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Phân loại vàmô tả giai đoạn nòng nọc của loài Cóc nướcMarten
Occidozygamartensii dựa trên chỉ thị 16S rRNA tại Cao nguyên Di
Linh, Việt Nam

Đỗ Trần Phương Ánh1,2,*, Lê Trần Tuyến1,2, PhạmMạnh Hùng1,2, Lê Thị Thùy Dương1,2

TÓM TẮT
Phân loại nòng nọc chính xác cung cấp thông tin giai đoạn ấu trùng các loài lưỡng cư giúp ích 
trong công tác bảo tồn và nghiên cứu đặc điểm vòng đời, sinh thái của chúng. Dựa trên dữ liệu 
hình thái và sinh học phân tử, nghiên cứu này đã xác định chính xác phân loại nòng nọc của loài 
Cóc nước Marten Occidozyga martensii ghi nhận tại cao nguyên Di Linh, Lâm Đồng. Các mẫu vật 
nòng nọc này được thu vào mùa mưa tháng 7 và tháng 8 năm 2022. Phân tích đặc điểm hình thái 
và sinh học phân tử của nòng nọc, phản ứng khuếch đại trình tự gene 16S rRNA bằng việc sử dụng 
cặp mồi AH-16S_S và AH-16S_R. Trình tự gene 16S rRNA của chúng trùng khớp với trình tự các 
mẫu vật được thu tại địa điểm mô tả gốc O. martensii ở Bangkok (Thái Lan) và có quan hệ gần với 
O. laevis ở Philippines. Kết quả nghiên cứu cung cấp mô tả hình thái chi tiết nòng nọc O. martensii 
ở giai đoạn 37 và những thay đổi hình thái từ giai đoạn 37 đến giai đoạn 41, với các đặc điểm nhận 
diện: vây đuôi trên bắt đầu phía sau gốc đuôi tại vị trí khoảng 17% chiều dài đuôi, có vệt đen dọc 
trước hai mắt và vệt đen ngang sau miệng, bụng màu nâu với nhiều đốm trắng. Hình thái nòng 
nọc của O. martensii khác biệt rõ ràng với hầu hết các loài trong giống Occidozyga và tương đồng 
cao nhất với O. laevis. Mặc dù vậy, O. martensii chỉ khác biệt với O. laevis ở vệt đen dọc trước hai 
mắt, dẫn đến việc dễ nhầm lẫn khi định danh hai loài này bằng đặc điểm hình thái. Tuy nhiên, dữ 
liệu sinh học phân tử từ nghiên cứu này và các nghiên cứu trước đây cho thấy O. martensii là một 
đơn vị phân loại tách biệt so với O. laevis. Điều này cho thấy sự cần thiết của phương pháp sinh học 
phân tử trong định loại các loài lưỡng cư. Dữ liệu phân loại hình thái và sinh học phân tử của nòng 
nọc loài O. martensii là cơ sở cho các nghiên cứu phân loại và quản lý các loài Cóc nước Occidozyga 
trong tương lai.
Từ khoá: 16S rRNA, Di Linh, hình thái, nòng nọc, Occidozyga martensii

MỞĐẦU
Hiện nay lưỡng cư là một nhóm loài nhạy cảm bởi
biến đổi khí hậu và mất sinh cảnh do phá rừng1–3.
Nhiều nghiên cứu hiện nay cung cấp đặc điểm phân
loại ở giai đoạn trưởng thành của nhiều loài lưỡng cư
mà bỏ qua giai đoạn nòng nọc vì khó phân loại do
kích thước nhỏ và biến đổi nhanh, trong khi thông
tin phân loại nòng nọc có thể giúp hiểu biết đặc điểm
sinh thái về toàn bộ vòng đời của ếch nhái, và phục vụ
trong công tác nghiên cứu đa dạng và bảo tồn chúng
trong tự nhiên4. Occidozyga martensii (Peters 1867)
là một loài Cóc nước phân bố rộng ở các nước thuộc
bán đảo Đông Dương (Indochina Peninsula) và bao
gồm cả Quảng Đông, Quảng Tây, Hải Nam và Vân
Nam thuộc Trung Quốc 5. Đây là một loài có phân
bố và dải môi trường sống rộng nên được đánh giá ở
cấp độ LC (ít quan ngại) bởi Liên minh Bảo tồnThiên
nhiên Quốc tế6. Năm 1867, Peters lần đầu tiên đã mô
tả loài Cóc nước Marten thuộc giống Phrynoglossus.

Thập kỷ qua, nhiều nghiên cứu đã ứng dụng thành
công công cụ sinh học phân tử để giải quyết vấn đề
phân loại cho nhiều loài lưỡng cư 4,7,8. Bằng dẫn liệu
sinh học phân tửAlexander Pyron vàWiens (2011) đã
chứng minh giống Phrynoglossus là đồng danh của
giống Occidozyga Kuhl và Van Hasselt, 18229. Tuy
nhiên, gần đây Köhler và cs. (2021) lại công nhận hai
giống Phrynoglossus và Occidozyga với bằng chứng
sinh học phân tử và đặc điểm hình thái lưỡi 7. Một số
nghiên cứu tương tự khác như Chan và cs. (2020) hay
Dubois và cs. (2021) hay Trageser và cs. (2021) cũng
phân chia hai giống riêng biệt Phrynoglossus và Occi-
dozyga trong cây phát sinh loài xây dựng được 10–12.
Mặc dù vậy, do việc lấy mẫu chưa đầy đủ các taxa
của hai giống Phrynoglossus và Occidozyga trong các
nghiên cứu này, Frost (2023) đã cân nhắc tạm thời chỉ
giữ lại một giống duy nhấtOccidozyga sensu lato5. O.
martensii có phổ phân bố rộng và ít được quan tâm
nghiên cứu nên cho đến hiện nay, vẫn chưa có nghiên
cứu nào cung cấp một cách đầy đủ về thông tin phân

Trích dẫn bài báo này: Đỗ T P A, Lê T T, Phạm M H, Lê T T D. Phân loại và mô tả giai đoạn nòng nọc 
của loài Cóc nước Marten Occidozyga martensii dựa trên chỉ thị 16S rRNA tại Cao nguyên Di Linh, 
Việt Nam. Sci. Tech. Dev. J. - Nat. Sci. 2024; 8(1):2869-2878.
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loại và mô tả đặc điểm hình thái giai đoạn nòng nọc
của chúng. Sau khi được Peters (1867) lần đầu tiên
mô tả thì loài Cóc nước Marten O. martensii đã được
Smith (1916) xếp vào loài phụ củaO. laevis là loài Cóc
nước nhẵn phân bố ở quần đảo Philippines13. Smith
(1916) cũng đã cung cấp một mô tả hình thái nòng
nọc đơn giản của loài phụ mà ông cho là ‘Phrynoglos-
sus laevis martensii’ 13. Tuy nhiên, Flury và cs. (2021)
và Lyu và cs. (2022) đã chứng minh rằng Occidozyga
laevis vàO.martensii là hai loài tách biệt và có quanhệ
đa phát sinh dựa vào trình tự gene 12S rRNA, tRNA-
Val, 16S rRNA và COI cũng như có vùng phân bố
khác nhau8,14. Như vậy, hiện nay đơn vị phân loại
và dữ liệu hình thái của nòng nọc O. martensii vẫn
chưa được cung cấp một cách đầy đủ và chi tiết trong
bất kì nghiên cứu nào. Theo Gosner (1960), vòng đời
của các loài ếch nhái trải qua 46 giai đoạn phát triển:
giai đoạn phôi (1-19), giai đoạn còn noãn (20-25), giai
đọan nòng nọc (26-41) và giai đoạn con non biến thái
thành con trưởng thành (42-46). Ở giai đoạn nòng
nọc, chúng tập trung tăng trưởng và hoàn thiện chi
sau (giai đoạn 26-40) cho đến khi bắt đầu xuất hiện
mầm chi trước (giai đoạn 41) 15–17. Trong nghiên cứu
này, chúng tôi tiến hành: (i) Phân loại các mẫu vật
nòng nọc của Cóc nướcMartenO.martensii thu nhận
được ở Cao nguyên Di Linh bằng trình tự gene 16S
rRNA (ii) Cung cấp mô tả hình thái nòng nọc giai
đoạn 37 một cách chi tiết, và sự thay đổi về hình thái
nòng nọc từ giai đoạn 37 đến giai đoạn 41. Từ đó so
sánh với mô tả của Smith (1916) và xác nhận lại đặc
điểm phân loại chính xác cho nòng nọc O. martensii.
Đây là nghiên cứu đầu tiên cung cấp đặc điểm hình
thái nòng nọc của Cóc nước Marten O. martensii dựa
trên xác nhận của dẫn liệu sinh học phân tử.

PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU

Phạm vi thumẫu

Nòng nọc của O. martensii được thu vào ngày
25/07/2022 tại 11◦26’57.21”N; 108◦ 3’22.49”E, độ cao
953m và ngày 27/08/2022 tại 11◦17’51.25”N; 108◦

5’41.76”E, độ cao 717m thuộc địa phận huyện Di
Linh, tỉnh LâmĐồng, Việt Nam. Mẫu nòng nọc được
chụp sống bằng máy ảnh Canon 300D trong bể thủy
tinh nhỏ. Các mẫu vật được ký hiệu: giai đoạn 37
(n=1): DL488; 38 (n=1): DL487; 39 (n=5): DL181,
DL246A,DL246B,DL246C,DL247; 40 (n=5): DL489,
DL490, DL491, DL492, DL493; 41 (n=2): DL486A,
DL486B. Mẫu mô lấy từ mô cơ đuôi của nòng nọc
được bảo quản trong cồn 99%. Tất cả các mẫu vật còn
lại được bảo quản trong formalin 10%.

Phân tích hình thái
Giai đoạn của nòng nọc được xác định dựa trên Gos-
ner (1960)15. Mẫu nòng nọc được đo bằng thước
kẹp (sai số 0,01 mm). Các chỉ số đo hình thái được
dựa theo Altig và McDiarmid (1999) 17 và Pezzuti và
cs. (2021)18 bao gồm: Tổng chiều dài cơ thể (TL):
khoảng cách từ phần mút mõm đến cuối đuôi; Chiều
dài thân (BL): khoảng cách từ phần mút mõm đến
phần kết thúc của thân (nơi bắt đầu của cơ đuôi);
Chiều dài đuôi (TaL): khoảng cách từ điểm bắt đầu
của cơ đuôi đến cuối đuôi; Chiều cao đuôi (MTH):
khoảng cách lớn nhất của vây đuôi trên và vây đuôi
dưới; Khoảng cách hai mắt (IOD): khoảng cách giữa
hai con ngươi; Khoảng cách hai mũi (IND): khoảng
cách rìa của hai mũi; Chiều cao cơ đuôi (TMH):
khoảng cách lớn nhất giữa cơ đuôi trên và cơ đuôi
dưới; Chiều rộng cơ đuôi (TMW): khoảng cách lớn
nhất giữa bên trái và bên phải cơ đuôi; Chiều rộng
thân (BW): khoảng cách lớn nhất giữa bên trái và bên
phải thân; Chiều cao thân (BH): khoảng cách lớn nhất
giữa mặt bụng và mặt lưng của thân; Khoảng cách
mắt mõm (ES): khoảng cách từ chính giữa hai mắt
đến mút mõm; Khoảng cách mũi mắt (NE): khoảng
cách của chính giữa hai mũi đến chính giữa hai mắt;
Khoảng cáchmũi mõm (SN): khoảng cách từ giữa hai
mũi đến mút mõm; Đường kính mắt (ED): khoảng
cách lớn nhất của rìa mắt; Khoảng cách từ mõm đến
lỗ thở (SS); Đường kính đĩa miệng (ODW): chiều
rộng lớn nhất của đĩa miệng; Chiều cao vây đuôi trên
(DFH): khoảng cách lớn nhất từ mép ngoài đến mép
trong của vây đuôi trên; Chiều cao vây đuôi dưới
(VFH): khoảng cách lớn nhất từ mép ngoài đến mép
trong của vây đuôi dưới. Công thức răng (LTRF) dựa
theo Altig và McDiarmid (1999)17.

Phân tích sinh học phân tử
Tách chiết DNA tổng số từ mẫu mô của nòng nọc
theo kit Omega BIO-TEK. Trình tự DNA vùng gene
16S rRNA (~550 bp) được khuếch đại sử dụng cặp
mồi AH-16S_S và AH-16S_R theo Grosjean và cs.
(2015)4. Thành phần phản ứng PCR (25 µL): 7,5 µL
nước cất, 12,5 µL dung dịch 2X Tools Taq PCR Mas-
ter Mix, 2 µLmồi (1 mM), 3 µ l DNA tổng. Chu trình
nhiệt của phản ứng PCR: (1) Biến tính DNA tổng
(92ºC trong 3 phút); (2) Mồi bắt cặp với DNA tổng
và khuếch đại trình tự DNA mục tiêu (92ºC trong 45
giây, 52ºC trong 45 giây và 72ºC trong 1 phút được lặp
lại 35 lần); (3) Tổng hợp trình tự DNAmục tiêu (72ºC
trong 5 phút) và được bảo quản ở 8ºC. Sản phẩm PCR
được tinh sạch bằng cách sử dụng CleanPCR kit (Pro-
teigene, Saint-Marcel, France). Giải trình tự Sanger
được thực hiện bởi công ty 1st BASE. Các tệp trình tự
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AB1 xuôi và ngược được kiểm tra, đối chiếu và hiệu
chỉnh thủ công dựa vào đồ thị AB1 Chromatogram
trên phầnmềmChromas 2.6. Các trình tự xuôi ngược
đã được đồng nhất từ nghiên cứu này và các trình tự
gene 16S rRNA của các loài Fejervarya limnocharis, F.
cancrivora, Limnonectes kuhlii, L. sisikdagu, L. lepor-
inus, L. paramacrodon, L. palavanensis, L. finchi, Oc-
cidozyga sumatrana, O. baluensis, O. diminutiva, O.
baluensis, O. rhacoda, O. lima, O. laevis, O. martensii
từ nghiên cứu của Chan và cs. (2020) 10, Flury và cs.
(2021)14, Köhler và cs. (2021)7 và Lyu và cs. (2022) 8

đã được sử dụng để xây dựng cây phát sinh phân loại
cho các mẫu vật nòng nọc thuộc O. martensii. Loài
Alcalus baluensis có quan hệ gần gũi với các loài phân
tích được chọn làm nhóm ngoài14. Tất cả trình tự
được xếp thẳng hàng bằng chức năng ClustalW và
được chỉnh sửa thủ công trên phần mềm MEGA 7.
Mô hình tiến hóa được xác định dựa vào tiêu chí
Bayesian Information Criterion (BIC), lựa chọn mô
hìnhGTR+G+I phù hợp với dữ liệu trình tự gene trên
phần mềm jModeltest v3.7. Cây phát sinh loài được
xây dựng dựa trên phương phápMaximum likelihood
100 lần chạy độc lập ngẫu nhiên với 1000 lần lặp lại,
thực hiện trên phần mềm raxmlGUI v. 1.3. Cây phát
sinh loài được hiệu chỉnh bằng phầnmềm TreeGraph
v. 2.0.47. Khoảng cách di truyền và sai số chuẩn giữa
các trình tự được xác định bằng phần mềmMEGA 7,
mô hình p-distance với 1000 lặp lại.

KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN
Đặc điểm sinh học phân tử
Cây phát sinh Maximum likelihood dựa trên trình tự
gene 16S rRNA của các loài Fejervarya limnocharis, F.
cancrivora, Limnonectes kuhlii, L. sisikdagu, L. lepor-
inus, L. paramacrodon, L. palavanensis, L. finchi, Oc-
cidozyga sumatrana, O. baluensis, O. diminutiva, O.
baluensis, O. rhacoda, O. lima, O. laevis, O. marten-
sii được thể hiện ở Hình 1. Cây phát sinh thể hiện sự
phân tách rõ của 16 loài với giá trị bootstrap > 50%
ở tất cả các vị trí phát sinh trên mỗi nhánh. Mỗi loài
hình thành một nhánh đơn phát sinh dựa vào dữ liệu
trình tự gene 16S rRNA. Trong nghiên cứu này, các
trình tự của ba loài O. lima, O. laevis và O. martensii
được thu thập từ các nghiên cứu trước đây, đều là các
mẫu vật được thu tại vị trí của mẫu chuẩn (type local-
ity) và các khu vực lân cận. Tất cả bốn mẫu vật nòng
nọc DL181, DL247, DL489 và DL490 thu được từ Di
Linh trong nghiên cứu này đều thuộc cùng chungmột
nhóm với loài O. martensii, bao gồm cả các mẫu vật
từ Chan và cs. (2020)10, Flury và cs. (2021) 14, Köhler
và cs. (2021)7 và Lyu và cs. (2022) 8 với giá trị lặp lại
99%. Khoảng cách di truyền p-distance trình tự gene

16S rRNA giữa các loài Occidozyga spp. được trình
bày ở Bảng 1. Khoảng cách di truyền trong nhóm O.
martensii khá cao 0,05 ± 0,007, và cách biệt 0,172 ±
0,016 so với loài gần nhất O. laevis. Khoảng cách di
truyềnp-distance của trình tự gene 16S rRNAgiữa các
loài ghi nhận từ nghiên cứu này cũng tương tự khoảng
cách di truyền được công bố từ Lyu và cs. (2022) 8.
Điều này chứng tỏ sự đa dạng di truyền cao trong
gene 16S rRNAgiữa các quần thể khác nhau trong loài
O. martensii, O. laevis và O. lima, kết quả này cũng
được ghi nhận bởi Chan và cs. (2020)10, Flury và cs.
(2021)14, Köhler và cs. (2021)7 và Lyu và cs. (2022)8.
Cây phát sinh loài từ các nghiên cứu này đều cho thấy
loài O. martensii phân tách thành nhiều dòng (lin-
eage) giữa các quần thể được thu thập ở nhiều địa
điểm khác nhau từ Thái Lan và Việt Nam. Dữ liệu
từ cây phát sinh cho thấy các mẫu ở Di Linh và miền
Trung Việt Nam (GenBank DQ283357) cùng với các
mẫu ở Đông Bắc Thái Lan (GenBank MW007296,
MW217484, MW217476, MW217477) gần gũi với
nhau, trong khi cách biệt xa hơn với các mẫu vật
thu thập ở miền Nam và Tây Nam Thái Lan (Gen-
BankMW217475, AB530610, KP318725,MG935941,
MW007313) (Hình 1). Như vậy, dựa vào kết quả từ
nghiên cứu cho thấy trình tự gene 16S rRNA đã hỗ
trợ xác định phân loại chính xác nòng nọc cho loài
O. martensii ghi nhận ở cao nguyên Di Linh. Dữ liệu
trình tự gene 16S rRNA cho thấy hai loài hiện diện ở
Việt Nam O. martensii và O. lima có khoảng cách xa
nhau trong khi O. martensii gần gũi hơn với O. lae-
vis 8. Điều này tương thích với dẫn liệu về hình thái,
O.martensii có nhiều đặc điểm hình thái chung vớiO.
laevis, do đó Smith (1916) đã phân loạiO.martensii là
một loài phụ của O. laevis13. Tuy nhiên, bằng dữ liệu
gene nhân (BDNF, NTF3, POMC) kết hợp với ty thể
(12S, tRNA-Val and 16S rRNA), Flury và cs. (2021)
cho thấy rằng O. martensii lại có mối quan hệ gần gũi
với O. lima và là một tổ tiên xa của O. laevis 14. Điều
này hoàn toàn hợp lý vì O. martensii và O. lima là hai
loài có sự giao nhau trong vùng phân bố ở bán đảo
Đông Dương trong khi O. laevis chỉ phân bố ở các
đảo Philippines8,10,14. Thực tế, Flury và cs. (2021) đã
chỉ ra rằng O. sumatrana mới là tổ tiên gần đây của
O. laevis 14. Nghiên cứu này cũng đã nhận định rằng
O. laevis là loài đã tiến hóa và phát tán từ O. suma-
trana phân bố ở các đảo Sumatra để chiếm lĩnh ở
các hòn đảo Philippines thông qua các cầu nối giữa
Palawan (Philippines), Borneo và Sumatra xuất hiện
vào khoảng thời gian từ 11 đến 9 triệu năm trước đây.
Từ các dẫn liệu này của Flury và cs. (2021) và các
nghiên cứu của Chan và cs. (2020), Lyu và cs. (2022)
đã kết luận rằng O. laevis là loài phân bố giới hạn ở
các đảo thuộc Philippines và O. martensii là một loài
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được công nhận phân bố ở các nước thuộc bán đảo
Đông Dương (Indochina Peninsula) và một số tỉnh
phía nam Trung Quốc (Quảng Đông, Quảng Tây, Hải
Nam và Vân Nam)8,10,14.

Đặc điểm hình thái nòng nọcO. martensii

Dựa trên các mẫu vật thu được, nghiên cứu mô tả chi
tiết mẫu vật nòng nọc Cóc nước Marten ở giai đoạn
37 (Hình 2A, B, C) và phân tích sự thay đổi hình thái
của nòng nọc ở các giai đoạn còn lại (giai đoạn 38 đến
41, Hình 2D, E, F). Chi tiết chỉ tiêu số đo của nòng
nọc O. martensii được thể hiện ở Bảng 2.

Hình thái nòng nọc giai đoạn 37 (mẫu vật
DL488)

Đĩa miệng: không có đĩa miệng và răng LTRF 0/0.
Miệng dạng tròn, miệng hơi nhô về phía trước 0,33
mm hình móng ngựa, chiều rộng miệng 0,66 mm
(Hình 2G).
Cơ thể mặt lưng: thân nòng nọc hình bầu dục
(BW/BL=0,72). Mõm nhọn. Mũi dạng tròn, nằm gần
mõmhơnmắt (NE/ES = 0,52), haimũi cách nhau 0,64
mm, hướng mở chéo lên trên. Mắt có kích thước to
(ED/BL= 0,17), dạng tròn, nằm ở mặt lưng, khoảng
cách từ mắt đến mõm là 1,95 mm, hai mắt cách nhau
1,31 mm, tầm nhìn hướng về hai bên, có vệt đen dài
hướng dọc theo con ngươi (Hình 2A).
Cơ thể mặt bên: cơ thể dẹp. Lỗ thở dạng ống, nằm
bên trái thân, phần cuối ống tách hoàn toàn khỏi
thân, cách mõm 6,53 mm, hướng chéo về phía sau
(Hình 2H). Lỗ huyệt nằm cuối thân, giữa đuôi, hướng
mở ra sau. Đường bên không rõ. Không quan sát
được vòng xoắn ruột. Đuôi rất dài (TAL/BL=2,80).
Vây đuôi trên bắt đầu phía sau gốc đuôi tại vị trí
khoảng 17% chiều dài đuôi, mút đuôi nhọn, độ cao
tổng đuôi 3,99 mm, chiều cao lớn nhất vây đuôi trên
bằng 0,31 lần chiều cao lớn nhất đuôi, chiều cao lớn
nhất vây đuôi dưới bằng 0,22 lần chiều cao lớn nhất
đuôi, rìa vây đuôi có các chùmđốmđen cáchđềunhau
(Hình 2B). Cơ đuôi chắc khỏe, chiều rộng cơ đuôi
2,19 mm, chiều cao lớn nhất của cơ đuôi bằng 0,89
lần chiều cao lớn nhất của thân.
Màu sắc: Mẫu vật nòng nọc lúc còn sống có cơ thể
màu vàng, phần bụng có thể quan sát thấy tim bên
trong cơ thể nhưng không nhìn thấy vòng xoắn ruột,
có các chấm trắng rải rác trên bụng. Trong dung dịch
bảo quản, phần thân: từmõmđếnmắt và hai bên thân
có màu trắng đục, giữa thân màu nâu. Cơ đuôi và vây
đuôi màu trắng đục. Viền vây đuôi có các chấm đen
xen kẽ, vây đuôi trên có các đường màu nâu dọc theo
chiều dài vây (Hình 2A, B, C).

Sựthayđổivềhìnhtháinòngnọc từgiaiđoạn
37 đến giai đoạn 41
Màu sắc chuyển dần từ vàng sang nâu đậm. Về các
chỉ số hình thái, tỷ lệ chiều dài đuôi và chiều dài thân
(TAL/BL) có xu hướng giảm dần qua các giai đoạn
cùng với sự ngắn dần của đuôi. Tỷ lệ chiều rộng thân
và chiều cao thân (BW/BH) lớn nhất ở giai đoạn 37,
các giai đoạn từ 38 đến 41 thấp hơn giai đoạn 37 và
tương đối ổn định giữa các giai đoạn. Các tỷ lệ số đo
hình thái khác không có sự chênh lệch nhiều từ giai
đoạn 37 đến 41. Giai đoạn 39 có năm cá thể có kích
thước cơ thể và các chỉ số đo nhỏ hơn các cá thể ở các
giai đoạn khác, tuy nhiên tỷ lệ các chỉ số đo đều không
khác biệt so với các giai đoạn khác.
Môi trường sống: nòng nọc O. martensii được thu
tại tầng đáy vũng nước đọng nền bùn, xung quanh
là các cây bụi nhỏ và cây tre, ven quốc lộ 28 nối tỉnh
Lâm Đồng và tỉnh Bình Thuận (Hình 2I). Nòng nọc
O. martensii được tìm thấy sống chung với nòng nọc
loàiMicrohyla heymonsi và Rhacophorus annamensis.

So sánh đặc điểm hình thái nòng nọc của O.
martensii sovới các loàikhác tronggiốngOc-
cidozyga
Nòng nọc của các loài thuộc giống Occidozyga vẫn
chưa được mô tả hình thái đầy đủ, với chỉ bốn loài có
dữ liệu hình thái nòng nọc gồm: O. lima, O. berbeza,
O. baluensis và O. laevis. Đặc điểm chung và phân
biệt về hình thái nòng nọc thuộc giống Occidozyga so
với các giống khác của các loài ếch nhái theo Smith
(1916) là cơ thể dài, mõm nhọn, miệng lớn, nhô về
phía trước, không có răng13. Tất cả các đặc điểm
trên đều trùng khớp với nòng nọc O. martensii trong
nghiên cứu này. Bên cạnh đó sau khi so sánh các
nghiên cứu trước đây hình thái nòng nọc của giống
Occidozyga còn các đặc điểm chung sau đây: miệng
nhô về phía trước, hình móng ngựa, lỗ thở tách biệt
hoàn toàn khỏi thân, bụng khôngnhìn thấy vòng xoắn
ruột13,19–21.
Năm1916, Smith đãmô tả hình thái nòng nọc loàiOc-
cidozyga laevis martensii dựa trên một mẫu vật không
rõ giai đoạn được thu tại Bangkok, Thái Lan. Nòng
nọc loài O. laevis martensii có chiều dài toàn bộ cơ
thể là 23 mm nhỏ hơn khá nhiều so với nòng nọc
loài O. laevis là 33 mm theo Haas và cs. (2022) và
là 51 mm theo Boulenger (1897) 13,20,21. Nòng nọc
loài O. martensii của nghiên cứu này có những hình
thái tương đồng với nòng nọc loài O. laevis marten-
sii ở những điểm sau: cơ thể màu vàng nâu, đuôi rất
dài, vây đuôi thấp, trên vậy đuôi có những chấm đen
xen kẻ, có vệt đen dọc theo mắt, miệng nhô về phía
trước và không có răng. Ngoài những đặc điểm trên,
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Bảng 1: Khoảng cách p-distance trình tự gene 16S rRNA giữamẫu vậtO.martensii thu ở Di Linh và các loài
Occidozyga spp.

Loài 1 2 3 4 5 6 7

1. O. sumatrana

2. O. diminutiva 0,13

3. O. baluensis 0,14 0,09

4. O. rhacoda 0,17 0,19 0,17

5. O. lima 0,18 0,18 0,18 0,17

6. O. laevis 0,14 0,15 0,17 0,17 0,21

7. O. martensii 0,15 0,18 0,17 0,19 0,17 0,16

8. O. martensii_Di Linh 0,16 0,18 0,17 0,19 0,18 0,16 0,05

Hình 1: Cây phát sinh Maximum likelihood dựa trên trình tự gene 16S rRNA cho các loài Fejervarya, Limnonectes,
Occidozyga và outgroup Alcalus baluensis, tên của bốn trình tự O. martensii từ nghiên cứu này thu ở Di Linh được
in đỏ, giá trị bootstraps được thể hiện trên các vị trí phát sinh mỗi nhánh.
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Bảng 2: Các số đo và tỷ lệ hình thái nòng nọcO.martensii được thu tại cao nguyên Di Linh, tỉnh LâmĐồng. Đơn
vị: milimet (mm), n: số lượngmẫu. Với các giai đoạn có n > 1, số liệu được trình bày dưới dạng trung bình± độ
lệch chuẩn.

Chỉ tiêu hình thái 37 (n=1) 38 (n=1) 39 (n=5) 40 (n=5) 41 (n=2)

Tổng chiều dài (TTL) 26,29 29,61 20,95±2,11 27,72±3,6 29,54±0,5

Chiều dài thân (BL) 6,92 7,89 6,21±0,27 9,28±1,09 8,94±0,4

Chiều cao thân cao nhất (BH) 2,87 3,70 2,35±0,26 3,60±0,33 3,74±0,00

Khoảng cách từ cuối thân đến lỗ
thở (BS)

1,39 1,08 0,99±0,36 2,01±0,08 1,79±0,18

Chiều rộng thân lớn nhất (BW) 4,99 5,21 3,20±0,51 5,19±0,52 5,63±0,18

Đường kính mắt (ED) 1,20 1,44 1,06±0,08 1,35±0,05 1,46±0,06

Khoảng cách mắt mõm (ES) 1,95 2,06 2,14±0,22 2,58±0,33 2,65±0,08

Khoảng cách hai mũi (IND) 0,64 0,71 0,97±0,05 1,10±0,02 0,83±0,01

Khoảng cách hai mắt (IOD) 1,31 1,23 2,13±0,33 2,80±0,09 1,41±0,08

Công thức răng (LTRF) - - - - -

Chiều cao vây dưới (LFH) 0,89 0,99 0,59±0,03 0,81±0,18 0,94±0,08

Chiều cao cả đuôi (MTH) 3,99 4,41 2,67±0,05 4,76±1,09 3,97±0,05

Khoảng cách mũi mắt (NE) 1,01 1,07 0,93±0,03 1,07±0,08 1,23±0,01

Chiều rộng đĩa miệng (ODW) - - - - -

Khoảng cách từ mũi đến mõm
(SN)

1,29 1,30 1,22±0,12 1,65±0,11 1,42±0,01

Khoảng cách từ mõm đến lỗ thở
(SS)

6,53 6,80 5,23±0,65 6,76±0,26 7,26±0,05

Chiều dài đuôi (TAL) 19,37 21,72 14,74±1,85 18,44±2,5 20,61±0,11

Chiều cao cơ đuôi (TMH) 2,55 2,64 1,55±0,17 2,77±0,82 2,87±0,05

Chiều rộng cơ đuôi (TMW) 2,19 2,37 1,40±0,21 2,12±0,19 1,92±0,01

Chiều cao vây đuôi trên (UFH) 1,23 1,41 0,90±0,06 1,31±0,68 1,85±0,06

BW/BL 0,72 0,66 0,52±0,06 0,56±0,11 0,63±0,01

TAL/BL 2,80 2,75 2,38±0,19 2,00±0,39 2,31±0,09

BW/BH 1,74 1,41 1,37±0,35 1,44±0,11 1,46±0,05

NE/ES 0,52 0,52 0,43±0,02 0,42±0,03 0,47±0,01

ED/BL 0,17 0,18 0,17±0,01 0,15±0,02 0,18±0,01

IOD/IND 2,05 1.7 2,19±0,02 2,55±0,1 1,64±0,07

TMH/BH 0,89 0,71 0,66±0,15 0,77±0,16 0,76±0,01

UFH/MTH 0,31 0,32 0,34±0,01 0,28±0,08 0,46±0,01

LFH/MTH 0,22 0,22 0,22±0,02 0,18±0,1 0,22±0,02

Mã số mâũ vật: 37 (DL488), 38 (DL487), 39 (DL181, DL246A, DL246B, DL246C, DL247), 40 (DL489, DL490, DL491, DL492, DL493), 41
(DL486A, DL486B)
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Hình 2: Hình thái nòng nọcO.martensii . (A, B, C): Giai đoạn 37; (D, E, F): Giai đoạn 41; (G): Cấu trúc miệng; (H): Mặt
bụng nòng nọc với miệng và lỗ thở. (I): Sinh cảnh nòng nọc O. martensii tại cao nguyên Di Linh, tỉnh Lâm Đồng,
Việt Nam.

giai đoạn nòng nọc và các chỉ số hình thái của loài
O. laevis martensii không được đề cập. Như vậy, dựa
vào dữ liệu hình thái kết hợp sinh học phân tử, O.
laevis martensii được thu tại Bangkok và mô tả bởi
Smith (1916) phải được xemxét làO.martensii. Trong
nghiên cứu này, chúng tôi cung cấp đầy đủ các thông
số đo về hình thái nòng nọc O. martensii theo từng
giai đoạn và mô tả cụ thể các đặc điểm hình thái.
Khác biệt về hình thái nòng nọc của O. martensii với
các loài thuộc giốngOccidozyga đã đượcmô tả: Nòng
nọcO.martensii có vây đuôi trên bắt đầu phía sau gần
gốc đuôi tại vị trí khoảng 17% chiều dài đuôi, bụng
màu nâu, nhiều đốm trắng so với nòng nọc O. balu-

ensis và O. berbeza , vây đuôi trên bắt đầu phía sau
xa gốc đuôi tại vị trí khoảng 40% chiều dài đuôi bụng
màu trắng đục, không có hoặc có ít đốm trắng19. Ở
nòng nọc O. martensii phần vây đuôi trên liền mạch
và có các đốm đen ở viền vây đuôi, cơ thể màu nâu so
với nòng nọc O. lima từ gốc đuôi đến 1

2 vây đuôi trên
nhô lên cao hơn so với phần còn lại của vây đuôi, cơ
thể màu trắng có sọc nâu20. Nòng nọc O. martensii
có hình thái tương đồng nhất với nòng nọc O. laevis
tuy nhiên nòng nọcO. martensii có thể phân biệt dựa
vào đặc điểm có vệt đen dọc phía trước hai mắt và
một vệt đen ngang sau miệng còn nòng nọc O. laevis
thì không có những vệt đen này19,22,23. Như vậy, cho
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thấy hình thái nòng nọc của O. martensii và O. laevis
có sự tương đồng cao và dễ nhầm lẫn khi định danh
hai loài này bằng đặc điểm hình thái. Bên cạnh sự
giống nhau về hình thái nòng nọc, Günther (1858) và
Hecht và cs. (2013) cũng đã ghi nhận sự tương đồng
về hình thái trong giai đoạn trưởng thành giữa hai loài
này24,25.

KẾT LUẬN
Nghiên cứu này đã xác định phân loại chính xác cho
nòng nọc của loàiO. martensii thu được ở cao nguyên
Di Linh dựa trên trình tự gene 16S rRNA. Kết hợp với
dữ liệu của các nghiên cứu cho thấy O. martensii là
một đơn vị phân loại tách biệt so với loàiO. laevis. Sự
tương đồng về hình thái ở giai đoạn nòng nọc của O.
martensii và O. laevis cho thấy việc định loại chính
xác hai loài này cần phải áp dụng thêm phương pháp
sinh học phân tử và thông tin về địa lý phân bố của
từng loài. Dữ liệu phân loại hình thái và sinh học phân
tử của nòng nọc O. martensii từ nghiên cứu này là cơ
sở phục vụ cho các nghiên cứu phân loại và quản lý
nguồn gene giống Cóc nước Occidozyga trong tương
lai.

LỜI CẢMƠN
Nghiên cứu này được tài trợ bởi Đại học Quốc
gia Thành phố Hồ Chí Minh (ĐHQG-HCM) trong
khuôn khổ Đề tài mã số 562-2022-18-06. Giấy
phép thực địa bởi công ty lâm nghiệp Di Linh số
0025/GGTKHTN. Chúng tôi cảm ơn sự giúp đỡ của
các thành viên nhómnghiên cứu từ Phòng thí nghiệm
Động Vật, Bộ môn Sinh thái và Sinh học Tiến hóa,
TrườngĐại họcKhoa học Tự nhiên TP.HồChíMinh.

VẤNĐỀ ĐẠOĐỨC TRONGNGHIÊN
CỨU TRÊN ĐỘNG VẬT
Được cấp giấy chấp thuận (cho phép) của Hội dồng
đạo đức trong nghiên cứu trên động vật của Trường
Đại học Khoa học Tự nhiên, ĐHQG-HCM (ACU-
CUS).

DANHMỤC CÁC TỪ VIẾT TẮT
cs: cộng sự
16S rRNA: 16S ribosomal RNA
DNA: Deoxyribonucleic acid
LC: Least concern

XUNGĐỘT LỢI ÍCH
Các tác giả đồng ý không có bất kỳ xung đột lợi ích
nào liên quan đến các kết quả đã công bố.

ĐÓNGGÓP CỦA CÁC TÁC GIẢ
Đỗ Trần Phương Ánh: tra cứu và tổng hợp tài liệu,
thực nghiệm, phân tích và trình bày kết quả, dữ liệu
sinh học phân tử, viết và hoàn thiện bản thảo.
Lê Trần Tuyến: phân tích dữ liệu hình thái và trình
bày hình ảnh.
Phạm Mạnh Hùng: phân tích dữ liệu sinh học phân
tử, hình thái và hình ảnh, chỉnh sửa bản thảo.
LêThịThùyDương: tra cứu và tổng hợp tài liệu, phân
tích dữ liệu hình thái và hình ảnh, chỉnh sửa bản thảo.
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Tadpole identification and description of Marten’s Oriental Frog
Occidozygamartensii based onmarker 16S rRNA in Di Linh
Plateau, Vietnam

Do Tran Phuong Anh1,2,*, Le Tran Tuyen1,2, PhamManh Hung1,2, Le Thi Thuy Duong1,2

ABSTRACT
The tadpole identification can support providing important information on the larval stage of am-
phibian species, which helps for studying the conservation, ecology, and life history of them. Based 
on morphological and molecular data, this study accurately identified the tadpoles of Marten's 
Oriental Frog Occidozyga martensii which had been recorded in the Di Linh Plateau, Lam Dong 
province. These tadpole specimens were collected in the wet season, July and August 2022. An-
alyzing the morphology and molecule of the tadpoles, amplifying the 16S rRNA marker by using 
a pair of primers AH-16S_S and AH-16S_R. Their 16S rRNA sequences matched to those collected 
at the type locality of O. martensii in Bangkok (Thailand) and closely related to those of O. laevis 
collected in Philippines. The results provided detailed morphological description of O. martensii 
tadpoles at stage 37 and the morphological changes from stage 37 to 41, with diagnostic charac-
teristics: upper fin originates far posterior to trunk-tail junction, at approximately 17% of tail length, 
with black short-stripes in front of eyes and black short-stripe behind mouth, brown belly with 
many white spots. The tadpole morphology of O. martensii most resembles tadpole of O. laevis 
when compared with all congeners in genus Occidozyga. O. martensii differs from O. laevis in only 
having black short-stripes in front of eyes. It is easily confused when identifying these two species 
by their morphological characteristics. However, the molecular data from this study and previous 
studies suggested that O. martensii is a different taxon from O. l aevis. These results from this study 
indicated the necessity of molecular methods in the identification of a mphibians. The morpho-
logical and molecular data of O. martensii tadpole are helpful for the next taxonomic studies and 
management of Oriental Frog Occidozyga species in the future.
Key words: 16S rRNA, Di Linh, morphology, tadpole, Occidozyga martensii
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