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Phu luc 1. Cac thong s sir dung trong danh gia da dang di truyén

locus

Théng sb Tin(ljlocnhg?i:hcl(l;’cl/)ﬁn Y nghia sinh hoc
i ) N Thé ‘hién murc do phong phu di
S6 luong alen (Na) Tong s6 alen quan sat tai moi truyeén, gia tri Na cao thi quan thé

¢6 tinh da hinh 16n.

S6 luong alen hiéu
qua (NE)

NE = 1 /Zpiz,
Vvoi p; la tan suat cua alen i

Phan anh muc d) can bang cua
phan bo alen; gia tri cao cho thay
cac alen c6 tan suat tuong duong.

Biéu thi mirc d6 bién di di truyén
hién c6; Ho thap co thé do giao

T} 1€ di hop trquan | Til€ ca tPe d;lh(_rp tr thuc té ph §i can huy &t hodc phan tich
sat (Ho) trong quan thé A A
quan thé
Xac sut hai alen chon ngau
A 1 , _ 5 nhién tr quan thé la khac nhau;
T 1 ¢ di hop tir mong . He I-2p; . chi s6 chinh cia da dang quan
doi (He) (theo mo6 hinh Hardy—einberg) thé

Heé sb can huyét (Fis)

Fis = (He — Ho)/ He

Do mtic d6 sai 1éch khoi cin bang
Hardy—Weinberg; Fis > 0: cén
huyét; Fis < 0: du thura di hop tir

Hé s6 khac biét di
truyén gilta cac quan
thé (Fsr)

Fst= (HT - Hs)/HT,
voi Hr: di hop tur toan bo; Hs: di
hop tu trung binh cua quan thé

Phan anh mtrc d§ phan tach di
truyén gitra cac quan thé; Fst ~ 0:
dong gen manh, Fst > 0,15: phan
hoa ro rét.

ba dang haplotype
(Ha)

N .
Nhil (1 - {'(=1Plz)
voi: Ny la s6 heong haplotype
trong mot mau;

P la tdn sé cua tirng haplotype
trong mau.

Hq=

Chi s6 dénh gia mutrc do xuat hién
cac haplotype trong mot quan
thé. Hq = 1 khi toan bd cé thé
trong quan thé c6 haplotype khac
nhau.

Da dang nucleotide

(m)

= (szXin”é/

n—1
voi: Xi, Xj la tan sé ciia cdc alen i
va j;
my la tan sudt sai khdc giiva
alenivaj;
n la chiéu dai cia chudi
nucleotide

Chi s6 thé hién gia tri trung binh
ti 1€ sai khac nucleotide gitra cac
cap trinh ty so sanh




Phu luc 2. Hinh anh ba loai ¢4 muc tiéu, thu miu thwe dia, quy trinh xir Iy va

bdo quin mau

1.1. Hinh dnh thu miu, dinh loai va thu nhin mé co ca tai thuc dia

Hinh anh thu miu, dinh loai va thu nhin mé co c4 tai thuec dia.
A. Ca chach 1d tre; B. Cé ét moi; C. Ca vo dém; D. Thu mau truc tié'p tw ngu dan;

E. Dinh loai ca tai thuc dia; F. Thu nhan mo co ca



1.2.  Quy trinh thu xir Iy va bao quin miu ca

Mau cé ét moi duoc thu thap Ma sb hoa cadc mau ca

tai thuc dia (Dia diém — Loai ca — S thu t)

‘ "-‘V\_ \

Mau duoc chuyén vé Phong thi nghiém Mau mé co (~ 100 mg) dugc thu nhan
Sinh hoc phéan tir, Truong Pai hoc Nha va bao quan trong con 95%

Trang dé thyc hién phén tich di truyén



Phu luc 3. S6 lwong miu ciia cac loai ca dwgce thu thip theo thoi gian tai cac dia

diém nghién ctru ¢ luu vue song Mekong

N Ca chach 14 tre Ca ét moi Ca vo dém
Dia diém , . .
- SO lwgng | Nam thu | SO lwgng | Nam thu | So6 lwgng | Nam thu
thu mau (Ki hi¢u) , . . - < .
ca the mau ca the mau ca the mau
Tacheilek (TK) 32 09/2019 8 09/2019 1 09/2019
Luang Prabang (LP) 32 06/2019 22 09/2019 -- --
Paksan (PA) 34 08/2018 32 08/2018 21 08/2019
Pakse (PE) 27 07/2017 32 08/2018 -- --
Ubon Ratchathani
-- -- 28 06/2017 29 08/2017
(UB-MK)
Ubon Ratchathani
60 06/2019 -- -- 24 08/2019
(UB-MR)
Roi Et (RE) -- -- 30 08/2018 -- -
Stung Treng (ST) 40 09/2017 28 09/2017 32 09/2018
Kratié (KT) 28 09/2018 27 09/2017 -- --
Siém Riép (SR) -- - -- -- 30 12/2018
Pdng Thap (DT) 25 06/2017 32 06/2017 32 06/2017
An Giang (AG) 30 06/2017 24 06/2017 24 06/2017
Tong cong 308 263 193




Phu luc 4. Quy trinh tach chiét va xdc dinh ndng do DNA
1. Quy trinh tich chiét DNA tong s6 sit dung bd kit Wizard SV Genomic DNA
Purification (Promega, USA)

-
v v -
30mg miu mo ci :
dwoc cit nhé 650 pl Column Wash 100 pl AE buffer ==
5 Solution =
Nhiét do phong, 5 phut
& B sung 275 ul Digestion Solution:
= Nuclei Lysis Solution: 200 ul ™ o Thue hié
A uc hién

- EDTA (0,5M; pH 8,0): 50 pl Ly tim Lytm 3 14n

' - Proteinase K (20 mg/ml): 20 pl 13000 rpm/ 1 phut 13000 rpm/ 1 phut = thy I;)m
t
- RNase A (4 mg/ml): 5 pl TChg Ol
‘ U mau & 56°C qua dém (16 - 18 gio) ‘
Thém 250 pl Wizard SV ‘
s 650 ul Column Wash
Lysis Buffer ﬁ Solution DNA
. =
( Vortex ‘
i 350 Ly tam
Chuyén tat ca dich qua cot 13000 rpm/ 1 phit
Ly tam Ly tam kho )
13000 rpmy/ 3 phit 13000 rpmy/ 2 phit




2. Quy trinh xic dinh ndng d6 DNA bing may do huynh quang Qubit 2.0
Fluorometer

Buéc 1. Tao hon hop

5 2 g Buédc 4. Tién hanh trén may Qubit 2.0
Qubit™ working solution Bugc2, Tao mau chuan 2
= msu ﬁ Mau U
‘ \ chuan 1 “ H chudn 2 v
aee '\ o5 oy oy , tron déu mau !
e . N hde o / ‘r, T{ Tong thé tich Ia ; 5
SRR | e U\ 200p trong 2=3-qidy
| 117 f Mau tir nghién clru N g g
3 N it dat mau ¢ nhiét
\ . . dd phong tron
\ Tong thé tich ' Pz th'Jt %N
Qe e\ cop\ sanomgly 13200 pL P
) me ‘ 180 ”’)ul’ ﬂ ﬂ
e — v '} V
*sG mau can xéc dinh L :
inngdd Budc 3. Tao mau can xac dinh

ndng dd, thé tich mau can do dao
dong tur 1-20 pL

Buéc 5. Chon DNA trén  Buéc 6. Thiét lap duong Buéc 7. Do nong do
man hinh chinh chuan DNA clia mau
Pat lan lugt mau chuan 1
va 2 vao may va nhan
Read

Pat lan lugt cac tube
chlra mau vao may va
nhan Read

Budc 8. Xac dinh ndng dd DNA clia mau
Nhan Calculate Stock Conc., va chon
thé tich DNA ban dau dua vao (1-20 pL)

Budc 9. Chuyén doi don vi
tinh (néu can)

v) e, 2 1 . o N, X - .

Volume of Sample Usex




Phu luc 5. Cac cong thire tinh

1. Suw twong quan giita diém chét lwgng va ti 1é chinh x4c ciia mdi nucleotide

Diém chit lwong Ti 1¢ s6 lwong nucleotide bi sai Ti 18 chinh xac (%)
(Phred score) (Probability of incorrect base call) (Base call accuracy)
10 1/10 90
20 1/100 99
30 1/1000 99,9
40 1/10000 99,99
50 1/100000 99,999
2. Cong thirc tinh p hiéu chinh (pag;j)
_bpxm
Padj ==

Trong dé: p: gid tri ban dau dwoc tinh todn béi phan mém Alrequin 3.5
m: sé luong cap qudn thé dwoc kiém dinh
k: thir tie ciia gid tri p sau khi dwoc sdp xép tir nhé dén Ion
3. Cach xac dinh gia tri N50

A B
20 Kb 20 Kb
5 Kb 15 Kb
10 Kb 15 Kb 10 Kb
5 Kb
2Kb 2Kb
¢ 20 Kb D 20 Kb
15 Kb 15 Kb }35 kb 226
52 Kb 10 Kb 52 Kb 10 Kb
5 Kb 5 Kb
2kb 2Kb

A. Thu thap dir liéu doan contig: tap hop cac doan contig va dg dai twong ting cua chung;
B. Sip xép cac doan contig theo thir tu giam dan theo d6 dai;

C. Tinh téng chiéu dai: Cong tit ca cac do dai cia cac doan contig dé co duogc tong
chiéu dai cua hé gen lip rap (vi du 20+15+10+5+2 = 52 kb);

D. Tim ngudng 50% bang cach chia tong chiéu dai cho 2 (vi du 52/2 = 26 kb), sau
d6, bat dau tir doan contig dai nhét, cong don d6 dai cta cac doan contig cho dén khi
tong nay vuot qua ngudng 50%. Gia tri N50 1a d6 dai cia doan contig cudi cung duoc

cong vao dé vuot qua ngudng 50% (vi du 1a 15 kb)



Phu luc 6. Céc thong s6 dwoc sir dung dé khio sat phwong phap lap rap de novo
hé gen
1. Cong cu dDocent 4.5
M6 ta Thong s6 Gi4 tri cai dat
PE=ddRAD & ezRAD paired-end, non-
overlapping reads; SE=single-end reads;
, Type of reads for
OL=ddRAD & ezRAD overlapping PE
. assembly
reads, miseq; RPE=oregonRAD,
restriction site + random shear

Use CDHIT to cluster and collapse uniq  cdhit Clustering_

reads by similarity threshold Similarity Pct (0-1) 09
Use unique reads that have at least this
much coverage for making the reference ~ Cutoff1 (integer) 3

genome
Use unique reads that occur in at least this
many individuals for making the Cutoff2 (integer) 9
reference genome

i o rainbow merge -r
Percentile-based minimum number of i

<percentile> 0.5

seqs to assemble in a precluster .
(decimal 0-1)

rainbow merge -R
<percentile> 0.95
(decimal 0-1)

Percentile-based maximum number of

seqs to assemble in a precluster

2. Cong cu Stack 2.4
denovo_map.pl -m 3 -M 9 -o ./stacks --popmap ./mystudy popmap --samples
J/samples
trong do: -M: number of mismatches allowed between stacks within individuals (for ustacks).
--samples [path]: specify a path to the directory of samples (samples will be read from
population map).
--popmap [path]: path to a population map file (format is "[name] TAB [pop]", one
sample per line).

-0 [path]: path to write pipeline output files.



3. Cong cu ipyrad 0. 9.84
Mo ta
Type of input data
Restriction enzyme overhang
Quality filtering

Minimum read depth for base calling

Maximum allowed cluster depth
withinsamples

Percent similarity required to cluster
reads into a locus
Maximum number  of alleles per
site in consensus sequences
Maximum number of N's (uncalled
bases) and heterozygotes allowed in
consensus (R1, R2)

Minimum number of samples required
to share a locus in order to be retained
in final assembly

Maximum number of
SNPs, indels, or heterozygous sites
allowed per locus

Trim raw read edges

Trim locus edges

Théng s6
datatype
restriction_overhang
max_low qual bases
phred Qscore offset
max_barcode mismatch
filter adapters
filter min_trim len
mindepth_statistical
mindepth _majrule

maxdepth
clust_threshold
max_alleles consens

max_Ns_consens

max_Hs consens

min_samples_locus

max_SNPs_locus
max_Indels locus
max_shared Hs locus
trim_reads

trim_loci

10

Gia tri cai dit

EzRAD
GATC
5
30
0
2
35

10000

0.8

0.05
0.05

0.2

0.5
0,0,0,0
0,0,0,0



Phu luc 7. Khoing cach dia ly (km) giira cac quén thé

1. Cac quin thé ca chach 14 tre

Quan thé UB-
TK LP PA PE | MR | ST KT DT | AG
TK 0
LP 544 0
PA 843 605 0
PE 1442 | 1184 523 0
UB-MR | 1566 | 1346 657 134 0
ST 1800 | 1524 745 223 | 356 0
KT 1935 | 1661 880 358 | 491 135 0
DT 2254 | 1979 | 1199 | 676 | 809 | 454 318 0
AG 2355 | 2080 | 1300 | 777 | 911 555 420 101 0
2. Cac quan thé ca ét moi
Quinthé | LP PA | PE | UB | RE | ST | KT | DT AG
LP 0
PA 605 0
PE 1184 | 523 | 0
UB-MK | 1265 | 620 | 120 | 0
RE 1320 | 992 | 293 | 236 | 0
ST 1524 | 745 | 223 | 356 | 540 | 0
KT 1661 | 880 | 358 | 445 | 664 | 135 | 0
DT 1979 | 1199 | 676 | 809 | 964 | 454 | 318 0
AG 2080 | 1300 | 777 | 911 | 1065 | 555 | 420 | 101 0
3. Cac qu?m thé ¢4 v dém
Quinthé | PA UB-MK | UB-MR ST SR DT AG
PA 0
UB-MK 501 0
UB-MR 657 93 0
ST 745 313 356 0
SR 1067 609 647 296 0
DT 1199 759 809 454 510 0
AG 1300 832 911 555 612 101 0

11




Phu luc 8. Nong dé ciia DNA tong sb, thw vién gen va dung lwong gidi trinh tw ciia cac miu ca trong nghién ciru

1. Ca chach la tre

Tachilek Luang Prabang Paksan

str | | Nomg | LY leons | Neng | G | e | momgan | LY | oone
Miu do DNA gen GIT Miu do DNA gen GTT MAiu DNA gen GTT

g/ | (ngrun) (GB) L (GB) (g | omun) | (GB)

1 | TK MS 1 15,1 46,2 1,95 LP-MS-1 13,5 20,1 1,60 | PA_ MS 1 11,4 20,2 1,08
2 | TK MS 2 19,0 48,8 1,02 LP-MS-2 10,9 26,6 240 | PA MS 5 12,0 16,9 1,43
3 | TK MS 3 18,7 17,7 1,45 LP-MS-3 8,1 26,9 0,90 | PA_MS 7 12,5 21,4 1,47
4 | TK MS 4 20,8 18,6 0,78 LP-MS-4 6,9 26,9 2,00 | PA MS 8 12,8 21,6 0,95
5 | TK MS 5 20,0 38,1 1,13 LP-MS-5 13,5 27,8 2,00 | PA_MS 9 41,1 18,3 1,28
6 | TK MS 6 17,0 35,8 1,17 LP-MS-6 10,3 19,6 2,40 | PA MS 10 61,9 20,5 1,18
7 | TK_ MS 7 17,9 14,0 0,65 LP-MS-7 13,5 29,6 2,00 | PA_MS_12 55,1 20,8 1,72
8 | TK MS 8 16,3 56,1 0,98 LP-MS-8 9,3 11,1 1,40 | PA MS 13 57,2 22,1 1,50
9 | TK MS 9 18,8 64 0,88 LP-MS-9 7.5 15,6 2,90 | PA_MS_16 22,5 23,0 1,55
10 | TK MS 10| 21,9 62,4 1,42 LP-MS-10 7,9 24,4 1,10 | PA_ MS 17 52,2 24,6 1,28
11 | TK MS 11| 238 61,2 1,2 LP-MS-11 8,9 26,3 1,46 | PA_MS_19 54,8 19,8 0,80
12 | TK MS 12| 21,1 48,8 1,25 LP-MS-12 23,5 31,2 2,30 | PA_MS 21 23,7 21,7 1,00
13 | TK MS 13| 224 45,7 0,98 LP-MS-13 24,0 25,2 2,20 | PA_MS 24 24.6 22,3 1,77
14 | TK MS 14| 214 48,8 0,5 LP-MS-14 7.4 23,2 1,6 PA_MS 26 14,1 21,5 1,51
15 | TK MS 15| 232 37,5 0,7 LP-MS-15 6,1 15,9 1,28 | PA_MS 28 11,8 23,9 0,80
16 | TK MS_16 | 20,6 36,67 1,47 LP-MS-16 6,7 18,0 2,40 PA_MS_30 20,0 19,3 1,44
17 | TK MS 17| 209 33,67 1,21 LP-MS-17 12,2 28,2 1,67 | PA_MS 31 33,3 23,7 2,30
18 | TK MS 18 22,3 27,87 0,5 LP-MS-18 22,6 24,7 2,00 PA_MS 32 26,8 24,8 2,60
19 | TK MS 19| 22,6 24,24 1,14 LP-MS-19 18,2 17,7 1,85 | PA_MS 35 17,4 24,5 1,90
20 | TK MS 20 | 14,6 24,39 2 LP-MS-20 13,7 18,5 3,40 | PA_MS 36 12,4 23,1 0,75
21 | TK_MS 21 13,4 36,33 2,3 LP-MS-21 6,8 19,0 2,40 | PA_MS 38 12,9 22,9 2,04
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22 | TK_MS 22 19,8 26,3 1,6 LP-MS-22 7,7 17,3 2,00 PA_MS 39 71,0 21,3 1,74
23 | TK MS 23 | 205 26,93 0,45 LP-MS-23 6,1 26,9 1,88 | PA MS 40 63,9 18,0 1,41
24 | TK MS 24 11,1 23,14 1,74 LP-MS-24 12,3 21,0 2,60 | PA_MS 42 65,2 17,8 0,90
25 | TK MS 25 9,6 23,7 1,44 LP-MS-25 5,5 26,0 1,66 | PA MS 47 72,1 18,4 1,96
26 | TK_MS 26 13,1 30 1,11 LP-MS-26 10,1 19,8 1,64 | PA_MS 48 72,4 19,3 1,08
27 | TK_MS 27 8,8 24,91 0,6 LP-MS-27 12,7 16,3 0,68 | PA_ MS 49 68,4 17,0 0,99
28 | TK_MS 28 13,2 24,06 1,66 LP-MS-28 7,7 16,0 0,94 | PA_MS 51 66,1 18,7 2,00
29 | TK_ MS 29 9,9 24,42 0,78 LP-MS-29 11,9 20,4 1,30 | PA MS 52 44.8 34,4 1,88
30 | TK_MS 30 14,0 24,67 0,69 LP-MS-30 14,9 39,7 0,72 | PA_MS 53 61,7 53,7 2,60
31 | TK MS 31 16,3 20 0,64 LP-MS-31 23,9 18,7 1,31 PA MS 54 53,8 32,7 0,66
32 | TK_ MS 32 17,2 20 1,5 LP-MS-32 32,8 17,2 1,52 | PA_MS 55 79,0 31,2 1,64
33 PA MS 56 9,0 29,7 0,90
34 PA_MS 59 12,7 31,8 1,14
Pakse Ubon Ratchathani (UB:MR) Stung Treng

Nong | Noéng dd Dung Nong l\iéng Dung P . | Nong dd Dung

STT Min do thu vién lwong Miu do dvgi(télrllu lwong Min N;))lll\}g Ad ® | thwvién | luong

DNA gen GTT DNA ge;n GTT (ng/ul) gen GTT

(ng/ul) | (ng/ul) (GB) (ng/ul) (ng/ul) (GB) (ng/ul) (GB)

1 PE MS 1 12,4 27,1 1,55 UBMR MS 31 6,22 21,44 1,28 ST MS 1 5,44 28,8 1,08
2 | PEMS2 12,0 21,2 3,05 UBMR MS 58 2,94 21,96 1,63 | ST MS 2 5,96 223 1,43
3 PE MS 3 12,2 25,5 1,25 UBMR MS 13 7,42 22,54 1,67 ST MS 3 6,54 24,0 1,47
4 | PE MS 4 11,9 20,4 1,61 UBMR MS 39 7,64 22,82 1,15 | ST MS 4 6,82 24.0 0,95
5 PE MS 5 11,9 27,0 2,45 UBMR MS 53 4,32 51,1 1,48 | ST MS 5 35,1 37,8 1,28
6 | PE MS 6 12,1 27,6 2,35 UBMR MS 25 6,46 71,9 1,38 | ST MS 6 55,9 27.8 1,18
7 PE MS 7 12,2 25,4 0,31 UBMR MS 54 6,76 65,1 1,92 ST MS 7 49,1 29,0 1,72
8 | PE MS 8 21,5 26,2 1,43 UBMR MS 49 8,06 67,2 1,70 | ST MS 8 51,2 35,0 1,5
9 PE MS 9 11,1 25,8 2,55 UBMR MS 15 8,96 32,5 1,75 ST MS 9 16,5 29,1 1,55
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10 | PE MS 10 18,7 27,6 1,82 UBMR MS 44 10,6 62,2 1,48 | ST MS 10 46,2 21,6 1,28
11 | PE MS 11 10,5 26,8 2,15 UBMR MS 37 5,76 64,3 1,00 | ST MS 11 48,8 30,2 0,8
12 | PE MS 12 11,5 25,2 2,00 UBMR MS 35 7,66 33,7 1,20 | ST MS 12 17,7 25,0 1

13 | PE MS 13 10,2 25,5 3,55 UBMR MS 20 8,28 34,6 1,97 | ST MS 13 18,6 32,8 1,77
14 | PE MS 14 11,3 21,4 2,55 UBMR MS 38 7,5 24,1 1,71 ST MS 14 8,1 24.0 1,51
15 | PE MS 15 11,5 24,6 2,15 UBMR MS 17 9,92 21,81 1,00 | ST MS 15 5,81 28,6 0,8
16 | PE MS 16 11,1 25,4 2,03 UBMR MS 09 5,28 30 1,64 | ST MS 16 14 222 1,44
17 | PE MS 17 12,1 21,5 2,75 UBMR MS 12 9,7 43,3 2,50 | ST MS 17 27,3 43,9 2,3
18 | PE MS 18 14,0 21,9 0,81 UBMR MS 01 10,76 36,8 2,80 | ST MS 18 20,8 437 2,6
19 | PE MS 19 13,6 20,0 1,79 UBMR MS 08 10,5 27,4 2,10 | ST MS 19 11,4 35,2 1,9
20 | PE MS 20 13,3 30,1 0,83 UBMR MS 57 9,12 22,44 0,95 | ST MS 20 6,44 33,5 0,75
21 | PE MS 21 17,9 20,4 1,09 UBMR MS 40 8,94 22,93 2,24 | ST MS 21 6,93 50,0 2,04
22 | PE MS 22 25,4 19,4 1,45 UBMR MS 27 7,32 81 1,94 ST MS 22 65 32,8 1,74
23 | PE MS 23 14,0 21,4 0,87 UBMR MS 32 4 73,9 1,61 ST MS 23 57,9 33,5 1,41
24 | PE MS 24 23,6 21,3 1,46 UBMR MS 48 3,84 75,2 1,10 ST MS 24 59,2 24,1 0,9
25 | PE MS 25 12,2 44.8 1,67 UBMR MS 52 4,36 82,1 2,16 | ST MS 25 66,1 22,6 1,96
26 | PE MS 26 13,6 61,7 2,00 UBMR MS 51 5,3 82,4 1,28 | ST MS 26 66,4 26,1 1,08
27 | PE MS 27 12,2 23,1 1,88 UBMR MS 63 3,02 78,4 1,19 | ST MS 27 62,4 21,8 0,99
28 UBMR MS 03 4,72 76,1 2,20 | ST MS 28 60,1 26,2 0,94
29 UBMR MS 59 15 54,8 2,08 | ST MS 29 38,8 22,9 1,8
30 UBMR MS 8 21,67 71,7 2,80 | ST MS 30 55,7 27,0 1,74
31 UBMR MS 36 20 63,3 0,86 | ST MS 31 478 29,3 1,44
32 UBMR MS 30 26,67 89 1,84 | ST MS 32 73 30,2 1,11
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Kratie An Giang Pong Thap ]

A . | Nongdd | Dung A . | Nong do Dung A l\iﬁng Dung
STT x Nong do thw vién | lwong x Nong do thw vién lwgng x 1:10ng d(‘).thu lwgng
Mau DNA gen GTT Mau DNA gen GTT Mau do DNA vién GTT
(ng/ul) (ng/ul) (GB) (ng/ul) (ng/ul) (GB) (ng/ul) gen (GB)

(ng/ul)
1 KT MS 24 22 22,7 1 AG MS 1 6,8 14,54 1,4 DT MS 36 25,7 17,8 1,67
2 KT MS 9 14 24,8 1,33 AG MS 2 3,2 14,82 0,9 DT MS 37 2,6 36,3 1,45
3 KT MS 54 2,54 24 1,23 AG MS 4 23,1 43,1 1,2 DT MS 61 5,8 31,0 1,50
4 KT MS 7 6,7 21,04 1,77 AG MS 5 14,8 63,9 1,1 DT MS 62 31,8 27,7 1,23
5 KT MS 13 4,66 21,94 1,55 AG MS 6 12,8 57,1 1,7 DT MS 64 37,8 29,0 0,75
6 KT MS 21 4,88 20,32 1,6 AG MS 7 31,3 59,2 1,5 DT MS 65 16,0 7,6 0,95
7 KT MS 26 5,3 22,76 1,33 AG MS 8 26,0 24,5 1,5 DT MS 66 22,7 12,2 1,72
8 KT MS 31 2,51 25,92 0,85 AG MS 10 22,7 54,2 1,2 DT MS 68 18,0 14,5 1,46
9 KT MS 38 2,58 27,78 1,05 AG MS 14 24,0 56,8 0,8 DT MS 69 28,7 12,3 0,75
10 KT MS 42 5,63 25,08 1,82 AG MS 15 2,6 25,7 1,0 DT MS 71 19,3 8,3 1,39
11 KT MS 49 2,5 26,42 1,56 AG MS 16 7,2 26,6 1,7 DT MS 72 17,7 20,3 2,25
12 KT MS 53 4,94 25,38 0,85 AG MS 17 9,5 16,1 1,5 DT MS 73 10,3 27,7 2,55
13 KT MS 55 4,95 27,18 1,49 AG MS 18 7,3 13,81 0,8 DT MS 74 12,3 36,3 1,85
14 KT MS 111 16,67 24,58 2,35 AG MS 19 33 22 1,4 DT MS 75 13,0 33,0 0,70
15 KT MS 112 13,67 24,92 2,65 AG MS 20 15,3 35,3 2,3 DT MS 76 25,5 25,0 1,99
16 KT MS C79 7,87 26,34 1,95 AG MS 21 22,7 28,8 2,6 DT MS 77 16,3 40,7 1,69
17 KT MS C63 4,24 26,6 0,8 AG MS 22 31,3 19,4 1,9 DT MS 78 8,7 21,3 1,36
18 KT MS C70 4,39 18,612 2,09 AG MS 23 28,0 14,44 0,7 DT MS C104 15,0 11,2 0,85
19 KT MS Mi12 16,33 24,82 1,79 AG MS 24 20,0 14,93 2,0 DT MS Cl105 43,7 18,3 1,91
20 KT MS M52 6,3 26,98 1,46 AG MS 25 35,7 73 1,7 DT MS C107 50,3 42,0 1,03
21 KT MS M17 6,93 24,76 0,95 AG MS 26 16,3 6,3 1,4 DT MS 10 20,3 18,0 0,94
22 KT MS M35 3,14 26,16 2,01 AG MS 27 6,2 6,93 0,9 DT MS 40 15,0 9,0 1,95
23 KT MS 5 3,7 24,94 1,13 AG MS 28 13,3 3,14 1,9 DT MS 19 14,3 15,0 1,83
24 KT MS 1 10 26,58 1,04 AG MS 29 37,0 3,7 1,0 DT MS 47 32,6 14,7 2,55
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25 | KT MS M28 | 491 24,2 2,05 | AG MS 30 13,0 10 0,9 DT MS 16 14,0 10,0 1,61
26 | KT MS C60 4,06 25,92 1,9 AG MS 31 4,0 18,6 2,0
27 | KT MS M48 | 442 23,4 2,65 | AG MS 32 10,0 8,1 1,8
28 | KT MS M56 | 4,67 24,32 0,7 AG MS 33 9,7 5,81 2,6
29 AG MS 34 5,0 14 0,6
30 AG MS 35 53 18 1,6
2. Ca ét moi
Luang Prabang Paksan Pakse
| nongay | Nonedd | e[ i | Mkt | e g | el | e
STT Miu DNA gen- GTT Miu DNA gen- GTT Miu DNA gen- GTT
O (GB) (mg/u) | e | (GB) g/ | e | (GB)
1 | LP_LCO2 17,0 41,6 1,2 PA LCI 10,8 20,3 1,96 PE LCl 10,4 32,2 0,96
2 | LP_LCO3 14,0 46,8 1,25 PA LC2 13,3 19,7 1,08 PE LC2 13,1 20,7 1,4
3 | LP_LCO4 14,9 42,7 0,98 PA LC3 16,4 19,9 1,00 PE LC3 253 43,1 2,26
4 | LP_LCO5 13,3 54 0,5 PA LC4 18,3 17,8 1,64 PE LC4 26,0 25,9 2,56
5 | LP_LC06 15,8 443 0,7 PA LC5 15,6 18,6 2,50 PE LC5 26,5 16,4 1,86
6 | LP_LCO7 18,9 47,9 1,47 PA LC6 16,9 19,3 2,80 PE LC6 25,5 32,7 0,71
7 | LP_LCO8 20,8 50 1,21 PA LC7 15,9 18,0 2,10 PE LC7 12,4 26,2 2
g§ | LP_LCO9 18,1 26,6 0,7 PA LC8 17,7 17,4 0,95 PE LC8 6,5 25,3 2,56
9 |LPLCIO 19,4 67,2 1,14 PA LC9 15,1 19,7 2,24 PE LC9 8,6 16,4 2,86
10 | LP LC11 18,4 66,1 2 PA LC10 15,4 21,3 1,94 PE LCI10 7.7 14,0 2,16
11 |LP LCI2 20,2 22 2,3 PA LCl11 16,8 17,0 1,61 PE LC11 14,7 15,7 1,01
12 | LP LCI13 17,6 432 1,6 PA LCI2 17,1 19,5 1,10 PE LCI2 7,7 425 2.3
13 | LP LC14 17,9 54,5 1,45 PA LC13 9,1 22,9 2,16 PE LCI13 37,3 15,7 2
14 | LP LCIS 19,3 58,5 1,74 PA LCl14 7.9 21,7 1,28 PE LCl4 14,3 30,6 1,67
15 | LP LC6 19,6 47,5 2,30 PA LCI5 14,3 20,2 1,19 PE LCI5 13,2 34,1 1,16
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16 | LP LC17 11,6 44,7 2,60 PA LC16 15,0 17,1 2,20 PE LC16 28,8 48,9 1,05
17 | LP_LCI8 10,4 58,6 1,90 PA LCI17 5,6 22,9 2,08 PE LC17 32,1 56,1 2,34
18 | LP_LCI19 16,8 59,1 0,75 PA LCI18 4,1 20,8 2,80 PE LC18 16,0 44,3 2,04
19 | LP_LC20 17,5 31,2 2,04 PA LC19 7,6 21,6 0,86 PE LC19 16,1 23.9 1,71
20 | LP_LC21 8,1 38,8 1,74 PA LC20 6,8 22,3 1,84 PE LC20 7.5 25,6 1,20
21 | LP LC22 6,6 442 1,41 PA LC21 7,6 21,0 1,51 PE LC21 11,5 39,1 2,26
22 | LP_LC23 10,1 62,3 0,90 PA LC22 8.3 20,4 0,80 PE LC22 24.5 39,3 1,38
23 PA LC23 7,0 53,0 1,44 PE LC23 51,9 30,1 1,29
24 PA LC24 6,4 57,0 2,30 PE LC24 44,2 48,5 2,30
25 PA LC25 8,7 46,0 2,60 PE LC25 37,0 32,5 2,18
26 PA LC26 10,3 43,2 1,90 PE LC26 24,0 35,8 2,90
27 PA LC27 6,0 57,1 0,75 PE LC27 13,4 19,7 0,96
28 PA LC28 8,5 57,6 2,04 PE LC28 26,6 19,8 1,94
29 PA LC29 11,9 29,7 1,74 PE LC29 13,2 11,2 1,61
30 PA LC30 10,7 37,3 1,41 PE LC30 28.8 152 0,90
31 PA LC31 9,2 42,7 0,90 PE LC31 32,1 28,2 1,54
32 PA LC32 6,1 60,8 1,96 PE LC32 16,0 55.6 2,40
Ubon Ratchathani (UB-MK) Roi Et Strung Treng

| Ningaq | Nt | e gy | st | Dt gy | et | b

STT MAiu DNA gen GTT Miu DNA gen GIT Miu DNA gen GTT

(g | gty | (GB) (g | ) | (GB) (mgh) | ety | (GB)

1 | UBMK LC 28 4,52 17,18 2,20 RE_LCI10 7.2 26,3 1,46 ST LCl 5,6 22,2 1,34

2 | UBMK LC 29 3,78 18,16 2,50 RE_LCO5 8,9 57 1,76 ST LC2 5.2 38,5 1,08

3 | UBMK LC 35 2,46 17,78 1,80 RE_LC57 9,0 23,8 1,61 ST LC3 5.4 32,0 1,57

4 | UBMK LC 38 3,07 14,61 0,65 RE_LC55 10,0 27,1 1,90 ST LC4 5,1 31,1 1,01

5 | UBMK LC 39 34 16,92 1,94 RE _LC54 9,6 13,03 1,60 ST LC5 5.1 22,2 1,87

6 | UBMK LC 40 5,06 18,32 1,64 RE_LCO1 6.4 15,71 1,27 ST LC6 53 19,8 2,17
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7 | UBMK LC 47 5,18 17,7 1,31 RE LC25 8,7 27,9 0,76 ST LC7 5.4 21,5 1,47
8 | UBMK LC 48 6,16 17,92 0,80 RE LCI13 10,1 28,6 0,65 ST LC8 14,7 48,3 1,32
9 | UBMK LC 50 5,78 15,81 1,86 RE_LC47 9,5 29,1 1,94 ST LC9 43 21,5 1,61
10 | UBMK LC 58 2,61 16,58 0,98 RE_LC22 9,7 28,1 1,64 ST LC10 11,9 36,4 2,17
11 | UBMK LC 61 4,92 17,3 0,89 RE_LC29 7.6 15,01 1,31 ST LC11 3,7 39,9 2,47
12 | UBMK LC 62 6,32 16,02 1,90 RE_LCI38 8,4 9,08 0,80 ST LCI12 4,7 54,7 1,77
13 | UBMK LC 63 5,7 15,37 1,78 RE_LC37 9,1 11,15 1,86 ST LCI13 3.4 61,9 1,62
14 | UBMK LC 26 5,92 17,72 2,50 RE_LC39 7.8 10,34 0,98 ST LC14 45 50,1 1,91
15 | UBMK LC 30 3,81 19,26 0,96 RE_LC46 7.2 17,31 0,89 ST LC15 4,7 29,7 1,61
16 | UBMK LC 34 4,58 15,03 1,54 RE LCS3 9,5 10,31 1,90 ST LC16 43 31,4 1,28
17 | UBMK LC 43 5,3 17,52 1,21 RE _LC36 11,1 39,9 1,78 ST LC17 5,3 449 0,87
18 | UBMK LC 46 4,02 20,92 0,50 RE_LC49 6,8 16,92 2,50 ST LC18 7.2 45,1 2,16
19 | UBMK LC 52 3,37 19,74 1,14 RE LC17 9,3 15,78 1,56 ST LC19 6,8 35,9 2,46
20 | UBMK LC 53 5,72 18,22 2,00 RE LCI1 12,7 31,4 1,54 ST LC20 6,5 54,3 1,76
21 | UBMK LC 57 7,26 15,06 2,30 RE_LCI12 11,5 34,73 1,21 ST LC21 11,1 38,3 0,61
22 | UBMK LC 59 3,03 20,92 1,60 RE_LC09 10,0 18,61 0,50 ST LC22 18,6 41,6 1,9
23 | UBMK LC 60 5,52 18,81 0,85 RE_LC04 6,9 18,66 1,14 ST LC23 7.2 25,5 1,6
24 | UBMK LC 64 8,92 19,58 1,74 RE_LCO02 17,4 10,07 2,00 ST LC24 16,8 25,6 1,27
25 | UBMK LC 49 7,74 20,3 1,44 RE_LC24 17,5 14,07 1,20 ST LC25 5.4 17,0 0,96
26 | UBMK LC 51 6,22 19,02 1,11 RE_LC52 8,9 27,1 2,26 ST LC26 6,8 21,0 1,65
27 | UBMK LC 56 3,06 18,37 0,60 RE_LC22 12,9 54,5 1,38 ST LC27 5.4 34,0 1,94
28 | UBMK LC 57 6,32 15,81 RE LC34 25,9 46,8 1,29 ST LC28 9,5 61,4 1,64
29 RE_LC08 53,3 39,6 2,30

30 RE_LC60 45.6 26,6 2,18

31 RE _LC61 38,4 16 2,90

32 RE_LC62 254 292 0,96
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Paksan i Ubon Ratchathani (UB-MK) Ubon Ratchathani (UB-MR)

Nong | g, | Dung Nong. | g5y | Dung Nong | g i, | Dune

STT| Miu d9 vign | lwong Miu d9 vign | lwong Miu do vien | lwomg
DNA ; GTT DNA N GTT DNA N GTT

(ng/ul) (ng;‘ﬂ) (GB) (ng/ul) (ngge/lllll) (GB) (ng/ul) (ngge;:n) (GB)
1 |PA PL 1 15,9 20,6 1,58 | UBMK PL23 | 12,0 23,0 1,9 |UBMR TL67 | 9.1 19,5 1,7
2 |PA PL 2 17,8 14,7 0,91 | UBMK PL27| 3,1 23,9 1,6 | UBMR TL68 | 3.2 33,3 1,4
3 |PA PL 3 15,1 19,0 1,26 | UBMK PL11 7,0 20,1 1,2 |UBMR TL69 | 7.5 23,3 0,9
4 | PA PL 4 16,4 35,5 1,3 |UBMK PLI8 | 6,7 20,5 0,7 | UBMR TL70 | 24,0 24,5 0,8
5 |PAPL 5 15,4 20,5 0,78 | UBMK PL20 8,8 21,0 1,8 | UBMR TL71 9,0 30,5 2,1
6 | PA PL 6 17,2 21,1 1,11 | UBMK PL25 8,0 16,8 0,9 |UBMR TL72 | 9.6 24,6 1,8
7 |PA PL 7 14,6 18,9 1,01 |UBMK PL26| 5.0 19,1 0,8 | UBMR TL73 7,4 17,1 1,5
8 |PA PL 8 14,9 19,7 1,55 | UBMK PL24 | 5,9 21,1 20 |UBMR TL74 | 8.2 25,7 0,9
9 |PAPLO 16,3 19,3 1,33 | UBMK PL22| 43 17,7 1,9 | UBMR TL75 7,8 20,5 2,0
10 | PA PL 10| 16,6 21,1 1,38 | UBMK PL21 6,8 23,4 1,6 | UBMR TL76| 9.6 28,3 1,1
11 |PA PL 11 8,6 20,3 1,11 |UBMK PL28 | 9.9 12,5 1,0 | UBMR TL77 | 8.8 19,5 1,0
12 |PA PL 12| 148 18,7 1,63 | UBMK PL35| 11,8 25,1 2,1 |UBMR TL78 | 7.2 24,1 2,0
13 |PAPL 13| 17,0 19,0 0,83 | UBMK PL14 9,1 21,4 1,4 | UBMR TL79 7,5 17,7 1,9
14 | PA PL 14| 1438 455 1,6 | UBMK PL19| 104 21,2 1,7 | UBMR TL80 | 34,0 39,4 2,6
15 |PA PL 15| 162 28,1 1,34 | UBMK PL23 9,4 224 1,5 | UBMR TL81| 16,6 39,2 0,7
16 |PA PL 16| 149 18,9 0,93 | UBMK PL27| 11,2 21,6 3 |UBMR TL82 | 74 30,7 1,7
17 |PAPL 17| 16,6 25,0 1,27 | UBMK PL29 8,6 20,4 2,1 UBMR TL83 | 13,5 29,0 1,4
18 | PA PL 18| 142 25,4 2,13 | UBMK PL30| 89 23,8 1,7 | UBMR TL84 | 13,9 45,5 0,6
19 |PAPL 19| 159 31,5 243 | UBMK PL32| 103 22,5 1,6 | UBMR TL85| 20,0 28,3 1,3
20 |PA PL 20| 17,0 23,6 1,73 | UBMK PL36 | 10,6 19,7 23 | UBMR TL86 | 12,1 29,0 2,1
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21 |PA PL 21| 14,8 35,5 0,58 | UBMK PL40 | 2,6 19,5 2,6 | UBMR TL87| 24,0 19,6 1,3
22 UBMK PL42 8,8 20,7 29 | UBMR TL88 | 14,0 18,1 24
23 UBMK PL43 | 11,0 19,9 2,2 | UBMR TL89 | 34,0 16,4 1,5
24 UBMK PL44 | 838 18,7 1,0 | UBMR TL90 | 33,0 17,1 1.4
25 UBMK PL49 | 10,2 22,1 2.3
26 UBMK PL50 8,9 20,8 2,0
27 UBMK PL53 | 10,6 17,6 1,6
28 UBMK PL58 | 82 16,2 1,1
29 UBMK PL59 | 9.9 20,3 1,53
Strung Treng Siém Riép ] Pong Thzip‘
A A A Non A Non
R Ll Y e S A
STT | Mau (]n)ljlﬁ) gen | GTT Mau DNA V'f: GTT Mau DNA V‘f: GTT
& (ng/ul) | (GB) (ng/ul) (ngg | (G (ng/ul) (ngg | (G
1 | ST _PLI1 15,0 35,9 2.4 SR PL 1 10,5 25,6 2,1 DT PL1| 13,1 20,3 1,2
2 | ST PL2 14,6 25,9 2.3 SR PL 2 9,7 31,6 2.4 DT PL2 8,8 20,3 0,8
3 | ST PL4 14,8 27,1 3,0 SR PL 3 6,7 25,7 1,7 DT PL3 | 13,16 20,5 1,3
4 | ST PLS 14,5 33,1 1,1 SR PL 4 7,6 18,2 0,6 DT PL4 | 988 20,6 1,4
5 | ST PL6 14,5 27,2 2,1 SR PL 5 6,0 26,8 1,9 DT PL5 14 18,3 1,5
6 | ST _PL7 14,7 19,7 1,8 SR PL 6 8,5 21,6 1,6 DT PL6 | 16,32 27,1 0,4
7 | ST PLS 14,8 28,3 1,3 SR PL 7 11,6 29.4 1,3 DT PL7 | 172 15,5 1.4
8§ | ST_PL9 12,5 23,1 1,2 SR PL 8 13,5 20,6 0,7 DT PL8 | 134 20,3 1,3
9 | ST PLI10 21,3 30,9 2,5 SR PL 9 10,8 25,2 1,8 DT PL9 | 13,76 30,6 2,0
10 | ST PLI1 9,7 22,1 2,2 SR PL 10 12,1 18,8 0,9 DT PL10 | 14,28 18,2 1,1
11 | ST _PLI2 14,5 26,7 1,8 SR PL 11 11,1 40,5 0,8 DT PL11| 10,13 28,8 1,1
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12 | ST PLI3 24,8 20,3 1,3 SR PL 12 12,9 40,3 1,8 DT PL12| 124 18,2 0,7
13 | ST PLI4 12,4 42,0 2.4 SR PL 13 10,3 31,8 1,7 DT PL13 | 1435 16,2 1,0
14 | ST PLIS 23,0 41,8 1,5 SR PL 14 10,6 30,1 2.4 DT PL14 11 21,5 0,7
15 | ST _PLI6 12,4 33,3 1,4 SR PL 15 12,0 46,6 1,5 DT PL15| 16,74 30,6 1,5
16 |ST PL17 10,4 31,6 2.4 SR PL 16 12,3 29,4 1,5 DT PL16| 5,75 29,0 0,7
17 | ST _PLIS8 15,7 48,1 2.3 SR PL 17 43 30,1 1,2 DT PL17 | 1838 27,5 1,8
18 | ST PLI9 24.8 30,9 3,0 SR PL 18 10,5 20,7 1,4 DT PLIS | 14,68 50,5 0,9
19 | ST PL20 23,2 31,6 1,1 SR PL 19 12,7 19,2 1,1 DT PL19 | 14,52 22,2 0,8
20 | ST PL21 21,7 22,2 2,1 SR PL 20 10,5 17,5 1,9 DT PL20 | 15,65 31,0 1,8
21 | ST PL22 44,7 20,7 1,7 SR PL 21 11,9 18,2 2,2 DT PL21 | 14,89 20,4 1,7
22 | ST PL23 16,4 19,0 1,0 SR PL 22 10,6 25,0 1,5 DT PL22 | 13,67 21,7 2.4
23 | ST PL24 25,2 19,7 1,7 SR PL 23 12,3 25,4 1,4 DT PL23 | 17,05 28,9 1,5
24 | ST _PL25 14,6 23.4 2.5 SR PL 24 9,9 31,5 1,7 DT PL24 | 15,76 21,7 1,6
25 | ST PL26 15,9 22,6 0,6 SR PL 25 11,6 23,6 1,4 DT PL25| 222 422 1,2
26 | ST PL27 23,1 21,4 1,9 SR PL 26 13,5 35,5 1,1 DT PL26 | 20,5 16,3 0,9
27 | ST PL28 15,9 24.8 1,6 SR PL 27 13,9 19,9 0,5 DT PL27 37 17,3 1,1
28 | ST PL29 36,4 23,5 1,3 SR PL 28 | 20,0 18,7 1,6 DT PL28 | 19,8 19,2 1,6
29 | ST PL30 10,5 20,3 0,8 SR PL 29 12,1 22,1 1,9 DT PL29 | 20,5 46,6 1,1
30 | ST PL31 11,5 18,9 0,7 SR PL 30 | 24,0 20,8 1,6 DT PL30| 11,08 5,8 2,0
31 | ST PL32 13,4 23,0 1,9 DT PL31| 9,59 5,8 1,2
32 | ST _PLO3 40,8 28,1 1,6 DT PL32 | 16,02 5,8 2,3
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An Giang

str || Nemgap | LRy e
Miu DNA ven o

(gl | oty | (GB)

1 AG PL1| 927 22| 1,0
2 AG PL2 11 270 13
3 AG PL3 | 10,98 348 | 1,0
4 AG PL4| 248 260 06
5 AG PL5 | 14,78 306 | 1.1
6 AG PL6 | 16,02 242| 1,5
7 AG PL7| 22 459 18
8 AG PL8 | 16,12 457 11
9 AG PL9 | 86 372 1,0
10 | AGPLIO| 17,22 355| 12
11 | AGPLII| 11,98 520 09
12 | AGPLI2| 1983 348 | 06
13 | AG PLI3 11 355 1,1
14 | AGPL14| 1564 261 1,0
15 | AGPLIS| 92 246| 13
16 | AGPLI6| 309 229 1,0
17 | AGPLI7| 307 26| 12
18 | AGPLIS| 222 273 09
19 | AGPLI9| 205 265 1,6
20 | AGPL20| 37 253 13
21 | AGPL21| 198 287 09
22 | AG PL22| 205 274 16
23 | AG PL23| 11,08 242| 13
24 | AG PL24| 9,59 28| 1,5
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Phu luc 9. S6 lwgng ca thé ciia céac lodi c4 trude va sau khi sang loc SNPs

S6 lwong ca thé c6 doan S6 lwong c4 thé con lai sau
. . doc chit lwgng cao khi sang loc SNPs
Quan thé
Ca chach Caét s Ca chach R
i . Ca vo dém i Ca ét moi Ca vo dém
14 tre moi la tre
Tacheilek (TK) 32 -- -- 32 -- --
Luang Prabang (LP) 32 22 -- 20 20 --
Paksan (PA) 34 32 21 24 31 20
Pakse (PE) 27 32 -- 24 29 --
Ubon  Ratchathani
-- 28 29 -- 22 26
(UB-MK)
Ubon  Ratchathani
32 -- 24 31 -- 15
(UB-MR)
Roi Et (RE) -- 30 -- -- 30 --
Stung Treng (ST) 32 28 32 32 24 28
Kratié (KT) 28 27 -- 27 25 --
Siém Riép (SR) -- -- 30 -- -- 22
DPong Thap (DT) 25 32 32 21 27 30
An Giang (AG) 30 24 24 28 24 19
Tong cong 272 255 192 239 232 160

Phu luc 10. S6 lwgng mAu va chi thi SNPs giira ba loai ca nghién ciru theo tién

trinh xir ly dir li€u

Loai nghién | Solwong | So0lwong | Tongso SNPs | S6 loci So loci
cuu mau ban miu sau | thu nhin dwoc | trung tinh | ngoai vi
diu khi lgc
Ca chach la tre 272 239 4237 3736 189
Ca ét moi 255 232 825 760 23
C4 vo dém 192 160 1270 1176 11
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Phu luc 11. Gi4 tri khac biét di truyén theo ciip quan thé (Fst) & phia duéi dwong

bén va do tin cay (p-value) twong irng ¢ phia trén dwong bén cia ba loai nghién

curu.

A. Ca chach la tre:

TK LP PA PE UB ST KT DT AG
TK —| 0001] 0,001] 0001] 0,001 0001| 0001| 0,001| 0001
LP 0,415 —| 0001| 0,001| 0001| 0,001 0001| 0001 0,001
PA 0361 | 0,033 —| 0003] 0,001 0001] 0001| 0,001| 0001
PE 0350 | 0,048 | 0,020 —| 0001| 0,001 0001] 0001 0,001
UB 0,402 | 0,130| 0,122 0,111 —| 0001] 0,001 0001] 0,001
ST 0331 | 0,134| 0,118| 0,117] 0,123 —| 0,001] 0,001 0,001
KT 0,459 | 0,394| 0346| 0330 0385| 0,164 —| 0,001 0,001
DT 0,499 | 0449| 0390| 0373| 0447| 0226| 0,048 —| 0,095
AG 0,509 | 0,467 | 0,414| 0,399 | 0463 | 0243 | 0053| 0,004 —
Gia tri in dim thé hién khong c6 y nghia thong ké (sau khi hiéu chinh FDR)
B. Ca ét moi:
LP PA PE UB RE ST KT DT AG
LP —| 0,001] 0001] 0001] 0001| 0001| 0001| 0,001 0,001
PA| 0,077 —| 0,001| 0,001] 0001] 0001| 0001| 0001| 0001
PE| 0,072| 0,037 —~| 0,036| 0,001 0001| 0,001 0001]| 0,001
UB| 0060| 0041| 0,009 —| 0,001] 0001] 0001| 0001| 0003
RE| 0,080 | 0,049| 0,032| 0,042 —| 0,001] 0006] 0001] 0001
ST| 0,093| 0055| 0039| 0035| 0,066 —| 0,001] 0001] 0010
KT | 0075| 0,038| 0039| 0,047| 0,007| 0,051 | 0,001] 0,001
DT| 0,150| 0,052| 0,106| 0,109| 0,103| 0,103| 0,084 —| 0,001
AG| 0075| 0,037 0025] 0,020 0041| 0,015| 0025| 0,084 —
C. Ca vo dém:
PA UB UM ST SR DT AG
PA — 0,001 0,001 0,001 0,001 0,004 0,001
UB 0,039 — 0,323 0,166 0,001 0,025 0,040
UM 0,046 0,001 - 0,180 0,001 0,024 0,024
ST 0,041 0,003 0,003 - 0,001 0,016 0,041
SR 0,088 0,071 0,087 0,060 - 0,001 0,001
DT 0,012 0,010 0,012 0,009 0,072 - 0,016
AG 0,043 0,010 0,006 0,005 0,086 0,010 -

Gi4 tri in ddm thé hién khong c6 y nghia thong ké (sau khi hi¢u chinh FDR)
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Phu luc 12. Gia tri trung binh ciia K theo phwong phap cia Evanno tir dir li¢u

SNPs trung tinh

Mean LnP{K) £ Stdev Mean LnP(K)+ Stdev
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- o
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1
-4100
L

-132000

-1750

-1850

Mean LnP(K)

-1950
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Gia tri trung binh cta K tir dir liéu SNPs trung tinh cua ca chach 14 tre (A), ca ét moi

(B) va ca vd dém (C)
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Phu luc 13. Két qua gia tri p hiéu chinh theo phwong phap Benjamini-Hochberg
1. Ca chach la tre

Ty i DA 1 Cé y nghia v6i FDR
STT | Giatri P goc | Gia tri ngwomng | Gia tri P hiéu chinh 0,05 khong?

1 0,001 0,001 0,001 Co
2 0,001 0,003 0,001 Co
3 0,001 0,004 0,001 Co
4 0,001 0,006 0,001 Co
5 0,001 0,007 0,001 Co
6 0,001 0,008 0,001 Co
7 0,001 0,010 0,001 Co
8 0,001 0,011 0,001 Co
9 0,001 0,013 0,001 Co
10 0,001 0,014 0,001 Co
11 0,001 0,015 0,001 Co
12 0,001 0,017 0,001 Co
13 0,001 0,018 0,001 Co
14 0,001 0,019 0,001 Co
15 0,001 0,021 0,001 Co
16 0,001 0,022 0,001 Co
17 0,001 0,024 0,001 Co
18 0,001 0,025 0,001 Co
19 0,001 0,026 0,001 Co
20 0,001 0,028 0,001 Co
21 0,001 0,029 0,001 Co
22 0,001 0,031 0,001 Co
23 0,001 0,032 0,001 Co
24 0,001 0,033 0,001 Co
25 0,001 0,035 0,001 Co
26 0,001 0,036 0,001 Co
27 0,001 0,038 0,001 Co
28 0,001 0,039 0,001 Co
29 0,001 0,040 0,001 Co
30 0,001 0,042 0,001 Co
31 0,001 0,043 0,001 Co
32 0,001 0,044 0,001 Co
33 0,001 0,046 0,001 Co
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34 0,001 0,047 0,001 Co
35 0,003 0,049 0,003 Co
36 0,095 0,050 0,095 Khong
2. Ca ét moi
STT | Gis tri P gbc | Gi tringuwomg | Gis tri P higu chinh | 0 Y 1ghia voi
FDR 0,05 khong?
1 0,001 0,001 0,001 Co
2 0,001 0,003 0,001 Co
3 0,001 0,004 0,001 Co
4 0,001 0,006 0,001 Co
5 0,001 0,007 0,001 Co
6 0,001 0,008 0,001 Co
7 0,001 0,010 0,001 Co
8 0,001 0,011 0,001 Co
9 0,001 0,013 0,001 Co
10 0,001 0,014 0,001 Co
11 0,001 0,015 0,001 Co
12 0,001 0,017 0,001 Co
13 0,001 0,018 0,001 Co
14 0,001 0,019 0,001 Co
15 0,001 0,021 0,001 Co
16 0,001 0,022 0,001 Co
17 0,001 0,024 0,001 Co
18 0,001 0,025 0,001 Co
19 0,001 0,026 0,001 Co
20 0,001 0,028 0,001 Co
21 0,001 0,029 0,001 Co
22 0,001 0,031 0,001 Co
23 0,001 0,032 0,001 Co
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24 0,001 0,033 0,001 Co
25 0,001 0,035 0,001 Co
26 0,001 0,036 0,001 Co
27 0,001 0,038 0,001 Co
28 0,001 0,039 0,001 Co
29 0,001 0,040 0,001 Co
30 0,001 0,042 0,001 Co
31 0,001 0,043 0,001 Co
32 0,002 0,044 0,002 Co
33 0,006 0,046 0,007 Co
34 0,007 0,047 0,007 Co
35 0,008 0,049 0,008 Co
36 0,037 0,050 0,037 Co
. Ca v dém
Cdé y nghia
srr | G m Gi tri ngudng Gid tr P higu chinh | 01 FPR
P goc 0,05
khong?
1 | 0,001 0,002 0,002 Co
2 | 0,001 0,005 0,002 Co
3 | 0,001 0,007 0,002 Co
4 | 0,001 0,010 0,002 Co
5 | 0,001 0,012 0,002 Co
6 | 0,001 0,014 0,002 Co
7 | 0,001 0,017 0,002 Co
8 0,001 0,019 0,002 Co
9 | 0,001 0,021 0,002 Co
10 0,001 0,024 0,002 Co
11 | 0,004 0,026 0,008 Co
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12 | 0,016 0,029 0,026 Co
13 | 0,016 0,031 0,026 Co
14 | 0,024 0,033 0,033 Co
15 | 0,024 0,035 0,032 Co
16 | 0,025 0,038 0,032 Co
17 | 0,04 0,040 0,047 Co
18 | 0,041 0,042 0,047 Co
19 | 0,166 0,045 0,183 Khong
20 | 0,18 0,047 0,189 Khéng
21 | 0,323 0,05 0,323 Khong
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Phu luc 14. Céc truc MEM-2-6 giira sai khac di truyén va khoang cach dia Iy tir

phén tich dbMEM cia cac loai ca
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Hinh 1. Cac truc MEM 2-6 cua ca chach la tre

MEM2 d =500 MEM3 d =500
O
o 5 O§
o]

® : @

| O -05005@ 1.5‘3 IE)—ts O-5@ 05.3
MEM4 d =500 MEMS d =500 MEME d =500
O O o

15 O 1
.o . . .O [ O i

[Q-ts O -5 @ 05‘15.2§
= —

-25 -'50-05005.@
= =

[0-15 O -05 @ 05.15.E

Hinh 2. Cac truc MEM 2-6 cua ca ét moi
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Hinh 3. Cac truc MEM 2-6 ciia ¢4 vd dém
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Phu luc 15. Cac két qua phan tich st dung b¢ dir liu loci dap Gng
1. Sw khac biét di truyén ciia cic quin thé ca

Céac quan thé ca ét moi thé hién sy khac biét di truyén chung thip nhét (Gst =
0,023), tiép theo 1a ca vo dém (Gst = 0,237) va cao nhat & ca chach 14 tre (Gst =
0,805). Dbi voi gia tri Fst, sy khac biét dao dong tir 0,01 (DT/AG) — 0,963 (AG/LP)
& ca chach 14 tre (Hinh 1A), tir <0,001 (KT/RE) — 0,16 (DT/LP) ¢ c4 ét moi (Hinh
1B) va tir 0,019 (DT/PA) — 0,477 (ST/UB-MR) & c4 v dém (Hinh 1C). Tét ca cac
gia tri khac biét di truyén chung va theo cip quan thé ctia cac loai ca déu thé hién ¢

¥ nghia thong ké.

e ; P
PA UB-MK  UB-MR T AG

Hinh 1. Biéu d6 heatmap thé hién gia tri khac biét di truyén theo ciip quin thé
(Fst) dua trén dir li€u loci dap wng cuia ca chach la tre (A), ca ét moi (B) va ca
v dém (C)

2. Céu tric quan thé ciia ba loai ca dién hinh
2.1. Ca chach 1a tre

St dung dit liéu 114 loci dép Gng, phan tich STRUCTURE va PCA déu thé hién
su phan tach quan thé theo khong gian (Hinh 2). Cy thé 13, quan thé Tachileik thudc
nhom 1, cac quan thé Luang Prabang, Paksan, Pakse va UB - Mun River - phia trén
thac Khon thugc nhém 2, cac quan thé Kratié¢, An Giang va Dong Thap - phia duéi
thac Khon thudc nhém 3, va quan thé Stung Treng thé hién sy tron 1an thong tin di

truyén tur cac nhém.
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Hinh 2. Céu tric quin thé ca chach 14 tre dwa trén 114 loci dap ng bing phan

tich nhém Structure (A), phan tich thanh phﬁn chinh PCA (B, C) véi vong elip

~ M

thé hién xac suit 95% ciia mdi quan thé
2.2. Ca ét moi
Déi véi dit liéu loci dap Gmg, phan tich cau trac di truyén quan thé ca ét moi sir
dung STRUCTURE va PCA déu thé hién sy két ndi cao gifra cac quén thé va khong
c6 su phan tach theo cac khu vuc dia 1y (Hinh 3).
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Hinh 3. Ciu triic quan thé ca ét moi dua trén 23 loci dap wng bing phén tich
nhém Structure (A) va phén tich thanh phan chinh PCA (B, C) véi vong elip
thé hién xac suit 95% ciia mdi quan thé

2.3. C4 vd dém
Dbi véi dir lidu loci dap ung & ca vo dém, trong khi phan tich cau trac di truyén
quéan thé sir dung STRUCTURE thé hién su phén tach ctia quan thé Stung Treng va
Siém Riép (Campuchia) so vdi cac quan thé con lai, thi phan tich PCA thé hién su két
nbi cao gitra cac quan thé va khong c6 su phan tach theo cac khu vuc dia ly (Hinh 4).
A

080
080
040

020

0o
PA UB-MK UB-MR ST SR DT AG

-~
a
%

® AG
® DT
® PA
® SR
® ST
@ UB-MK
@ UB-MR

- PC3-30.86 %
PC3-30.86 %

PC1-36.5 % PC2- 32.64 %
Hinh 4. Céu tric quin thé ca vo dém duwa trén 11 loci dap ng bing phan tich
nhom Structure (A) va phan tich thanh phﬁn chinh PCA (B, C) véi vong elip

thé hién xac suat 95% ctia moéi quan thé
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Phu luc 16. Céc két qua thudc ndi dung 3

Description
v

Labeo chrysophekadion mitochondrial DNA, complete genome

Labeo calbasu mitochondrial DNA, complete genome

Cirrhinus cirrhosus isolate Chittagong_001 mitochondrion, complete genome

Labeo fimbriatus mitochondrion, complete genome

Labeo gonius mitochondrion, complete genome

Labeo rohita mitochondrion, complete genome

scg/cogQ

Query

Cover
v

100%
100%
100%
99%
99%
99%

Per.
Ident

v

99.78%
95.03%
95.03%
93.43%
93.36%

93.33%

Acc.

Len
v

16602
16607
16607
16614
16614
16611

Accession

NC 022942.1
AP012143 .1
MW649087.1
NC 026217.1
NC 027856.1
JN412817.1

Hinh 1. Két qua so sanh sw twong ddng trinh tw véi dir liéu Ngan hang Gen

36



Béang 1. Vi tri va dac diém cuia tirng gen trong hé gen ti thé cia ca ét moi
bp: base pair; khoang cach giao gen (danh dau “+” khoang trong voi gen tiep theo; - khoang lap voi gen truoc.

. Vi tri Kich thwéc £C0d0ns z Khoang cach
Gen Chuoi tir dén (bp) Bat Ket giao gen (bp)
dau thuc
tRNA"" H 1 69 69 - - 0
128 rRNA H 70 1022 953 - ; 0
(RNA H 1023 1096 72 . - 0
16S rRNA H 1097 | 2785 1639 - ; 0
N4 H 2786 | 2861 76 - ] 0
NDI H 2862 | 3837 975 ATG | TAA 4
(RNA"™ H 3842 | 3913 72 - ] 2
RNA" L 3912 | 3982 71 - ] 2
RNA" H 3985 | 4053 69 - ] 0
ND2 H 4054 | 5100 1047 ATG | TAG 2
(RNA"" H 5099 | 5169 71 - ] 2
RNA™ L 5172 | 5240 69 - - 2
RNA™" L 5243 | 5315 73 - ] 33
(RNA™ L 5349 | 5415 67 - ] 1
(RNA" L 5417 | 5487 71 - ] 1
Col H 5489 | 7039 1551 GTG | TAA 0
7 B L 7040 | 7110 71 ] ] 3
(RNA™" H 7114 | 7185 7 _ ] 15
coil H 7200 | 7905 705 ATG | TAA _14
(RNA™ H 7892 | 7967 76 ] _ 1
ATPase 8 H 7969 | 8133 165 ATG | TAA 7
ATPase 6 H 8127 | 8810 684 ATG | TAA 1
Colll H 8810 | 9595 786 ATG | TAA 0
(RNA"" H 9596 | 9667 72 _ ] 0
ND3 H 9668 | 10018 351 ATG | T- 3
(RNA™® H 10016 | 10085 70 ] _ 0
ND4L H 10086 | 10382 297 ATG | TAA 7
ND4 H 10376 | 11756 1381 ATG | T- 0
(RNA H 11757 | 11825 69 ] _ 0
RNA Y H 11826 | 11894 69 - _ 1
RNA N H 11896 | 11968 73 _ ] 3
ND5 H 11972 | 13795 1824 ATG | TAA 4
ND6 L 13792 | 14313 522 ATG | T-- 0
RNA™" L 14314 | 14382 69 5
Cyth H 14388 | 15548 1161 ATG | TAA 220
RNA"" H 15529 | 15600 72 _ ] 1
RNA L 15600 | 15669 70 _ _ 0
D-loop : 15670 | 16600 3 _ 0

bp: base pair; khodng cdch giao gen (danh dau “+” khoang trong véi gen tiép theo; “~” khodng lap véi gen trude.
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