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TÓM TẮT 

Chi Dẻ đá (Lithocarpus) là chi lớn thứ 2 trong họ Dẻ (Fagaceae), với khoảng 350 loài trên thế giới và là thành 
phần chiếm ưu thế trong hầu hết các các kiểu rừng nhiệt đới. Để làm rõ mức độ đa dạng thành phần loài của chi 
Lithocarpus ở Việt Nam, chúng tôi thực hiện các phân tích phân tử sử dụng chỉ thị đa hình đơn nucleotide (SNPs) 
có được bằng kỹ thuật “Xác định trình tự các vùng ISSR đa hợp bằng giải trình tự gen” (Multiplexed ISSR 
genotyping by sequencing - MIG-seq) dựa trên nền tảng công nghệ giải trình tự gen thế hệ mới. Trong nghiên 
cứu này, 322 số hiệu tiêu bản được thu chủ yếu ở Việt Nam và một số từ Campuchia, Indonesia, Lào, và Thái 
Lan được sử dụng để thực hiện các phân tích phân tử và hình thái. Các bằng chứng thu được từ phân tích phân 
tử và quan sát hình thái trên các mẫu nghiên cứu cũng như hệ thống tiêu bản trong các bảo tàng, bao gồm cả 
mẫu chuẩn cho thấy: Có 126 loài thuộc chi Lithocarpus ở Việt Nam, trong đó có 9 loài được phát hiện mới. Ngoài 
ra, bằng việc ứng dụng kết hợp cả phương pháp phân tử và hình thái, chúng tôi đã làm rõ các vấn đề phức tạp 
về phân loại tồn tại lâu nay của một sô tổ hợp loài thuộc chi này ở Việt Nam, đặc biệt các tổ hợp có mức độ 
tương đồng về hình thái cao. Từ những kết quả nghiên cứu, chúng tôi đưa ra kết luật rằng: phương pháp  
MIG-seq là một công cụ mạnh mẽ, cung cấp các chỉ thị phân tử đặc trưng, giúp nhận diện và đánh giá chính xác 
mức độ đa dạng về thành phần loài của chi Lithocarpus ở Việt Nam, kể cả áp dụng trên những mẫu sinh dưỡng. 
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SUMMARY 

Lithocarpus Blume (1826) is the second largest genus of the family Fagaceae, with approximately 350 species in 
the world. Its species diversity is the highest in China and Vietnam where 123 species and 117 species were 
reported, respectively, whereas 31 species, 41 species and 56 species were recorded in Myanmar, Laos and 
Thailand, respectively. In Vietnam, almost all the species of Lithocarpus were described by French botanists until 
1920s and some other species were until 1950s. Since then, the taxonomic inventories of Lithocarpus in Vietnam 
were disrupted until Ngoc et al. (2016, 2018) described two new species based on their newly collected materials. 
Therefore, updating our taxonomic knowledge on the species of Lithocarpus using new collections and new 
techniques such as phylogenetic analysis based on DNA markers are required. To clarify the species diversity of 
the Lithocarpus genus in Vietnam, we made the molecular analysis using SNPs marker from a new technique 
“Multiplexed ISSR genotyping by sequencing” (MIG-seq) based on the next-generation sequencing platform. A 
total of 322 vouchers of specimens of the genus collected mostly from Vietnam and partly from Cambodia, 
Indonesia, Laos, and Thailand were included in this study. The evidence obtained from molecular analysis and 
subsequent morphological observations on 322 samples as well as herbarium specimens including types showed 
that: there are 126 species of Lithocarpus genus from Vietnam, including nine new species (L. dahuoaiensis, L. 
vuquangensis, L. bidoupensis ined., L. cadamensis ined., L. congtroiensis ined., L. chinhii ined., L. hongiaoensis 
ined., L. pseudoannamensis ined., L. pseudotruncatus ined.). Also, by applying both molecular and morphological 
approaches, we could resolve a long-standing problem on the taxonomy of polymorphic species complexes of 
Lithocarpus in Vietnam. In our conclusion, the next-generation sequencing platform with the MIG-seq method 
provides a powerful tool to identify and diversity assessment of Lithocarpus species, even for sterile specimens. 
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