Ursolic acid 27,52 ± 

0,51 

23 28-nor-urs-12-ene-

3β,17 β-diol 

98,91 ± 

5,78 

5 4,5-dihydroblumenol 13,67 ± 

0,42 

24 Micromeric acid >128 

7 24-hydroxytormentic 18,38 ± 

0,41 

25 23-hydroxyursolic acid 1,00 ± 0,07 

9 Convoldorin > 128 26 Euscaphic acid >128 

10 Scopoline > 128 29 Oleanolic acid 4,16 ± 0,27 

12 Horidin > 128    

13 Pinoresinol-4'-O-β-

D-glucopyranoside 

> 128 30 3S, 5R, 6S, 9R)-

megastigmane-3,9-diol 

>128 

14 Syringaresinol-4'-O-

β-D-glucopyranoside 

> 128 ĐC Acarbose 147,86 ± 

4,69 
 

Vu và cs (2019, 2021, 2022) cũng đã chứng minh khả năng ức chế mạnh  

α-glucosidase của các hợp chất phân lập được từ loài A. hainanensis và A. poilanei. 

Cụ thể, các hợp chất betulinic acid, ursolic acid, triterpene lupan-3β, 20-dihydroxy-

28 carbaldehyde (phân lập từ lá và thân của loài A. hainanensis); các hợp chất 

massagenic acid I, oleanderolide, platanic acid, pomolic acid (phân lập từ lá của loài 

A. poilanei) có khả năng ức chế mạnh hoạt tính của α-glucosidase với các giá trị 

IC50 lần lượt nằm trong các khoảng từ 2,27-12,25 μg/mL và từ 1,29-3,13 μg/mL 

[134], [135], [136]. Như vậy, 23-hydroxyursolic acid được phân lập từ lá của loài  

A. glischroloma có hoạt tính mạnh nhất trong tất cả các hợp chất phân lập từ chi 

Adinandra ở Việt Nam đã được thử hoạt tính ức chế α-glucosidase.  
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KẾT LUẬN VÀ KIẾN NGHỊ 

1. Kết luận 

1.1. Hệ gene lục lạp của loài A. bockiana (mã số MW699853.1) với kích thước 

156284 bp, có cấu trúc bốn vùng điển hình gồm vùng LSC (85693 bp), vùng SSC 

(18411 bp) và cặp vùng IRa và IRb (26090 bp/vùng), hàm lượng GC chiếm 37,4%, 

có 129 gene, 70 trình tự lặp lại và 51 SSR. Trong hệ gene lục lạp của loài  

A. bockiana, gene ycf1 không được tìm thấy tại ranh giới giữa IRa và SSC giống 

như các loài khác trong chi Adinandra. Các loài thuộc chi Adinandra có sự sai khác 

về số lượng gene của hệ gene lục lạp, loài A. bockiana (129 gene), loài  

A. megaphylla (131 gene), loài A. millettii và loài A. angustifolia (132 gene).  

1.2. Các biến thể trình tự gene tìm thấy chủ yếu ở vùng không mã hóa. Trong 

vùng mã hóa, các gene matK, psaA, ndhK, ndhG và rbcL có các đoạn nucleotide 

khác nhau giữa bốn loài A. bockiana, A. megaphylla, A. millettii và A. angustifolia. 

Vùng LSC và SSC chứa nhiều biến thể hơn vùng IR, trong đó vùng LSC chứa nhiều 

biến thể nhất. Gene matK và rbcL được đề xuất là ứng viên mã vạch DNA tiềm 

năng giúp hỗ trợ nhận diện loài thuộc chi Adinandra. 

1.3. Phân lập được 15 hợp chất từ loài A. megaphylla, 8 hợp chất từ loài  

A. bockiana, 14 hợp chất từ loài A. glischroloma; trong đó có hai chất mới được đặt 

tên là debutyldorycnic acid và adinanquercetiside. Các hợp chất phân lập được từ ba 

loài đa số thuộc nhóm triterpenoid. Hợp chất 23-hydroxyursolic acid phân lập từ 

loài A. glischroloma có hoạt tính gây độc tế bào ung thư gan (HepG2) và ung thư vú 

(MCF-7) mạnh nhất với giá trị IC50 lần lượt là 3,28 và 1,16 μg/mL. Hợp chất  

23-hydroxyursolic acid có hoạt tính ức chế α-glucosidase mạnh nhất (IC50 = 1,00 

μg/mL). Chất ursolic acid có hoạt tính kháng khuẩn mạnh nhất với chủng vi khuẩn 

P. aeruginosa và isoquercetine với chủng C. freundii, S. milleri. 

2. Kiến nghị  

2.1. Tiếp tục phân tích trình tự hệ gene lục lạp của các loài thuộc chi 

Adinandra để cung cấp thêm dữ liệu, tìm kiếm các vùng gene tiềm năng làm mã 

vạch DNA phục vụ định danh loài. 

2.2. Tiếp tục đánh giá các hoạt tính chống oxy hóa, kháng viêm, kháng virus 

của hai hợp chất mới (debutyldorycnic acid và adinanquercetiside) nhằm xác định 

tiềm năng ứng dụng của các hợp chất này trong thực tiễn.  

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MW699853.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=5&RID=9UD65JTN016
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PHỤ LỤC 

Phụ lục 1. Công thức hóa học của các hợp chất phân lập được từ chi Adinandra 

 

 

Apigenein  Camellianin A  

 
 

Quercitrin  Epicatechin  

 
 

Rhoifolin  Camellianin B  

 
 

Megastigmane  Epiafzelechin  

Hình P1.1. Công thức hóa học của tám hợp chất thuộc nhóm flavonoid phân lập từ 

chi Adinandra 
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Kajiichigoside F1  Nigaichigoside F2  

  

Peduncloside  Sericoside  

  
Glucosyl tormentate  Nigaichigoside F1  

 

 

Arjunglucoside I  2alpha, 3α, 19α-trihydroxy-olean-12 

en-28-oic acid-28-O-beta-D-

glucopyranoside  

Hình P1.2. Công thức hóa học của tám hợp chất thuộc nhóm saponin triterpenoid 

phân lập từ chi Adinandra 
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Uvaol  Ursolic acid  

  
3β-hydroxy-urs-11-en-13β,28-olide  Betulinic acid  

  
3β, 20-dihydroxy-28-carbaldehyde  Lupeol  

 

 
 

Betulin  2β-hydroxypomolic acid  

 

 

3β,30-dihydroxy-18Hα-oleane-

28β,19β-olide  

Platanic acid  
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Arjunetin  Pomolic acid  

  
Betulinal  Acetyl ursolic acid  

  
Massagenic acid I  Oleanderolide  

 

 

 

 

Hình P1.3. Công thức hóa học của 17 

hợp chất nhóm triterpenoid phân lập 

được từ chi Adinandra Diospyrolide  
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Stigmas-3-one  Sitoindoside I  

  

γ-sitosterol  Stigmasterol  

Hình P1.4. Công thức hóa học của bốn hợp chất nhóm sterol phân lập được từ chi 

Adinandra 

 

 
 

Vanillin  Tyrosol  

 

Hình P1.5. Công thức hóa học của ba 

hợp chất nhóm phenolic phân lập được 

từ chi Adinandra 
4-hydroxybenzonic acid  
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Ent-17-nor-atisane-16β-hydroxy-18-oic 

acid β-D-glucopyranosyl ester  

Scopoletin  

 

 
3,4-dihydroxybenzaldehyde  2,6-dimethoxy-1,4-benzoquinone  

 

 
 

 

Syringersinol  γ-tocopherol  

 

Hình P1.6. Công thức hóa học của 

bảy hợp chất thuộc các nhóm hợp chất 

khác phân lập từ chi Adinandra 
3,7,11,15-tetramethyl-2-hexadecen-1-ol  
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Phụ lục 2. Hình ảnh ba loài thuộc chi Adinandra sử dụng trong nghiên cứu 

 

Hình P2.1. Một số bộ phận của loài A. megaphylla Hu 

A: Dạng sống; B, C: Mặt trước, mặt sau cành mang lá; D, E: Mặt trước, mặt sau 

lá; F: mặt sau của phiến lá; G: chóp lá; H: thân, I: Cành mang nụ; K: Nụ hoa 

 

Hình P2.2. Một số bộ phận của loài A. bockiana 

A: Dạng sống; B: Cành mang chồi non; C, D: Mặt trước, mặt sau của lá; E: mặt sau 

của phiến lá và mép lá; F: chóp lá; G: Thân; H: Cành mang nụ; I: Nụ hoa 
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Hình P2.3. Một số bộ phận của loài A. glischroloma 

A: Dạng sống; B, C: Mặt trước, mặt sau cành mang lá; D, E: Mặt trước, mặt sau lá; 

F: Cành mang chồi non; G: Cành mang nụ; H, I: Thân; K, L, M: Quả khô; N: Hạt 
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Phụ lục 3. Phân lập các hợp chất từ lá của ba loài nghiên cứu 

Phụ lục 3.1. Sơ đồ phân lập các hợp chất từ ba loài nghiên cứu 

 

Hình P3.1.1. Sơ đồ phân lập các hợp chất từ lá của loài A. megaphylla 
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Hình P3.1.2. Sơ đồ phân lập các hợp chất từ lá của loài loài A. bockiana 
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Hình P3.1.3. Sơ đồ phân lập các hợp chất từ lá của loài A. glischroloma 
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Phụ lục 3.2. Xác định công thức hóa học của các hợp chất phân lập được từ lá 

của ba loài nghiên cứu 

Coniferyl aldehyde (AHL2)  

 

Hình P3.2.3a. Cấu trúc hóa học của hợp chất AHL2 (3) 

 

Bảng P3.2.3. Dữ liệu phổ 1H (500 MHz) và 13C-NMR (100 MHz) của hợp chất 

AHL2 (3) trong CDCl3 và TLTK 

C δC
 a δC [TLTK] 

δH
c 

(mult., J in Hz) 

δH 

(mult., J in Hz) 

[TLTK] 

1 126,7 126,7   

2 109,4 109,3 7,07 (1H, d, J = 2 Hz) 7,07 (1H, d, J= 1,7 Hz) 

3 146,9 147,0   

4 149,9 148,8   

5 114,9 114,9 6,96 (1H, d, J = 8 Hz) 6,97 (1H, d, J= 8,2 Hz) 

6 124,0 124,1 
7,13 (1H, dd, J = 8 Hz, 

2 Hz) 

7,13 (1H, dd, J= 1,7 và 

8,2 Hz) 

7 152,9 153,1 
7,41 (1H, d, J = 15,5 

Hz) 
7,40 (1H, d, J= 15,8 Hz) 

8 126,5 126,4 
6,59 (1H, dd, J = 15,5 

Hz, 8 Hz) 

6,59 (1H, dd, J= 7,8 và 

15,8 Hz) 

9 193,5 193,6 9,66 (1H, d, J = 8 Hz) 9,66 (1H, d, J= 7,8 Hz) 

OMe 56,0 56,0 3,95 (3H, s) 3,95 (3H, s) 
a: 100 MHz, CDCI3   c: 500 MHz, CDCl3 

TLTK: Moujir L., Seca A. M., Silva A. M., Barreto M. C. (2008), “Cytotoxic 

activity of diterpenes and extracts of Juniperus brevifolia”, Planta Med., 74, pp. 

751-753. 
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Ursolic acid (AHL3)  

 

Hình P3.2.4a. Cấu trúc hóa học của hợp chất AHL3 (4) 

Bảng P3.2.4. Dữ liệu phổ 1H (500 MHz) và 13C-NMR (125 MHz) của hợp chất 

AHL3 trong CDCl3 + CD3OD và TLTK 

C δC
a [TLTK] Cb δH

c (Mult., J Hz) δC
d (Mult., J Hz) [TLTK] 

1 38,5 38,5   

2 27,9 27,9   

3 78,8 78,8 3,12, 1H, m 3,18, 1H, m 

4 39,3 39,0   

5 55,1 55,1   

6 18,2 18,2   

7 32,9 32,9   

8 39,3 39,4   

9 47,5 47,5   

10 36,8 36,8   

11 23,1  23,1    

12 125,3 125,4 5,17, 1H, t, 7,5 Hz 5,19, 1H, t, 3,1 Hz 

13 138,1 138,1   

14 41,9 42,0   

15 26,6 26,7   

16 24,1 24,1   

17 47,7 47,7   

18 52,7 52,7   

19 39,0 38,8   

20 36,8 38,6   

21 30,6 30,6   

22 36,7 36,7   

23 28,0 27,9 0,90 (3H, s) 0,93 (3H, s) 

24 15,3 15,3 0,85 (3H, s) 0,87 (3H, s) 

25 15,5 15,5 0,70 (3H, s) 0,72 (3H, s) 

26 16,7 16,8 0,74 (3H, s) 0,76 (3H, s) 

27 23,4 23,4 1,01 (3H, s) 1,03 (3H, s) 

28 180,5 180,6 - - 
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C δC
a [TLTK] Cb δH

c (Mult., J Hz) δC
d (Mult., J Hz) [TLTK] 

29 16,9 16,9 0,80 (3H, d, 6,5 Hz) 0,81 (3H, d, 6,4 Hz) 

30 21,1 21,0 0,87 (3H, d, 6,5 Hz) 0,89 (3H, d, 6,2 Hz) 
a: CDCl3 b: CDCl3+ CD3OD, 125 MHz c: CDCl3+ CD3OD, 500 MHz d: CDCl3 

TLTK: Acebey-Castellon I. L., Voutquenne-Nazabadioko L., Doan T. M. H., Roseau 

N., Bouthagane N., Muhammad D., Lavaud, C. (2011), “Triterpenoid saponins from 

Symplocos lancifolia”, Journal of Natural Products, 74(2), pp. 163-168. 

4,5-Dihydroblumenol (AHL4)  

 

Hình P3.2.5a. Cấu trúc hóa học của hợp chất AHL4 (5) 

Bảng P3.2.5. Dữ liệu phổ 1H (500 MHz) và 13C-NMR (125 MHz) của hợp chất 

AHL4 trong CD3OD và TLTK 

C δC
 a 

δC 
b 

[TLTK] 

δH
c 

(mult., J in Hz) 

δH
d 

(mult., J in Hz) [TLTK] 

1 43,9 43,8   

2 52,5 52,2 

2,88 (1H, d, J =13,5 Hz) 

1,83 (1H, dd, J=13,5 Hz, 

2 Hz) 

2,87 (1H, d, J = 13,4 Hz) 

1,82 (1H, dd, J= 13,4, 2,0 

Hz ) 

3 205,0 214,6   

4 46,2 45,9 
2,45 (1H, d, J=13,5 Hz) 

2,16 (1H, m) 

2,45 (1H, t, J =13,4 Hz) 

2,13 (1H, dd, J =13,4, 2,1) 

5 37,9 37,5 2,29 (1H, m) 2,27 (1H, m ) 

6 77,9 78,0   

7 132,2 133,8 5,68 (1H, d, J =16,0 Hz) 5,66 (1H, d, J = 15,8 Hz ) 

8 136,6 135,3 
5,86 (1H, dd, J =16,0, 6,0 

Hz) 

5,83 (1H, dd, J =15,8, 5,9 

Hz ) 

9 69,0 69,4 4,36 (1H, m) 4,34 (1H, quint) 

10 24,9 24,2 1,28 (3H, d, J= 6,5 Hz) 1,27 (3H, d, J =6,4 Hz) 

11 25,0 25,9 1,00 (3H, s) 0,98 (3H, s) 

12 24,0 25,2 0,94 (3H, s) 0,92 (3H, s) 

13 19,5 16,3 0,92 (3H, d, J = 6,5 Hz) 0,90 (3H, d, J =6,6 Hz) 
a, b: 125 MHz, CD3OD; c, d: 500 MHz, CD3OD 
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TLTK: De Marino S., Borbone N., Zollo F., Ianaro A., Di Meglio P., Iorizzi M. 

(2004), “Megastigmane and phenolic components from Laurus nobilis L. leaves and 

their inhibitory effects on nitric oxide production”, J. Agric. Food Chem., 52, pp. 

7525-7531. 

Methyl gallate (AHL6)  

 

Hình P3.2.6a. Cấu trúc hóa học của hợp chất AHL6 (6) 

Bảng P3.2.6. Dữ liệu phổ 1H (500 MHz) và 13C-NMR (125 MHz) của hợp chất 

AHL6 trong CD3OD và TLTK 

C δC
 a δC 

b 

[TLTK] 

δH
c 

(mult., J in Hz) 

δH
d 

(mult., J in Hz) [TLTK] 

1 122,4 119,3   

2 111,1 108,5 7,06 (2H, s) 6,94 ( 2H, s) 

3 146,5 145,6   

4 139,8 138,4   

5 146,5 145,6 7,06 (2H, s)  

6 111,1 108,5   

7 169,1 166,3   

OMe 52,2 51,0 3,83 (3H, s) 3,74 (3H, s) 
a: 125 MHz, CD3OD b: 100 MHz, DMSO-d6

 c: 500MHz, CD3OD d: 400 MHz, 

DMSO-d6 

TLTK: Sánchez E., Heredia N., Camacho‐Corona M. D. R. and García S. (2013), 

“Isolation, characterization and mode of antimicrobial action against Vibrio 

cholerae of methyl gallate isolated from Acacia farnesiana”, Journal of applied 

microbiology, 115(6), pp. 1307-1316. 
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24-Hydroxytormentic acid (AHL7) 

 

Hình P3.2.7a. Cấu trúc hóa học của hợp chất AHL7 (7) 

Bảng P3.2.7. Dữ liệu phổ 1H (500 MHz) và 13C-NMR (125 MHz) của hợp chất 

AHL7 trong CD3OD và TLTK 

C δC
 a 

δC
b 

[TLTK 1] 

δC
c 

[TLTK 2] 

δH
d 

(mult,, J in Hz) 

δH
e 

(mult,, J in Hz) 

1 47,8 46,1 47,8   

2 69,6 67,7 68,7 3,81 (1H, m) 
3,70 (1H, t, J= 10,4 

Hz) 

3 86,0 84,2 85,8 
3,07 (1H, d, J = 9,5 

Hz) 

2,96 (1H, d, J= 10 

Hz) 

4 44,4 42,5 44,0   

5 57,2 53,3 56,6   

6 19,9 18,0 19,4   

7 34,4 32,6 33,8   

8 39,0 40,8 40,4   

9 46,9 46,8 47,9   

10 36,4 39,2 38,3   

11 24,9 24,9 24,4   

12 129,1 127,2 127,9 
5,31 (1H, t, J =3,5 

Hz) 
5,18 (1H, t, J =4 Hz) 

13 140,1 138,2 140,0   

14 42,6 41,1 42,1   

15 29,5 28,6 29,3   

16 27,0 25,4 26,9   

17 49,6 47,7 48,3   

18 55,0 55,3 54,6   

19 73,6 71,9 72,7   

20 43,0 41,3 42,4   

21 26,6 27,7 26,4   

22 39,0 37,2 38,5   

23 23,8 22,9 24,2 1,24 (3H, s) 1,14 (3H, s) 

24 66,2 64,2 65,7 
4,05 (1H, d, J = 

11,0 Hz) 

3,94 (1H, d, J= 12 

Hz) 
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3,40 (1H, d, J = 

11,0 Hz) 

3,28 (1H, d, J= 12 

Hz) 

25 17,5 21,8 17,3 0,79 (3H, s) 0,69 (3H, s) 

26 17,4 14,6 17,1 1,00 (3H, s,) 0,90 (3H, s) 

27 24,7 22,3 24,6 1,35 (3H, s) 1,24 (3H, s) 

28 182,3 180,7 180,7   

29 27,3 23,0 27,1 1,21 (3H, s) 1,09 (3H, s) 

30 16,6 15,7 16,8 
0,94 (3H, d, J = 7,0 

Hz) 
0,83 (3H, d, J= 6 Hz) 

a :125 MHz, CD3OD;  b : 100 MHz, CDCl3;
 c : Pyridine  d : 500 MHz, CD3OD;  e: 360 

MHz, CDCl3 

TLTK: 1. Houghton P. J., Lian L. M. (1986), “Triterpenoids from Desfontainia 

spinosa”, Phytochemistry, 25(8), pp. 1939-1944. 

2. Li X. H., Shen D. D., Li N. and Yu S. S. (2003), “Bioactive triterpenoids from 

Symplocos chinensis”, Journal of Asian natural products research, 5(1), pp. 49-56. 

Gallic acid (AHL8)  

 

Hình P3.2.8a. Cấu trúc hóa học của hợp chất AHL8 (8) 

Bảng P3.2.8. Dữ liệu phổ 1H (500 MHz) và 13C-NMR (125 MHz) của hợp chất 

AHL8 trong CD3OD và TLTK 

C δC
 a 

δC 
b 

[TLTK] 

δH
c 

(mult., J in Hz) 

δH
d 

(mult., J in Hz) [TLTK] 

1 122,0 122,8   

2 110,4 110,5 7,08 (s) 8,07 (1H, s) 

3 146,4 147,5   

4 139,6 140,4   

5 146,4 147,5   

6 110,4 110,5 7,08 (s) 8,07 (1H, s) 

COOH 170,4 169,6   
a: 125 MHz, CD3OD b: 125 MHz, C5D5N  c: 500 MHz, CD3OD  

d: 500 MHz, C5D5N 

TLTK: Vũ Đức Lợi, Phạm Giang Lam, Hoàng Văn Hùng và Nguyễn Thị Phương 

(2016), “Chiết xuất, phân lập một số hợp chất từ lá cây Gối hạc (Leea rubra Blume 
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ex Spreng.)”, VNU Journal of Science: Medical and Pharmaceutical Sciences, 

32(1), pp. 12-17. 

Convoldorin (AHL13) (9) 

 

Hình P3.2.9a. Cấu trúc hóa học của hợp chất AHL13 

Bảng P3.2.9. Dữ liệu phổ 1H (500 MHz) và 13C-NMR (125 MHz) của hợp chất 

AHL13 trong acetone-d6 và TLTK 

C δC
 a 

δC
b 

[TLTK] 

δH
c 

(mult., J in Hz) 

δH
d 

(mult., J in Hz) [TLTK] 

1 127,5 127,50 - - 

2 115,1 115,03 7,15 (1H, d, J = 2,0 Hz) 7,03 (1H, s) 

3 148,8 149,90 - - 

4 146,3 146,91 - - 

5 116,3 116,52 6,86 (1H, d, J = 7,0 Hz) 6,77 (1H, d, J = 7,8) 

6 122,5 123,0 
7,03 (1H, dd, J = 7,0, 

2,0 Hz) 
6,94 (1H, d, J = 7,8) 

7 145,8 147,21 
7,53 (1H, d, J = 13,0 

Hz) 
7,52 (1H, d, J = 15,8) 

8 115,7 114,91 
6,22 (1H, d, J = 13,0 

Hz) 
6,20 (1H, d, J = 15,9) 

9 167,0 168,30 - - 

1' 71,4 72,06 5,33 (1H, m) 5,23–5,27 (1H, m) 

2' 70,7 72,55 
3,73 (1H, dd, J = 7,0 

Hz, 2,5 Hz) 
3,70 (1H, m)* 

3' 75,8 7,81 - - 

4' 38,6 37,80 

2,16 (1H, dd, J = 12,0 

Hz, 2,5 Hz) 

2,07 (1H, m) 

2,10–2,22 (3H, m) 

5' 73,0 70,31 4,17 (1H, m) 4,10–4,17 (1H, m) 

6' 37,9 38,0 

2,25 (1H, m) 

2,01 (1H, dd, J = 11,0 

Hz, 3,0 Hz) 

1,98–2,03 (1H, m) 

2,10–2,22 (1H, m) 

7' 174,4 175,40 - - 

OMe 52,5 53,0 3,69 (3H, s) 3,70 (3H, s) 
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a: 125 MHz, acetone-d6  b: 400 MHz, CD3OD  c: 500 MHz, acetone-d6   
d: 100 MHz, 

CD3OD 

TLTK: Hassine M., Zardi-Berguaoui A., Harzallah-Skhiri F., Abreu P., Jannet H. B. 

(2016), “Isolation and structure elucidation of secondary metabolites from the roots 

of the Tunisian Convolvulus dorycnium”, Chemistry of Natural Compounds, 52(5), 

pp. 830-833. 

Scopoline (AHL19)  

 
Hình P3.2.10a. Cấu trúc hóa học của hợp chất AHL19 (10) 

Bảng P3.2.10. Dữ liệu phổ 1H (500 MHz) và 13C-NMR (125 MHz) của hợp chất 

AHL19 trong CD3OD và TLTK 

C δC
 a 

δC 
b 

[TLTK] 

δH
c 

(mult., J in Hz) 

δH
d 

(mult., J in Hz) 

[TLTK] 

2 163,5 163,53   

3 114,6 114,55 6,32 (1H, d, J = 8,0 Hz) 6,33 (1H, d, J = 9,5 Hz) 

4 145,7 145,63 7,91 (1H, d, J = 8,0 Hz) 7,92 (1H, d, J = 9,5 Hz 

4a 114,5 114,59   

5 110,8 110,83 7,12 (1H, s) 7,22 (1H, s) 

6 148,2 148,28   

7 151,7 151,76   

8 105,2 105,28 6,79 (1H, s)  

8a 150,7 150,70   

OMe 57,1 57,10 3,93 (3H, s) 3,92 (s) 

Glc     

1’ 102,0 102,08 5,08 (1H, d, J = 6,0 Hz) 5,09 (1H, d, J = 7,5 Hz) 

2’ 74,7 74,72 3,59-3,42 (4H, m) 

3,43-3,74 (6H) 

3’ 78,3 78,40 3,59-3,42 (4H, m) 

4’ 71,2 71,23 3,59-3,42 (4H, m) 

5’ 77,8 77,84 3,59-3,42 (4H, m) 

6’ 62,3 62,41 

3,92 (1H, dd, J = 10,0 Hz, 

2Hz) 

3,72 (1H, dd, J = 10,0 Hz, 5Hz) 
a: 125 MHz, CD3OD b: 125 MHz, DMSO-d6 c: 500 MHz, CD3OD   

d: 500 MHz, 

DMSO-d6   
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TLTK: Hoàng Lê Tuấn Anh (2015), “Nghiên cứu thành phần hóa học 

cây Lu lu đực (Solanum nigrum L.) tại tỉnh Thái Bình, Hội nghị Khoa học toàn 

quốc về Sinh thái và Tài nguyên sinh vật lần thứ VI, tr.1025-1031. 

Isoquercitrin (WAM1)  

 

Hình P3.2.11a. Cấu trúc hóa học của hợp chất WAM1 (11) 

Bảng P3.2.11. Dữ liệu phổ 1H (600 MHz) và 13C-NMR (125 MHz) của hợp chất 

WAM1 trong CD3OD và TLTK 

C δCa[TLTK] δCb δH c (Mult., J Hz) 

2 159,05 159,0  

3 135,65 135,6  

4 179,50 179,5  

5 163,05 163,0  

6 99,92 99,9 6,22 (1H, d, 2,0 Hz) 

7 166,06 166,1  

8 94,73 94,7 6,40 (1H, d, 2,0 Hz) 

9 158,48 158,9  

10 105,70 105,7  

1' 123,10 123,2  

2' 117,59 117,6 7,72 (1H, d, 2,5 Hz) 

3' 145,91 145,9  

4' 149,85 149,8  

5' 116,01 116,0 6,88 (1H, d, 8,5 Hz) 

6' 123,20 123,2 7,60 (1H, dd, 2,5 Hz, 8,5 Hz) 

1'' 104,39 104,4 5,26 (1H, d, 7,5 Hz) 

2'' 75,74 75,5  

3'' 78,18 78,2  

4'' 71,25 71,2  

5'' 78,38 78,4  

6'' 62,59 62,6 3,73 (1H, dd, 2,5 Hz, 12,0 Hz) 

3,59 (1H, dd, 5,0 Hz, 12,0 Hz) 
a: CD3OD,  b: CD3OD, 125 MHz  c: CD3OD, 600 MHz 
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TLTK. Kim H. Y., Moon B. H., Lee H. J., Choi D. H. (2004), “Flavonol glycosides 

from the leaves of Eucommia ulmoides O. with glycation inhibitory activity”, J. 

Ethnopharm, 93, pp. 227-230. 

Horridin (WAM2)  

 

Hình P3.2.12a. Cấu trúc hóa học của hợp chất WAM2 (12) 

Bảng P3.2.12. Dữ liệu phổ 1H (500 MHz) và 13C-NMR (125 MHz) của hợp chất 

WAM2 trong acetone-d6 và TLTK 

C δC
 a 

δC 
b 

[TLTK] 

δH
c 

(mult., J in Hz) 

δH
d 

(mult., J in Hz) [TLTK] 

2 157,9 156,5   

3 135,9 133,8   

4 179,1 178,2   

5 162,9 161,3   

6 99,4 99,0 6,26 (1H, d, J = 2,0 Hz) 6,24 (1H, d, J = 1,9 Hz) 

7 164,8 164,4   

8 94,5 94,4 6,47 (1H, d, J = 2,0 Hz) 6,49 (1H, d, J = 1,9 Hz) 

9 158,3 156,8   

10 105,7 104,1   

1’ 122,8 122,2   

2’ 116,7 115,7 7,50 (1H, d, J = 2,0 Hz) 7,31 (1H, d, J = 1,9 Hz) 

3’ 145,7 145,0   

4’ 148,9 148,6   

5’ 116,1 116,3 7,00 (1H, d, J = 7,0 Hz) 6,89 (1H, d, J = 8,2 Hz) 

6’ 122,6 122,0 
7,40 (1H, dd, J = 7,0 Hz, 

2,0 Hz) 

7,28 (1H, dd, J = 8,2, 1,9 

Hz) 

1’’ 101,8 100,3 5,64 (1H, d, J = 1,0 Hz) 5,32 (1H, br s) 

2’’ 77,6 76,4 4,31 (1H, m) 4,21 (1H, br s) 

3’’ 71,4 70,0   

4’’ 73,2 71,8   

5’’ 71,9 70,4   

6’’ 17,87 17,7 0,94 (3H, d, J = 5,0 Hz) 0,90 (3H, d, J = 5,7 Hz) 

1’’’ 102,9 101,5 5,06 (1H, d, J = 1,5 Hz) 4,79 (1H, br s) 

2’’’ 71,5 70,2   
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3’’’ 72,2 70,5   

4’’’ 73,7 71,9   

5’’’ 69,7 69,6   

6’’’ 17,95 17,4 
1,22 (3H, d, J = 5,5 Hz, 

H-6′′) 
0,94 (3H, d, J = 5,7 Hz) 

5-OH   12,75 (1H, s)  
a: 125 MHz, acetone-d6  b: 500 MHz, DMSO-d6  c: 500 MHz, acetone-d6  

d: 200 

MHz, CD3OD 

TLTK: Flamini G., Bulleri C., Morelli I., Manunta A., (2000), “A new flavonoid 

glycoside from Centaurea horrida”, J. Nat. Prod., 63, pp. 662-663. 

Pinoresinol-4'-O-β-D-glucopyranoside (WAM11A)  

 

Hình P3.2.13a. Cấu trúc hóa học của hợp chất WAM11A (13) 

Bảng P3.2.13. Dữ liệu phổ 1H (500 MHz) và 13C-NMR (125 MHz) của hợp chất 

WAM11A trong CD3OD và TLTK 

C δC
 a 

δC 
b 

[TLTK] 

δH
c 

(mult., J in Hz) 

δH
d 

(mult., J in Hz) [TLTK] 

1 137,4 137,1 - - 

2 111,0 111,2 7,05 (1H, s) 7,04 (1H, d, J = 1,9 Hz) 

3 149,2 148,0 - - 

4 147,5 146,8 - - 

5 118,0 117,3 7,16 (1H, d, J = 8,0 Hz) 7,12 (1H, d, J = 8,3 Hz) 

6 120,1 119,3 
6,83 (1H, dd, J = 7,5 

Hz) 

6,89 (1H, dd, J = 8,3, 1,9 

Hz) 

7 87,5 86,4 4,79 (1H, m) 4,22 (2H, m) 

8 55,3 55,2 3,15 (2H, m) 3,09 (2H, m) 

9 72,7 72,2 3,89 (2H, m) 3,80 (2H, m) 

1’ 133,7 133,7 - - 

2’ 111,6 110,4 6,95 (1H, d, J = 1,5 Hz) 6,98 (1H, d, J = 1,9 Hz) 

3’ 147,4 146,6 - - 

4’ 150,9 150,2 - - 
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C δC
 a 

δC 
b 

[TLTK] 

δH
c 

(mult., J in Hz) 

δH
d 

(mult., J in Hz) [TLTK] 

5’ 116,1 115,3 
6,78 (1H, dd, J = 8,5 

Hz) 
6,79 (1H, d, J = 8,3 Hz)  

6’ 119,8 118,9 6,94 (1H, d, J = 8,0 Hz) 
6,83 (1H, dd, J = 8,3, 1,9 

Hz) 

7’ 87,1 86,2 4,72 (1H, m) 4,71 (1H, d, J = 4,1 Hz) 

8’ 55,5 55,1 3,15 (2H, m) 3,39 (1H, t, J = 9,1 Hz) 

9’ 72,6 72,1 4,25 (2H, m) 4,67 (1H, d, J = 4,1 Hz) 

1’’ 102,8 102,3 4,90 (1H, d, J = 7,5 Hz) 4,90 (1H, d, J = 7,4 Hz) 

2’’ 74,9 74,5 3,53-3,41 (4H, m) 3,62-3,48 (1H, m) 

3’’ 78,2 77,7 3,53-3,41 (4H, m) 3,62-3,48 (1H, m) 

4’’ 71,3 71,1 3,53-3,41 (4H, m) 3,62-3,48 (1H, m) 

5’’ 77,8 77,6 3,53-3,41 (4H, m) 3,62-3,48 (1H, m) 

6’’ 62,4 62,5 
3,88 (1H, m) 

3,71 (1H, m) 

4,02 (1H, dd, J = 9,3, 4,6 

Hz) 

3,60 (1H, dd, J = 4,6, 2,5 

Hz), 

OMe 56,8 56,3 3,89 (3H, s) 3,84 (3H, s) 

OMe 56,4 56,1 3,87 (3H, s) 3,84 (3H, s) 
a: 500 MHz, CD3OD  b: 400MHz, CD3COCD3  c: 125 MHz, CD3OD  

d: 100 MHz, 

CD3COCD 

TLTK: Ouyang, M. A., Wein, Y. S., Zhang, Z. K., and Kuo, Y. H. (2007), “Inhibitory 

activity against tobacco mosaic virus (TMV) replication of pinoresinol and 

syringaresinol lignans and their glycosides from the root of Rhus javanica var. 

roxburghiana”, Journal of agricultural and food chemistry, 55(16), 6460-6465. 

Syringaresinol-4'-O-β-D-glucopyranoside (WAM16)  

 

Hình P3.2.14a. Cấu trúc hóa học của hợp chất WAM16 (14) 
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Bảng P3.2.14. Dữ liệu phổ 1H (500 MHz) và 13C-NMR (125 MHz) của hợp chất 

WAM16 trong CD3OD và TLTK 

C δC
 a δC 

b 

[TLTK] 

δH
c 

(mult., J in Hz) 

δH
d 

(mult., J in Hz) 

[TLTK] 

1 133,1 139,62 - - 

2 104,6 104,96 6,72 (2H, s) 6,72 (2H, s) 

3 149,4 154,49 - - 

4 136,3 135,72 - - 

5 149,4 154,49 - - 

6 104,6 104,96 6,72 (2H, s) 6,72 (2H, s) 

7 87,6 87,26 4,72 (1H, d, J = 3,5 Hz) 4,77 (1H, d, J = 4,6 Hz) 

8 55,7 55,57 3,13 (2H, m) 3,14 (1H, m) 

9 72,9 72,93 3,90 (4H, m) 3,91 (1 H, m) 

1’ 139,6 133,17 - - 

2’ 104,9 104,66 6,56 (2H, s) 6,65 (2H, s) 

3’ 154,4 149,44 - - 

4’ 135,8 136,35 - - 

5’ 154,4 149,44 - - 

6’ 104,9 104,66 6,56 (2H, s) 6,65 (2H, s) 

7’ 87,2 87,65 4,72 (1H, d, J = 3,5 Hz) 4,72 (1H, d, J = 4,5 Hz) 

8’ 55,7 55,78 3,13 (2H, m) 3,14 (1H, m) 

9’ 72,9 72,99 4,92 (4H, m) 4,28 (1H, m) 

1’’ 105,4 105,43 4,85 (1H, d, J = 7,5 Hz) 4,85 (1H, d, J = 7,5 Hz) 

2’’ 75,7 75,78 3,47 (1H, m) 3,47 (1H, m) 

3’’ 77,8 77,90 3,41 (2H, m) 3,40 (2H, m) 

4’’ 71,4 71,43 3,41 (2H, m) 3,40 (2H, m) 

5’’ 78,3 78,40 3,19 (1H, m) 3,20 (1H, m) 

6’’ 62,6 62,67 

3,77 (1H, dd, J = 2,0 Hz, 10 

Hz) 

3,71 (1H, dd, J = 4,5 Hz, 10 

Hz) 

3,76 (1H, m) 

3,65 (1H, dd, J = 12,0 

Hz, 5,2 Hz) 

2xOMe 57,1 57,16 3,85 (6H, s) 3,86 (6H, s) 

2xOMe 56,8 56,90 3,84 (6H, s) 3,84 (6H, s) 
a: 125 MHz, CD3OD b: 100MHz, CD3COCD3   c: 500 MHz, CD3OD    

d: 400 MHz, 

CD3COCD3 

 TLTK: Shahat A. A., Abdel-Azim N. S., Pieters L., Vlietinck A. J. (2004), 

“Isolation and NMR spectra of syringaresinol-β-D-glucoside from Cressa cretica”, 

Fitoterapia, 75, pp. 771-773. 
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Camellikaempferoside B (WAM15)  

 

Hình P3.2.15a. Cấu trúc hóa học của hợp chất WAM15 (15) 

Bảng P3.2.15. Dữ liệu phổ 1H (600 MHz) và 13C-NMR (150 MHz) của hợp chất 

WAM15 trong CD3OD và TLTK 

C δC
 a δC 

b 

[TLTK] 

δH
c 

(mult., J in Hz) 

δH
d 

(mult., J in Hz) [TLTK] 

2 157,7 156,54 - - 

3 135,2 113,19 - - 

4 178,6 177,07 - - 

5 159,1 161,19 - - 

6 102,1 98,89 6,07 d (1,8) 6,178 d (2,0) 

7 164,7 164,50 - - 

8 96,8 93,87 6,20 s  6,387 d (2,0) 

9 158,8 156,36 - - 

10 105,85 103,97 - - 

1′ 125,8 123,51 - - 

2′ 131,9 130,68 8,06 d (9,0) 8,023 d (9,0) 

3′ 117,0 115,82 7,18 d (9,0) 7,160 d (9,0) 

4′ 159,6 157,91 - - 

5′ 117,0 115,82 7,18 d (9,0) 7,160 d (9,0) 

6′ 131,9 130,68 8,06 d (9,0) 8,023 d (9,0) 

3-O-glc     

1 101,7 98,62 5,37 d (8,4) 5,530 d (8,0) 

2 73,93 73,88 5,39 dd (8,4, 10,2) 4,830 dd (8,2, 9,4) 

3 73,3 73,91 3,81* 3,481b 

4 70,5 70,60 3,86 brd (3,6) 3,345c 

5 75,5 75,75 3,71* 3,371c 

6 67,2 66,99 3,80, 3,50  3,701a, 3,250d 

6-O-rha     

1‴ 101,9 100,84 4,58 d (1,2) 4,350 br s 

2‴ 72,10 70,34 3,62 3,412b 

3‴ 72,33 70,39 3,57* 3,488b 
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4‴ 74,1 71,75 3,31* 3,142 m 

5‴ 69,6 68,30 4,01 m 3,272d 

6‴ 18,1 17,94 1,27 d (6,6) 0,982 d (6,2) 

4-O-rha     

1′′′′ 99,7 98,12 5,56 d (1,2) 5,540 br s 

2′′′′ 71,9 70,19 4,06 dd (3,6, 1,8) 3,881 m 

3′′′′ 72,2 70,31 3,55  3,674a 

4′′′′ 73,86 71,75 3,50  3,318c 

5′′′′ 69,7 70,04 3,57 3,423b 

6′′′′ 18,00 17,71 1,23 d (6,6) 1,135 d (6,2) 

2-O-

cinnamoyl 

  
 

 
 

1′′′′′ 168,8 165,81 - - 

2′′′′′ 115,1 114,35 6,37 d (15,6) 6,396 d (16,0) 

3′′′′′ 146,9 144,98 7,71 d (15,6) 7,603 d (16,0) 

4′′′′′ 127,0 125,12 - - 

5′′′′′ 131,2 130,25 7,72 d (7,5) 7,541 d (8,6) 

6′′′′′ 116,9 115,86 6,85 d (7,5) 6,799 d (8,6) 

7′′′′′ 161,8 159,86 - - 

8′′′′′ 116,9 115,86 6,85 d (7,5) 6,799 d (8,6) 

9′′′′′ 131,2 130,25 7,72 d (7,5) 7,541 d (8,6) 
a: 150 MHz, CD3OD  b: 125 MHz, DMSO-d6  c : 600 MHz, CD3OD   

d: 500 MHz, 

DMSO-d6   

TLTK: Yang S., Liu W., Lu S., Tian Y. Z., Wang W. Y., Ling T.J., Liu R. T. 

(2016), “A novel multifunctional compound Camellikaempferoside B decreases Aβ 

production, interferes with Aβ aggregation, and prohibits Aβ-mediated 

neurotoxicity and neuroinflammation”, ACS Chem. Neurosci., 7, pp. 505-518. 

 
Hình P3.2.1b. Phổ HR-ESI-MS của hợp chất AHL15 (1) 
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Hình P3.2.1c. Phổ  1H-NMR của hợp chất AHL15 (1) 

 
Hình P3.2.1d. Phổ 13C-NMR của hợp chất AHL15 (1) 
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Hình P3.2.1e. Phổ HSQC của hợp chất AHL15 (1) 

 
Hình P3.2.1f. Phổ HMBC của hợp chất AHL15 (1) 
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Hình P3.2.1g. Phổ 1H-1H COSY của hợp chất AHL15 (1) 

 
Hình P3.2.1h. Phổ NOESY của hợp chất AHL15 (1) 
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Hình P3.2.2b. Phổ HR-ESI-MS của hợp chất WAM11.5 (2) 

 
Hình P3.2.2c. Phổ 1H-NMR của hợp chất WAM11.5 (2) 
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Hình P3.2.2d. Phổ 13C-NMR của hợp chất WAM11.5 (2) 

 
Hình P3.2.2e. Phổ HSQC của hợp chất WAM11.5 (2) 
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Hình P3.2.2f. Phổ HMBC của hợp chất WAM11.5 (2) 

 
Hình P3.2.2g. Phổ 1H-1H COSY của hợp chất WAM11.5 (2) 
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Hình P3.2.2h. Phổ NOESY của hợp chất WAM11.5 (2) 
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Hình P3.2.2i. Sắc ký đồ GC của monosaccarit của hợp chất WAM11.5 (2) 
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Hình P3.2.2k. Sắc ký đồ GC của L-rhamnose 

 
Hình P3.2.2l. Sắc ký đồ GC của D-galactose 



152 

 

5.0 10.0 15.0 20.0 25.0 30.0 35.0 40.0 45.0

-0.15

-0.13

-0.10

-0.07

-0.05

-0.03

0.00

0.03

0.05

(x10,000,000)

 
Hình P3.2.2m. Sắc ký đồ GC chồng lấp của monosaccarit của hợp chất WAM11.5 

(2), D-galactose và L-rhamnose 

 
Hình P3.2.3b. Phổ 1H-NMR của hợp chất 3 (AHL2) 
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Hình P3.2.4b. Phổ 1H-NMR của hợp chất 4 (AHL3) 

 
Hình P3.2.4c. Phổ 13C-NMR của hợp chất 4 (AHL3) 
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Hình P3.2.5b. Phổ 1H-NMR của hợp chất 5 (AHL4) 

 
Hình P2.1.5c. Phổ 13C-NMR của hợp chất 5 (AHL4) 
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Hình P3.2.6b. Phổ 1H-NMR của hợp chất 6 (AHL6) 

 
Hình P3.2.6c. Phổ 13C-NMR của hợp chất 6 (AHL6) 
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Hình P3.2.7b. Phổ 1H-NMR của hợp chất 7 (AHL7) 

 
Hình P3.2.7c. Phổ 13C-NMR của hợp chất 7 (AHL7) 
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Hình P3.2.8a. Phổ 1H-NMR của hợp chất 8 (AHL8) 

 
Hình P3.2.8b. Phổ 13C-NMR của hợp chất 8 (AHL8) 
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Hình P3.2.9a. Phổ 1H-NMR của hợp chất 9 (AHL13) 

 
Hình P3.2.9b. Phổ 13C-NMR của hợp chất 9 (AHL13) 
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Hình P3.2.10b. Phổ 1H-NMR của hợp chất 10 (AHL19) 

 
Hình P3.2.10c. Phổ 13C-NMR của hợp chất 10 (AHL19) 
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Hình P3.2.11b.  Phổ 1H-NMR của hợp chất 11 (WAM1) 

 
Hình P3.2.11c.  Phổ 13C-NMR của hợp chất 11 (WAM1) 

WAM2-Acetone-1H 
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Hình P3.2.12b. Phổ 1H-NMR của hợp chất 12 (WAM2) 

WAM2-Acetone-C13CPD 

 
Hình P3.2.12c. Phổ 13C-NMR của hợp chất 12 (WAM2) 
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Hình P3.2.13b. Phổ 1H-NMR của hợp chất 13 (WAM11A) 

 
Hình P3.2.13c. Phổ 13C-NMR của hợp chất 13 (WAM11A) 
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Hình P3.2.14b. Phổ 1H-NMR của hợp chất 14 (WAM16) 

 
Hình P3.2.14c. Phổ 13C-NMR của hợp chất 14 (WAM16) 



164 

 

 
Hình P3.2.15b Phổ 1H-NMR của hợp chất 15 (WAM15) 

 
Hình P3.2.15c. Phổ 13C-NMR của hợp chất 15 (WAM15) 
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Ent-Kaur-16-en-19-oic-acid (BA1) 

 

 

Hình P3.2.16a. Cấu trúc hóa học của hợp chất BA1 (16) 

Bảng P3.2.16. Dữ liệu phổ 1H-NMR (500 MHz, CDCl3) và 13C-NMR (125 MHz, 

CDCl3) của hợp chất BA1 và TLTK 

C 
δCa,b 

[TLTK] 

δC a,c 

 

δH a,d Mult., 

(J tính theo Hz) 

δH a,e Mult. (TLTK), 

(J tính theo Hz) 

1 40,6 40,7   

2 19,1 19,1   

3 37,7 37,9   

4 43,8 43,9   

5 57,5 57,0   

6 21,8 21,8   

7 41,2 41,3   

8 44,2 44,2   

9 55,1 55,1   

10 39,1 39,6   

11 18,4 18,4   

12 33,1 33,1   

13 43,7 43,6 2,64 (1H, br s, H-13) 2,50 (1H, br s, H-13) 

14 39,6 39,7   

15 48,9 49,0   

16 155,8 155,9   

17 103,0 103,0 
4,80 (1H, s) 

4,74 (1H, s) 

4,66 (1H, s) 

4,60 (1H, s) 

18 28,9 28,9 1,24 (3H, s, H-18) 1,11 (3H, s) 

19 185,0 182,2   

20 15,5 15,6 0,95 (3H, s) 0,88 (3H, s) 
a: CDCl3, b: 100 MHz, c: 125 MHz, d: 500 MHz, e: 400 MHz 

TLTK: Jung H. A., Lee E. J., Kim J. S., Kang S. S., Lee J. H., Min B. S., Choi J. S. 

(2009), “Cholinesterase and BACE1 inhibitory diterpenoids from Aralia cordata”, 

Arch. Pharm. Res., 32, pp. 1399-1408. 
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β-sitosterol (BA2) 

 

Hình P3.2.17a. Cấu trúc hóa học của hợp chất BA2 (17) 

Bảng P3.2.17. Dữ liệu phổ 1H (500 MHz) và 13C-NMR của hợp chất BA2 trong 

CDCl3 và TLTK 

C δHa 

(Mult., J Hz) 

δHb 

(Mult., J Hz) [TLTK] 

1   

2   

3 3,52 (1H, m) 3,51 (1H, m) 

4   

5   

6   5,34 (1H, br d, J = 4,5 Hz),   5,35 (1H, ddd, 5,3, 2,2, 1,4 Hz), 

7   

8   

9   

10   

11   

12   

13   

14   

15   

16   

17   

18 0,68 (3H, s) 0,68 (3H, s) 

19 1,01 (3H, s) 1,01 (3H, s) 

20   

21 0,92 (3H, d, J = 6,5 Hz) 0,92 (3H, d, J = 6,4 Hz) 

22   

23   

24   

25   

26 0,80 (3H, d, J =6,5 Hz) 0,81 (3H, d, J = 6,5 Hz) 

27 0,83 (3H, d, J =7,0 Hz) 0,83 (3H, d, J = 6,4 Hz) 

28   

29 0,84 (3H, t, J=7,5 Hz) 0,85 (3H, t, J= 7,5 Hz) 
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a: CDCl3, 500 MHz   b: CDCl3  

TLTK: Sosinska E., Przybylski R., Hazendonk P., Zhao Y. Y., Curtis J. M. (2013), 

“Characterisation of non-polar dimers formed during thermo-oxidative degradation 

of β-sitosterol”, Food Chemistry, 139, pp. 464-474. 

Scopoletin (BA3)  

 

Hình P3.2.18a. Cấu trúc hóa học của hợp chất BA3 (18) 

Bảng P3.2.18. Dữ liệu phổ 1H-NMR (500 MHz, CD3OD) và 13C-NMR (125 MHz, 

CD3OD) của hợp chất BA3 và TLTK 

C δC
 a 

δC 
b 

[TLTK] 

δH
c 

(mult., J in Hz) 

δH
d 

(mult., J in Hz) [TLTK] 

2 164,0 164,0   

3 112,6 112,6 6,21 (1H, d, J = 9,6 Hz) 6,20 (1H, d, J = 9,6 Hz) 

4 146,1 146,1 7,86 (1H, d, J = 9,6 Hz) 7,85 (1H, d, J = 9,6 Hz) 

4a 112,6 112,5   

5 110,0 110,0 7,11 (1H, s) 7,11 (1H, s) 

6 147,1 147,1   

7 153,0 152,9   

8 104,0 104,0 6,78 (1H, s) 6,77 (1H, s) 

8a 151,4 151,4   

OMe 56,8 56,8 3,92 (s) 3,91 (s) 
a: 125 MHz, CD3OD     b: CD3OD  c: 500 MHz, CD3OD       

d: CD3OD 

TLTK: Adfa M., Yoshimura T., Komura K., and Koketsu M. (2010), “Antitermite 

activities of coumarin derivatives and scopoletin from Protium javanicum Burm. 

f.”, Journal of chemical ecology, 36, pp. 720-726. 

Sumaresinolic acid (BA4) 

 

Hình P3.2.19a. Cấu trúc hóa học của hợp chất BA4 (19) 
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Bảng P3.2.19. Bảng dữ liệu phổ 1H-NMR (600 MHz, CDCl3) và 13C-NMR (125 

MHz, CDCl3) của hợp chất BA4 và TLTK 

C aδC [TLTK] b, c δC 
b, d δH Mult., (J tính theo Hz) 

1 40,7 40,6  

2 26,7 27,3  

3 78,8 79,1 3,15, dd, 10,8, 5,4 Hz 

4 39,4 39,6  

5 56,0 55,7 0,74, br s 

6 67,6 68,7 4,54, br s 

7 40,3 40,5  

8 38,4 38,4  

9 48,0 48,0  

10 36,4 36,5  

11 23,1 23,3  

12 122,6 122,9 5,33, t, 3,6 Hz 

13 143,1 142,8  

14 42,1 42,3  

15 27,1 27,6  

16 22,8 23,0  

17 46,4 46,5  

18 41,3 41,1 2,84, dd, 13,8, 3,6 Hz  

19 47,5 45,9  

20 30,9 30,9  

21 33,6 33,9  

22 32,5 32,3  

23 27,1 27,9 1,08, s 

24 16,3 17,1 1,18, s 

25 16,0 16,9 1,30, s 

26 17,4 18,3 1,08, s 

27 25,1 25,9 1,10, s 

28 180,7 182,2  

29 32,2 33,1 0,90, s 

30 26,6 23,5 0,93,  s 
a: Đo trong CD3OD, b: Đo trong CDCl3, c: 600 MHz, d: 125 MHz 

TLTK: Calderón A. I., Simithy J., Quaggio G., Espinosa A., López-Pérez J. L., 

Gupta, M. P. (2009), “Triterpenes from Warszewiczia coccinea (Rubiaceae) as 

inhibitors of acetylcholinesterase”, Nat. Prod. Comm., 4(10), 

1934578X0900401002. 
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Daucosterol (BA7) 

 

Hình P3.2.20a. Cấu trúc hóa học của hợp chất BA7 (20) 

Bảng P3.2.20. Số liệu phổ 1H-NMR (600 MHz, DMSO-d6) và 13C-NMR (125 

MHz, DMSO-d6) của hợp chất BA7 và TLTK 

Vị trí 1H 13C 13Ca [TLTK] 

1  36,8 36,7 

2  29,2 29,2 

3 3,44 (1H, m) 76,9 76,8 

4 2,36 (1H, dd, J = 10 Hz) 

2,12 (1H, m) 

38,3 38,2 

5  140,6 140,2 

6 5,34 (1H, br) 121,1 121,1 

7  31,4 31,3 

8  31,3 31,3 

9  49,6 49,5 

10  36,2 36,1 

11  20,5 20,5 

12  39,2 39,1 

13  41,8 41,8 

14  56,1 56,1 

15  23,8 23,8 

16  27,7 27,7 

17  55,4 55,5 

18 0,64 (3H, s) 11,7 11,6 

19 0,95 (3H, s) 19,0 19,0 

20  35,4 35,4 

21 0,90 (3H, d, J = 6,5 Hz) 18,6 18,1 

22  33,3 33,3 

23  25,4 25,4 

24  45,1 45,1 

25  28,7 28,6 

26 0,79 (3H, d, J = 7,0 Hz) 18,9 18,6 
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27 0,81 (3H, t, J = 7,0 Hz) 19,6 19,6 

28  22,6 22,5 

29 0,82 (3H, t, J = 7,0 Hz) 11,6 11,6 

D-Glu    

1’ 4,21 (1H, d, J = 8 Hz) 100,8 100,8 

2’ 2,89 (1H, t, J = 8 Hz) 73,4 73,4 

3’ 3,12 (1H, d, J = 8.5 Hz) 76,7 76,6 

4’ 3,01-3,08 (2H, m) 70,1 70,0 

5’ 76,7 76,4 

6’ 3,63 (1H, d, J = 12 Hz) 

3,40 (1H, m) 

61,1 61,0 

a: Đo phổ trong DMSO-d6, 500 MHz 

TLTK: Faizi S., Ali M., Saleem R., Irfanullah and Bibi S. (2001), “Complete 1H 

and 13C-NMR assignments of stigma-5-en-3-O-b-glucoside and its acetyl 

derivative”, Magn. Reson. Chem., 39, pp. 399-405. 

Betulin (BA15)  

 

Hình P3.2.21a. Cấu trúc hóa học của hợp chất BA15 (21) 

Bảng P3.2.21. Dữ liệu phổ 1H-NMR (600 MHz, CDCl3) và 13C-NMR (125 MHz, 

CDCl3) của hợp chất BA15 và TLTK 

C  δCa [TLTK] δCb, c δHb, d Mult., (J tính theo Hz) 

1 38.7 38,7  

2 27,4 27,4  

3 79,0 79,0 3,19 (dd, J =4,8; 12,6 Hz) 

4 38,9 38,9  

5 55,3 55,3 0,68, m 

6 18,3 18,3  

7 34,3 34,2  

8 40,9 40,9  

9 50,4 50,4  

10 37,2 37,2  

11 20,9 20,8  

12 25,2 25,2  



171 

 

13 37,3 37,3  

14 42,7 42,7  

15 27,1 27,1  

16 29,2 29,2  

17 47,8    47,8     

18 48,8 48,8  

19 47,8 47,8  

20 150,5 150,5  

21 29,8 29,8  

22 34,0 34,0  

23 28,0 28,0 0,97, s 

24 15,4 15,3 0,76, s 

25 16,1 16,1 0,82, s 

26 16,0 16,0 0,98 s 

27 14,8 14,8 1,02 s 

28 60,6 60,5 3,79 (1H, d, J  = 10,8 Hz) 

3,33 (1H, d, J =10,8 Hz) 

29 109,7 109,7 4,68 (1H, br s) 

4,58 (1H, br s) 

30 19,1 19,1 1,68, s 
a: Đo trong CDCl3, b: Đo trong CDCl3, c: 600 MHz, d: 125 MHz 

TLTK: Vu V. N., Nguyen T. H., Pham T. H., Vu T. H., Le N. T., Nguyen X. N., 

Pham V. C., Nguyen Q. V. (2022), “Triterpenes from the stems and leaves of 

Myxopyrum smilacifolium (Wall.) Blume”, Journal of analytical sciences, 28 (4), 

pp. 1-6. 

Betulinic acid (BA16) 

 

Hình P3.2.22a. Cấu trúc hóa học của hợp chất BA16 (22) 
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Bảng P3.2.22. Số liệu phổ 1H-NMR (600 MHz, DMSO-d6) và 13C-NMR (125 MHz, 

DMSO-d6) của hợp chất BA16 và TLTK 

C 1H-NMR 
1H-NMR 

(TLTK) 
13C 13C (TLTK) 

1   38,0 38,7 

2   27,1 27,6 

3 2,98-2,93 (m) 2,95 (m) 76,8 77,2 

4   38,5 38,9 

5   54,9 55,3 

6   18,0 18,4 

7   33,9 34,4 

8   40,3 40,7 

9   49,9 50,4 

10   36,7 37,2 

11   20,5 20,9 

12   25,1 25,5 

13   37,6 38,0 

14   42,0 42,5 

15   29,2 29,7 

16   31,7 32,2 

17   55,4 55,9 

18   48,6 48,9 

19   46,6 47,1 

20   150,3 150,8 

21   30,1 30,5 

22   36,3 36,8 

23 0,87 (s) 0,86 (s) 28,1 28,6 

24 0,65 (s) 0,64 (s) 15,8 16,3 

25 0,87 (s) 0,85 (s) 15,7 16,2 

26 0,76 (s) 0,75 (s) 15,9 16,4 

27 0,93 (s) 0,92 (s) 14,4 14,8 

28   177,2 177,7 

29 
4,69 (1H, Br s) 

4,56 (1H, br s) 

4,68 (1H,d, = 2,0) 

4,55 (1H, br s) 
109,6 110,1 

30 1,64 (s) 1,64 (s) 18,9 19,4 

TLTK: Jalil J., Sabandar C. W., Ahmat N., Jamal J. A., Jantan I., Aladdin N., 

Muhammad K., Buang F., Mohamad H. F. and Sahidin I. (2015), “Inhibitory effect 

of triterpenoids from Dillenia serrate (Dilleniaceae) on prostaglandin E2 production 
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and quantitative HPLC analysis of its koetjapic acid and betulinic acid contents”, 

Molecules, 20, pp. 3206-3220. 

 
Hình P3.2.16b. Phổ 1H-NMR của hợp chất 16 (BA1) 

 
Hình P3.2.16c. Phổ 13C-NMR của hợp chất 16 (BA1) 

 
Hình P3.2.17b. Phổ 1H-NMR của hợp chất 17 (BA2) 
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Hình P3.2.18b.  Phổ 1H-NMR của hợp chất 18 (BA3) 

 
Hình P3.2.18c. Phổ 13C-NMR của hợp chất 18 (BA3) 

 
Hình P3.2.19b. Phổ 1H-NMR của hợp chất 19 (BA4) 
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Hình P3.2.19c. Phổ 13C-NMR của hợp chất 19 (BA4) 

 

 
Hình P3.2.20b. Phổ 1H-NMR của hợp chất 20 (BA7) 

 
Hình P3.2.20c. Phổ 13C-NMR của hợp chất 20 (BA7) 
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Hình P3.2.21b. Phổ 1H-NMR của hợp chất 21 (BA15) 

 
Hình P3.2.21c. Phổ 13C-NMR của hợp chất 21 (BA15) 

 
Hình P3.2.22b. Phổ 1H-NMR của hợp chất 22 (BA16) 
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Hình P3.2.22c. Phổ 13C-NMR của hợp chất 22 (BA16) 

 

 

 

28-nor-Urs-12-ene-3β,17β-diol  (AG2) 

 

Hình P3.2.23a. Cấu trúc hóa học của hợp chất AG2 (23) 

Bảng P3.2.23. Dữ liệu phổ 1H (600 MHz) và 13C-NMR (125 MHz) của hợp chất 

AG2 trong CDCl3 và TLTK 

C δCa 

[TLTK] 

δC b 

 

δH c (Mult., J Hz) δH d (Mult., J Hz) 

[TLTK] 

1 38,77 38,8   

2 27,24 27,3   

3 79,00 79,0 3,23 (1H, dd, 11,4, 5,4 

Hz) 

3,23 (1H, dd, 10,7, 4,6 

Hz) 

4 38,67 38,7   

5 55,24 55,5   

6 18,32 18,3   

7 33,01 33,0   

8 39,84 39,8   

9 47,62 47,6   

10 36,99 37,0   
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11 23,58 23,6   

12 127,80 127,8 5,30 (1H, t, 4,2 Hz) 5,29 (1H, t, 3,6 Hz) 

13 138,00 138,0   

14 41,88 41,9   

15 26,00 26,0   

16 28,44 28,4   

17 72,10 72,1   

18 60,60 60,6   

19 39,28 39,3   

20 41,56 41,6   

21 32,33 32,3   

22 40,41 40,4   

23 28,16 28,2 1,00 (3H, s) 1,00 (3H, s) 

24 15,62 15,6 0,80 (3H, s) 0,79 (3H, s) 

25 20,70 20,7 0,95 (3H, s) 0,93 (3H, s) 

26 17,13 17,1 0,99 (3H, s) 0,99 (3H, s) 

27 23,05 23,0 1,08 (3H, s) 1,08 (3H, s) 

28     

29 17,29 17,3 0,83 (3H, d, 6,0 Hz) 0,82 (3H, d, 6,44 Hz) 

30 15,49 15,5 0,93 (3H, d, 6,0 Hz) 0,94 (3H, d, 5,58 Hz) 
a: CDCl3, 100 MHz  b: CDCl3,125 MHz c: CDCl3, 600 MHz  d: CDCl3, 400 MHz 

TLTK: Benyahia S., Benayache S., Benayache F., León F., Quintana J., López M., 

Hernandez J. C., Bermejo J. F. E. (2005), "Cladocalol, a pentacyclic 28-nor-

triterpene from Eucalyptus cladocalyx with cytotoxic activity", Phytochemistry, 66, 

pp. 627–632. 

Micromeric acid (AG3)  

 

Hình P3.2.24a. Cấu trúc hóa học của hợp chất AG3 (24) 
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Bảng P3.2.24. Dữ liệu phổ 1H (600 MHz ) và 13C-NMR (125 MHz) của hợp chất 

AG3  trong DMSO-d6 và TLTK 

C  δCa 

[TLTK] 

δCb 

 

δHc  

(Mult., J Hz) 

δHc  

(Mult., J Hz) [TLTK] 

1 39,9 39,0   

2 28,5 27,0   

3 80,3 77,0 3,01 (1H, m) 3,23 (1H, dd, 10,7, 4,6 

Hz) 

4 39,9 38,7   

5 56,7 54,9   

6 18,3 18,1   

7 34,2 32,7   

8 40,7 40,0   

9 48,8 47,2   

10 38,2 36,7   

11 24,6 22,2   

12 127,7 125,1 5,16 (1H, t, 3,6 Hz) 5,34 (1H, t, 3,6 Hz) 

13 138,0 138,0   

14 43,3 41,8   

15 29,1 27,6   

16 25,6 24,6   

17 48,0 47,1   

18 56,1 54,6   

19 38,7 36,6   

20 152,8  153,0    

21 33,5 31,8   

22 40,1 38,3   

23 29,4 28,6 0,93 (3H, s) 1,00 (3H, s) 

24 16,9 16,1 0,68 (3H, s) 0,79 (3H, s) 

25 16,6 15,3 0,89 (3H, s) 0,94 (3H, s) 

26 18,3 17,0 0,74 (3H, s) 0,78 (3H, s) 

27 24,6 23,2 1,09 (3H, s) 1,16 (3H, s) 

28 177,8 177,8   

29 17,3 16,1 0,93 (3H, d, 6,6 Hz) 1,03 (3H, d, 6,2 Hz) 

30 106,5 104,8 4,67 and 4,57 (each 1H, 

br s) 

4,70 and 4,65 (each 1H, 

br s) 
a: CD3OD, 150 MHz  b: DMSO-d6, 125 MHz  c: DMSO-d6, 600 MHz  d: CD3OD, 600 

MHz  
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TLTK: Altinier G., Sosa S., Aquino R. P., Mencherini T., Loggia R. D., Tubaro A. 

(2007), "Characterization of topical antiinflammatory compounds in Rosmarinus 

officinalis L.", J. Agri. Food Chem., 55, pp. 1718-1723. 

23-Hydroxy ursolic acid (AG28)  

 

Hình P3.2.25a. Cấu trúc hóa học của hợp chất AG28 (25) 

Bảng P3.2.25. Dữ liệu phổ 1H (600 MHz ) và 13C-NMR (125 MHz) của hợp chất 

AG28  trong CD3OD và TLTK 

C δCa 

[TLTK1] 

δCb 

[TLTK2] 

δCc 

 

δHd 

(Mult., J Hz) 

δHe 

(Mult., J Hz) 

[TLTK2] 

1 39,0 38,2 39,6   

2 27,7 26,8 27,4   

3 73,5 77,1 74,0 3,55 (1H, m) 3,62 (1H, t, 7,2 Hz) 

4 42,9 41,6 43,3   

5 48,6 49,7 49,5   

6 18,6 18,4 19,1   

7 33,3 32,7 33,8   

8 40,0 39,4 40,7   

9 48,1 47,5 48,4   

10 37,2 36,8 37,8   

11 23,7 24,1 24,3   

12 125,5 125,7 126,7 5,14 (1H, t, 3,6 

Hz) 

5,24 (1H, t, 3,2 Hz) 

13 139,4 137,9 139,8   

14 42,6 41,9 43,2   

15 28,8 27,9 29,2   

16 25,0 23,2 25,4   

17 48,1 47,8 48,8   

18 53,6 52,7 54,5 2,13 (1H, d, 10,8 

Hz) 

2,17 (1H, d, 11,0 Hz) 

19 39,6 38,8 40,5   
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20 39,5 39,0 40,4   

21 31,2 30,5 31,8   

22 37,5 36,6 38,2   

23 67,9 72,2 67,4 3,53 (1H, d, 10,8  

Hz) 

3,45 (1H, d, 10,8 

Hz) 

3,71 (1H, d, 11,2  

Hz) 

3,41 (1H, d, 10,8 Hz) 

24 13,2 11,3 12,8 0,63 (3H, s) 0,78 (3H, s) 

25 16,2 15,8 16,4 0,92 (3H, s) 0,95 (3H, s) 

26 17,6 17,0 17,9 0,81 (3H, s) 0,87 (3H, s) 

27 23,9 23,5 24,1 1,04 (3H, s) 1,06 (3H, s) 

28 180,7 178,1 175,4   

29 17,6 17,0 17,6 0,81 (3H, d, 6,6 

Hz) 

0,84 (3H, d, 6,2 Hz) 

30 21,4 21,1 21,6 0,89 (3H, d, 7,2 

Hz) 

0,92 (3H, d, 7,2 Hz) 

a: pyridine-d5,150 MHz  b: CDCl3,100 MHz  c: CD3OD, 125 MHz, d: CD3OD, 600 

MHz , e: CDCl3, 400 MHz 

TLTK: 1. An R. B., Na M. K., Min B. S., Lee H. K., Bae K. H. (2008), "Anti-

complement activity of triterpenoids from the whole plant of Patrinia 

saniculaefolia", Nat. Prod. Sci., 14, pp. 249–253. 

2. Bano Z., Begum S., Ali S. S., Kiran Z., Siddiqui B. S., Ahmed A., ... and Jabeen 

A. (2022), "Phytochemicals from Carissa carandas with potent cytotoxic and anti-

inflammatory activities", Natural Product Research, 36(6), pp. 1587-1592. 

Euscaphic acid (AG7)  

 

Hình P3.2.26a. Cấu trúc hóa học của hợp chất AG7 (26) 
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Bảng P3.2.26. Dữ liệu phổ 1H (600 MHz) và 13C-NMR (125 MHz) của hợp chất 

AG7 trong DMSO-d6 và TLTK 

C δCa 

[TLTK] 

δCb 

 

δH c 

(Mult., J Hz) 

δH d 

(Mult., J Hz) [TLTK] 

1 41,3 41,4   

2 65,8 64,7 3,77 (1H, m) 3,95 (1H, m) 

3 78,7 77,9 3,15 (1H, d, 1,2 Hz) 3,35, m 

4 38,1 38,0   

5 47,9 47,6   

6 17,9 17,7   

7 32,7 32,6   

8 39,9 39,5   

9 46,8 46,5   

10 38,0 37,8   

11 23,3 23,1   

12 128,0 126,7 5,17 (1H, br s) 5,32 (1H, t, 4,0 Hz) 

13 138,7 138,6   

14 41,6 41,6   

15 27,9 28,0   

16 25,2 25,2   

17 47,3 46,9   

18 53,7 53,2   

19 72,2 71,6   

20 41,1 41,2   

21 25,7 25,9   

22 37,6 37,3   

23 28,2 28,9 0,88 (3H, s) 1,01 (3H, s) 

24 21,1 21,8 0,68 (3H, s) 0,81 (3H, s) 

25 15,5 16,1 0,78 (3H, s) 0,89 (3H, s) 

26 16,1 16,6 0,88 (3H, s) 1,01 (3H, s) 

27 23,5 24,1 1,29 (3H, s) 1,37 (3H, s) 

28 180,9 179,0 - - 

29 25,9 26,4 1,08 (3H, s) 1,22 (3H, s) 

30 15,3 16,3 0,84 (3H, d, 7,8 Hz) 0,95 (3H, d, 5,2 Hz) 
a: CD3OD,100 MHz b: DMSO-d6, 125 MHz c: DMSO-d6, 600 MHz d: CD3OD, 400 MHz  

TLTK: Yuan C., Huang L., Suh J. H., Wang Y. (2019), "Bioactivity-guided 

isolation and identification of antiadipogenic compounds in Shiya tea (Leaves of 

Adinandra nitida)", J. Agric. Food Chem., 67, pp. 6785-6791. 
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Pomolic acid (AG8)  

 
Hình P3.2.27a. Cấu trúc hóa học của hợp chất AG8 (27) 

Bảng P3.2.27. Dữ liệu phổ 1H (600 MHz) và 13C-NMR (125 MHz) của hợp chất 

AG8 trong CD3OD và TLTK 

C δCa [TLTK] δCb δH c (Mult., J Hz) 

1 39,1 39,8  

2 29,5 27,9  

3 78,4 79,8 3,18 (1H, d, 11,5, 3,5 Hz) 

4 39,5 39,9  

5 56,1 56,7  

6 19,1 19,6  

7 33,8 34,2  

8 40,5 41,1  

9 48,0 48,3  

10 37,5 38,1  

11 24,2 24,6  

12 128,2 129,5 5,30 (1H, t, 3,5 Hz) 

13 140,1 140,0  

14 42,3 42,6  

15 30,1 29,6  

16 26,5 26,6  

17 48,5 48,8  

18 54,8 55,1  

19 72,9 73,6  

20 42,5 43,1  

21 27,1 27,3  

22 38,6 39,0  

23 28,9 28,7 1,21 (3H, s) 

24 15,7 15,8 0,80 (3H, s) 

25 16,7 16,3 0,82 (3H, s) 

26 17,4 17,5 0,98 (3H, s) 

27 24,9 24,8 1,35 (3H, s) 

28 180,9 182,3 - 

29 27,3 27,1 1,00 (3H, s) 

30 16,9 16,6 0,95 (3H, d, 7,0 Hz) 
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a: CD3OD, 75 MHz b: CD3OD, 125 MHz  c: CD3OD, 600 MHz   

TLTK: Thuong P. T., Jin W., Lee J., Seong R., Lee Y. M., Seong Y., Song K., Bae 

K. (2005), "Inhibitory effect on TNF-α-induced IL-8 production in the HT29 cell of 

constituents from the leaf and stem of Weigela subsessilis", Archives of pharmacal 

research, 28, pp. 1135-1141. 

3, 13-Dihydroxy ursolic acid 28,13-olide (AG10)  

 

Hình P3.2.28a. Cấu trúc hóa học của hợp chất AG10 (28) 

Bảng P3.2.28. Dữ liệu phổ 1H (500 MHz) và 13C-NMR (125 MHz) của hợp chất 

AG10  trong CDCl3 và TLTK 

C  δCa 

[TLTK] 

δCb δHc  (Mult., J Hz) δHd  (Mult., J Hz) 

[TLTK] 

1 38,2 38,3   

2 27,0 27,0   

3 
78,7 78,7 

3,21, 1H, dd, 11,5 Hz, 5 

Hz 

3,19, 1H, dd, 10 Hz, 6 

Hz 

4 38,9 38,9   

5 54,7 54,8   

6 17,6 17,7   

7 31,2 31,2   

8 41,9 41,9   

9 53,0 53,0   

10 36,3 36,4   

11 
128,7 128,8 

5,53, 1H, dd, 10,4 Hz; 3 

Hz 

5,51, 1H, dd, 10 Hz; 

2,8 Hz 

12 133,4 133,4 5,95, 1H, d, 10 Hz 5,95, 1H, d, 10,4 Hz 

13 89,6 89,6   

14 41,6 41,7   

15 25,5 25,5   

16 22,7 22,8   

17 45,0 45,1   

18 60,5 60,6   

19 38,1 38,1   
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20 40,2 40,3   

21 30,8 30,8   

22 31,3 31,3   

23 27,7 27,7 0,99 (3H, s) 0,98 (3H, s) 

24 14,9 14,9 0,78 (3H, s) 0,78 (3H, s) 

25 17,8 17,8 0,91 (3H, s) 0,90 (3H, s) 

26 18,8 18,9 1,05 (3H, s) 1,05 (3H, s) 

27 16,0 16,1 1,16 (3H, s) 1,15 (3H, s) 

28 179,8 179,8 - - 

29 17,8 17,9 1,00 (3H, d, 6,5 Hz) 0,99 (3H, d, 6,4 Hz) 

30 19,1 19,1 0,94 (3H, d, 6,5 Hz) 0,92 (3H, d, 6,4 Hz) 
a: CDCl3,150 MHz b: CDCl3, 125 MHz  c: CDCl3, 500 MHz  d: CDCl3, 600 MHz 

TLTK: Abdel-Monem A. R., Kandil Z. A., Abdel-Naim A. B., Abdel-Sattar E. 

(2015), "A new triterpene and protective effect of Periploca somaliensis Browicz 

fruits against CCl4-induced injury on human hepatoma cell line (Huh7)", Natural 

Product Research, 29(5), pp. 423-429. 

Oleanolic acid (AG15) 

 

Hình P3.2.29a. Cấu trúc hóa học của hợp chất AG15 (29) 

Bảng P3.2.29. Dữ liệu phổ 1H (500 MHz) và 13C-NMR (125 MHz) của hợp chất 

AG15  trong CDCl3 và TLTK 

C  δCa 

[TLTK] 

δCb δHc  (Mult., J Hz) δHd  (Mult., J Hz) 

[TLTK] 

1 38,9 38,4   

2 27,9 27,2   

3 79,7 79,0 3,21, 1H, dd, 11,0, 3,5 Hz 3,19, 1H, dd, 11,3, 4,5 

Hz 

4 39,8 38,8       

5 56,7 55,3   

6 19,5 18,3   

7 34,0 32,7   

8 40,5 39,3   

9 49,3 47,7   
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10 38,2 37,1   

11 24,5 23,0   

12 123,6 122,7 5,29, 1H, br s 5,27, 1H, br t, 3,2 Hz 

13 145,2 143,6   

14 42,9 41,7   

15 28,8 27,7   

16 24,0 23,4   

17 47,6    45,9      

18 42,7 41,1 2,83, 1H, dd, 5,0, 10 Hz 2,88, 1H, dd, 13,7, 3,7 

Hz 

19 47,2 46,5   

20 31,6 30,7   

21 34,9 33,8   

22 33,8 32,5   

23 28,7 28,1 0,99 (3H, s) 1,00 (3H, s) 

24 16,3 15,6 0,75 (3H, s) 0,81 (3H, s) 

25 15,9 15,3 0,93 (3H, s) 0,97 (3H, s) 

26 17,7 17,1 0,77 (3H, s) 0,85 (3H, s) 

27 26,4 25,9 1,13 (3H, s) 1,19 (3H, s) 

28 177,9 181,9 - - 

29 33,6 33,1 0,90 (3H, s) 0,93 (3H, s) 

30 24,0 23,6 0,92 (3H, s) 0,97 (3H, s) 
a: CDCl3  b: CDCl3, 125 MHz  c: CDCl3, 500 MHz  d: CDCl3 

TLTK: Acebey-Castellon I. L., Voutquenne-Nazabadioko L., Doan T. M. H., Roseau 

N., Bouthagane N., Muhammad D., Lavaud, C. (2011), “Triterpenoid saponins from 

Symplocos lancifolia”, Journal of Natural Products, 74(2), pp. 163-168. 

(3S, 5R, 6S, 9R)-Megastigmane-3,9-diol (AG18)  

 

Hình P3.2.30a. Cấu trúc hóa học của hợp chất AG18 (30) 

Bảng P3.2.30. Dữ liệu phổ 1H (600 MHz) và 13C-NMR (125 MHz) của hợp chất 

AG18  trong CDCl3 và TLTK 

C δCa [TLTK] δCb δH c (Mult., J Hz) 

1 35,9 35,9  

2 51,0 51,1  

3 66,9 66,9 3,75, m 
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4 45,7 45,7  

5 33,6 33,6  

6 52,6 52,6 0,55, ddd, J = 11,4, 5,4, 1,8 Hz 

7 25,0 25,0  

8 41,6 41,6  

9 68,7 68,7 3,75, m 

10 23,4 23,4 1,20, d, J = 6,0 Hz 

11 21,0 21,0 0,81, s 

12 30,7 30,7 0,94, s 

13 20,9 20,9 0,96, d, J = 6,6 Hz 
a: CDCl3, b: CDCl3, 125 MHz c: CDCl3, 600 MHz 

TLTK: Skouroumounis G. K., Gunata Y. Z., Baumes R. L. (2000), “Isolation of two 

megastigmane-3,9-diol glucosides from Shiraz leaves”, J.  Essen. Oil Res., 12, pp. 

653-660. 

Syringaresinol  (AG21) 

 

Hình P3.2.31a. Cấu trúc hóa học của hợp chất AG21 (31) 

Bảng P3.2.31. Dữ liệu phổ 1H (500 MHz) và 13C-NMR (125 MHz) của hợp chất 

AG21 trong CD3OD và TLTK 

C δCa 

[TLTK] 

δCb δHc (Mult., J Hz) δHd (Mult., J Hz) 

[TLTK] 

1,1' 132,7 134,2   

2, 2' 105,2 104,9 6,76 (2H, s) 6,97 (2H, s) 

3, 3' 149,8 149,3   

4, 4' 137,7 136,2   

5, 5' 149,8 149,3   

6,6' 105,2 104,9 6,76 (2H, s) 6,97 (2H, s) 

7, 7' 87,1 84,5 4,99 (2H, d, J = 4,5 Hz) 4,99 (2H, d, J = 3,8 Hz) 

8, 8' 55,2 55,4 2,32 (2H, m) 2,33 (2H, m) 

9, 9' 72,5 61,8 3,73 (2H, dd, 5,0; 11,5 Hz) 

3,65 (2H, dd, 5,0; 11,5 Hz) 

4,39 (2H, m) 

4,07 (2H, dd, 6,8; 9,1 Hz) 

4x OMe 56,9 56,8 3,88 (12H, s) 3,82 (12H, s) 
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a: CD3OD,125 MHz b: CD3OD, 125 MHz c:CD3OD, 500 MHz, d: CD3OD, 600 

MHz, 

TLTK: Panyo J., Matsunami K., and Panichayupakaranant P. (2016), "Bioassay-

guided isolation and evaluation of antimicrobial compounds from Ixora megalophylla 

against some oral pathogens", Pharmaceutical biology, 54(9), pp. 1522-1527. 

 

Hình P3.2.23c. Phổ 1H-NMR của hợp chất AG2 (23) 

 

Hình P3.2.23d. Phổ 13C-NMR của hợp chất AG2 (23) 
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Hình P3.2.24c. Phổ 1H-NMR của hợp chất AG3 (24) 

 

Hình P3.2.24d. Phổ 13C-NMR của hợp chất AG3 (24) 

 

Hình P3.2.25c. Phổ 1H-NMR của hợp chất AG28 (25) 



190 

 

 

Hình P3.2.25d. Phổ 13C-NMR của hợp chất AG28 (25) 

 

Hình P3.2.26b. Phổ 1H-NMR của hợp chất AG7 (26) 

 

Hình P3.2.26c. Phổ 13C-NMR của hợp chất AG7 (26) 
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Hình P3.2.27b. Phổ 1H-NMR của hợp chất AG8 (27) 

 

Hình P3.2.27c. Phổ 13C-NMR của hợp chất AG8 (27) 

 

Hình P3.2.28b. Phổ 1H-NMR của hợp chất AG10 (28) 
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Hình P3.2.28c. Phổ 13C-NMR của hợp chất AG10 (28) 

 

Hình P3.2.29b. Phổ 1H-NMR của hợp chất AG15 (29) 

 

Hình P3.2.29c. Phổ 13C-NMR của hợp chất AG15 (29) 
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Hình P3.2.30b. Phổ 1H-NMR của hợp chất AG18 (30) 

 

Hình P3.2.30c. Phổ 13C-NMR của hợp chất AG18 (30) 

 

Hình P3.2.31b. Phổ 1H-NMR của hợp chất AG21 (31) 
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 Hình P3.2.31c. Phổ 13C-NMR của hợp chất AG21 (31) 
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Phụ lục 3.3. Một số hình ảnh phân lập các hợp chất từ ba loài Adinandra tại viện 

Hóa sinh biển, Viện Hàn lâm Khoa học và Công nghệ Việt Nam. 

 

Hình P3.3. Hình ảnh phân lập và tinh sạch các chất từ 3 loài Adinandra 

A. Mẫu bột Adinandra khô; B. Ngâm mẫu trong MeOH; C. Chiết phân lớp; D. Cô 

quay cất duổi dung môi; E. Tra mẫu trên bản mỏng; D. Chuẩn bị dung môi; G. Khai 

triển bản mỏng; H. Phân tích bản mỏng sau hiện vết; I, K. Sắc ký cột; L, M: Các 

phân đoạn thu được sau sắc ký cột. 
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Phụ lục 3.4. Hình ảnh TLC sử dụng trong phân lập một số chất sạch 

 

Hình P3.4. Hình ảnh TLC sử dụng trong phân lập một số chất sạch 

A: Chất AHL15 (Dibutyldorycnic acid); B: WAM11.5 (Adinanquercetiside); C: 

Chất BA5 (ursolic acid); D: Chất AG28 (23-hydroxyursolic acid); E: Chất AG19 

(isoquercetine). 
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Phụ lục 4. Thử hoạt tính sinh học các hợp chất phân lập từ lá của ba loài nghiên cứu 

 

Hình P4. Nuôi cấy các chủng vi khuẩn từ chủng gốc chuẩn bị cho thử hoạt tính 

kháng khuẩn 

A: Vi khuẩn Citrobacter freundii; B. Vi khuẩn Escherichia coli; C: Vi khuẩn 

Pseudomonas aeruginosa; D: Vi khuẩn Staphylococcus aureus; E: Vi khuẩn 

Streptococcus milleri; F: Nuôi cấy khuẩn trên trên đĩa thạch; G: Hoạt hóa khuẩn. 
 

 

 


