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TÓM TẮT 

Công nghệ giải trình tự thế hệ mới đã góp phần vào sự phát triển của các nghiên cứu về trình tự bộ gen của 
nhiều loài khác nhau và các ứng dụng liên quan. Trong nghiên cứu này, bộ gen lục lạp của hai loài thực vật ngoại 
lai (Cenchrus longispinus) và cây dược liệu (Crepidiastrum denticulatum) được giải trình tự bằng công nghệ giải 
trình tự thế hệ mới. Bộ gen lục lạp của C. longispinus và C. denticulatum có kích thước lần lượt là 137,144 bp và 
152,779 bp. Khảo sát thành phần gen trên hai bộ gen lục lạp cho thấy có 78 gen mã hóa protein ở C. longispinus 
trong khi có 80 gen mã hóa protein ở C. denticulatum. Cả hai loài đều có bốn gen mã hóa RNA ribosome (rRNA) 
và 30 gen mã hóa RNA vận chuyển (tRNA). Phân tích các đa hình đơn nucleotide (SNP) của các gen mã hóa 
protein của lục lạp đã cho thấy một số vị trí trên gen matK có tiềm năng để phát triển chỉ thị phân tử nhận diện 
loài. Do đó các SNP được sử dụng để thiết kế các mồi cho phản ứng PCR đa mồi. Kết quả cho thấy sự đặc hiệu 
của các trình tự mồi đối với hai loài C. longispinus và C. denticulatum. Bên cạnh đó, các trình gen mã hóa protein 
trong bộ gen lục lạp cũng được sử dụng để xây dựng cây phát sinh loài để khảo sát mối liên hệ giữa  
C. longispinus, C. denticulatum, và các loài liên quan. 
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SUMMARY 

Next-generation sequencing technique has contributed to development of studies on genomics of various species 
and related applications. In this study, complete chloroplast genome sequences of an invasive plant (Cenchrus 
longispinus) and a medicinal plant (Crepidiastrum denticulatum) were completed using next-generation 
sequencing. The size of chloroplast genomes of C. longispinus and C. denticulatum are 137,144 bp and 152,779 
bp, respectively. There are 78 protein-coding genes in C. longispinus while C. denticulatum has 80 protein-coding 
regions. Both species have four rRNAs and 30 tRNAs. Results of simgle nucleotide polymorphisns (SNP) analysis 
revealed potential sites in matK of chloroplast genome for developing molecular markers. Therefore, these sites 
were used to design primers for multiplex PCR which showed specific effectiveness of primers for C. longispinus 
and C. denticulatum. Additionally, protein-coding genes from chloroplast genome were used to reconstruct 
phylogeny among C. longispinus, C. Denticulatum, and related species.  
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