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TÓM TẮT 

Mục đích của thí nghiệm nhằm phân tích đa dạng di truyền của 64 dòng/ giống lúa đang canh tác 
trong điều kiện nhờ nước trời thông qua sự có mặt và mức độ đa hình của các chỉ thị phân tử SSR. 
Bằng việc sử dụng 34 chỉ thị phân tử SSR, có 8 chỉ thị không cho xuất hiện vạch ở tất cả các dòng/ 
giống và 2 chỉ thị xuất hiện vạch đơn hình. Hai mươi tư chỉ thị còn lại xuất hiện đa hình với tổng số 90 
allen chiếm tỷ lệ trung bình 3,75 allen trên một locus. Kết quả phân tích đa dạng di truyền với hệ số 
tương đồng là 0,65 đã phân chia nguồn vật liệu thành 7 nhóm chính. Số lượng lớn các dòng/ giống 
thuộc hai nhóm có hai giống đối chứng chịu hạn là CH5 và LC93-1. Kết quả này bước đầu cho thấy 
các dòng/ giống có khả năng chịu hạn tương tự như hai giống đối chứng thông qua biểu hiện ở cấp 
độ phân tử DNA. Thông tin các chỉ thị SSR đa hình giữa các dòng/ giống rất có giá trị trong chọn 
giống lúa chịu hạn nhờ chỉ thị phân tử.  

Từ khoá: Chỉ thị phân tử SSR, đa dạng di truyền, lúa. 

SUMMARY 

The objective of this study was to analyze genetic diversity of 64 rainfed rice accessions by 
detecting the presence and degree of polymorphisms of simple sequence repeat (SSR) markers. 
Thirty-four SSR markers were used. There were eight SSR markers that do not show polymorphism 
and two markers are monomorphic. A total of 90 alleles were detected at twenty-four SSR marker loci 
with average 3.75 alleles per locus. With the genetic similarity coefficient of 0.65 the rice accessions 
were grouped into 7 main clusters. Most of rice accessions were found in two groups toghether with 
two controls CH5 and LC93-1. Information of SSR marker polymorphisms are useful for drought 
tolerance breeding in rice. 

Keywords: Genetic diversity, Rice, SSR markers. 

1. ĐẶT VẤN ĐỀ 

Lúa (Oryza sativa L.) là cây lương thực 
đứng thứ 2 của thế giới về diện tích gieo 
trồng và tổng sản lượng nhưng là cây lương 
thực hàng đầu ở các nước châu Á, nhất là 
vùng Đông Nam Á. Theo số liệu của FAO 
(1993), diện tích canh tác lúa của thế giới 
chiếm 148 triệu hecta (ha), trong đó châu Á 
chiếm 133,3 triệu ha (90,07%). Trong số 

này, có 19,16 triệu ha là đất cạn (lúa rẫy - 
upland rice); 36,37 triệu ha đất hoàn toàn 
nhờ nước trời (rainfed rice) và 12,5 triệu ha 
đất ngập nước (lowland rice). Năng suất lúa 
trung bình ở những vùng đất khó khăn đạt 
khoảng 0,8 - 1,7 tấn/ha, chỉ bằng 20 - 40% 
năng suất lúa của vùng chủ động tưới. Việt 
Nam có khoảng 4,36 triệu ha canh tác lúa, 
trong đó có 2,2 triệu ha là đất thâm canh, 
chủ động tưới tiêu còn lại hơn 2,1 triệu ha 
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là đất canh tác lúa gặp những khó khăn về 
hạn, mặn, úng, phèn... (Nguyễn Tấn Hinh 
và cs., 2005). Chỉ tính riêng canh tác lúa 
chủ động tưới tiêu của 2,2 triệu ha, việc 
cung cấp đủ nước ngập để cây lúa sinh 
trưởng phát triển trong thời gian từ 3 - 4 
tháng cũng tiêu tốn số tiền không nhỏ về 
thủy lợi phí, nguồn điện năng, nhân 
lực...Các nhà khoa học trên thế giới đều có 
quan niệm giống chịu hạn không có nghĩa 
là có thể sinh trưởng phát triển trong điều 
kiện hoàn toàn không có nước mà chỉ là 
giống chịu đựng được hạn ở mức độ nhất 
định và có khả năng phục hồi nhanh 
(rainfed rice). Trong cơ cấu vụ lúa ở Việt 
Nam, thời gian khan hiếm nước thường 
xuất hiện ở miền Bắc từ tháng 2 - tháng 4 ở 
vụ xuân (giai đoạn lúa đẻ nhánh) và tháng 
9 ở vụ mùa (giai đoạn lúa sau trổ). Như vậy, 
chiến lược chọn tạo giống lúa năng suất cao 
cần lượng nước tưới tối thiểu sẽ góp phần 
nâng cao hiệu quả kinh tế của sản xuất lúa. 

Đa dạng di truyền là sự thể hiện phong 
phú kiểu hình và kiểu gen của cây trồng. 
Các gen đa hình là nguyên nhân dẫn đến sự 
tồn tại các kiểu gen dị hợp trong quần thể. 
Sự khác biệt về kiểu gen của các cá thể 
trong quần thể cho phép các quần thể này 
thích nghi hơn quần thể khác khi chịu 
những thay đổi của môi trường. Đa dạng di 
truyền còn là cơ sở để tạo nên ưu thế lai. 
Trong một chừng mực nhất định, nếu tính 
đa dạng di truyền giữa các bố mẹ càng lớn 
thì ưu thế lai càng cao. Nghiên cứu đa dạng 
di truyền có ý nghĩa rất lớn trong chọn 
giống. Đó là nhân tố giúp cho sinh vật di 
truyền được nòi giống, kháng với các loại 
dịch bệnh và thích nghi với những thay đổi 
của điều kiện ngoại cảnh. Việc đánh giá đa 
dạng di truyền có thể dựa vào các đặc điểm 
hình thái, nông học và cấp độ gen (ADN) 
của cây trồng. Phương pháp đánh giá dựa 

vào các đặc điểm hình thái và nông học 
được tiến hành đơn giản nhưng có thể mắc 
sai lầm do sự biểu hiện kiểu hình là tương 
tác giữa kiểu gen và môi trường hay do tính 
chủ quan của người tiến hành đánh giá. 
Ngày nay, phương pháp đánh giá dựa vào 
phân tích chỉ thị ADN được nhiều nhà khoa 
học quan tâm do chỉ thị này không bị chi 
phối bởi các yếu tố môi trường và có thể tiến 
hành nhanh và chính xác.  

Trong số các chỉ thị ADN thì chỉ thị 
SSR (simple sequence repeat markers) 
được sử dụng rộng rãi và hiệu quả trong 
nghiên cứu cấu trúc di truyền lúa trồng O. 
sativa, nghiên cứu quá trình tiến hóa, làm 
rõ độ thuần của vật liệu lai tạo giống...Đây 
là loại chỉ thị đồng trội cho đa hình cao và 
ổn định. Hiện nay, hơn 25.000 chỉ thị phân 
tử SSR đã được tạo ra và ứng dụng trong 
phân tích kiểu gen của các giống lúa 
(Temnykh và cs., 2000; McCouch và cs., 
2002; IRGSP, 2005). Trong nghiên cứu 
này, mục đích của thí nghiệm nhằm phân 
tích đa dạng di truyền của 64 dòng/ giống 
lúa đang canh tác trong điều kiện nhờ nước 
trời (rainfed rice) thông qua sự có mặt và 
mức độ đa hình của các chỉ thị phân tử 
SSR để phục vụ công tác chọn tạo giống 
lúa chịu hạn. 

2. VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP  

2.1. Vật liệu nghiên cứu  
Mẫu ADN của 64 dòng/ giống lúa có 

nguồn gốc khác nhau (Bảng 1) gồm : 39 dòng 
nhập nội từ Nhật Bản; 6 giống lúa địa 
phương; 5 giống lúa chịu hạn (trong đó có 2 
giống được công nhận quốc gia làm đối chứng 
là CH5 và LC93-1); 12 dòng lúa lai tạo ở thế 
hệ F7; 2 dòng bất dục đực TGMS 103S và 
103BBS, được sử dụng để đánh giá đa dạng 
di truyền dựa vào chỉ thị phân tử SSR. 
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Bảng 1. Các mẫu giống lúa sử dụng trong đánh giá đa dạng di truyền 
TT Tên mẫu Nguồn gốc TT Tên mẫu Nguồn gốc 

1 TN3 Nhật Bản 33 TN93-2 Nhật Bản 

2 TN6 Nhật Bản 34 TN94-2 Nhật Bản 

3 TN14 Nhật Bản 35 BD Địa phương (Bèo Diễn) 

4 TN16 Nhật Bản 36 SS Nhật Bản (Sensho) 

5 TN21-1 Nhật Bản 37 18-15 Lai tạo F7 (Plê pàu vê/Q5) 

6 TN21-2 Nhật Bản 38 29-43 Lai tạo F7 (Tẻ Điện Biên/Q5) 

7 TN21-3 Nhật Bản 39 33-12 Lai tạo F7 (Khẩu Chiếu Càng /Q5) 

8 TN24 Nhật Bản 40 35-14 Lai tạo F7 (Khẩu Chiếu Càng /Q5) 

9 TN30 Nhật Bản 41 56-12 Lai tạo F7 (Plê tay lau/Q5) 

10 TN31-1 Nhật Bản 42 56-13 Lai tạo F7 (Plê tay lau/Q5) 

11 TN31-2 Nhật Bản 43 36-13 Lai tạo F7 (Khẩu Chiếu Càng /Q5) 

12 TN48 Nhật Bản 44 37-11 Lai tạo F7 (Khẩu Chiếu Càng /Q5) 

13 TN51 Nhật Bản 45 53-1 Lai tạo F7 (Plê ón lành/Q5) 

14 TN52-2 Nhật Bản 46 53-2 Lai tạo F7 (Plê ón lành /Q5) 

15 TN52-1 Nhật Bản 47 54-11 Lai tạo F7 (Plê tay lau/Q5) 

16 TN53-1 Nhật Bản 48 55-11 Lai tạo F7 (Ngọ Chim/Q5) 

17 TN53-2 Nhật Bản 49 CH5 (ĐC) Viện Cây lương thực & Thực phẩm 

18 TN56 Nhật Bản 50 CH208  Viện Cây lương thực & Thực phẩm 

19 TN64 Nhật Bản 51 CH207  Viện Cây lương thực & Thực phẩm 

20 TN75 Nhật Bản 52 CH16 Viện Cây lương thực & Thực phẩm 

21 TN73 Nhật Bản 53 4748 Địa phương (TTTNDTTV, Viện KHNNVN) 

22 TN76 Nhật Bản 54 4840 Địa phương (TTTNDTTV, Viện KHNNVN) 

23 TN78-1 Nhật Bản 55 4793 Địa phương (TTTNDTTV, Viện KHNNVN) 

24 TN79 Nhật Bản 56 4726 Địa phương (TTTNDTTV, Viện KHNNVN) 

25 TN83 Nhật Bản 57 5011 Địa phương (TTTNDTTV, Viện KHNNVN) 

26 TN84-1 Nhật Bản 58 TN13  Nhật Bản 

27 TN84-2  Nhật Bản 59 TN17  Nhật Bản 

28 TN85-1 Nhật Bản 60 TN15  Nhật Bản 

29 TN85-2 Nhật Bản 61 TN12  Nhật Bản 

30 TN86 Nhật Bản 62 LC 93-1 (ĐC) Viện Bảo vệ thực vật 

31 TN93-1 Nhật Bản 63 103S dòng bất dục TGMS 

32 TN94-1 Nhật Bản 64 103BBS dòng bất dục TGMS 

TTTNDTTV, Viện KHNNVN: Trung tâm Tài nguyên di truyền thực vật, Viện Khoa học nông nghiệp 
Việt Nam. 

2.2. Tách chiết ADN 
ADN lá non của các dòng/ giống lúa 

nghiên cứu được tách chiết và tinh sạch theo 
phương pháp CTAB của Doyle và cs. có cải 
tiến (1987).  

2.3. Phản ứng PCR 
34 chỉ thị SSR được lựa chọn nằm trên các 

vị trí nhiễm sắc thể (NST) khác nhau, trong đó 
có 22 chỉ thị được xác định liên kết với một số 
tính trạng được trình bày ở bảng 2. 
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Bảng 2. Các chỉ thị SSR sử dụng trong thí nghiệm 
TT Chỉ thị SSR NST Tính trạng liên kết Tài liệu tham khảo 

1 RM3825 1 Năng suất hạt Beena (2005) 

2 RM315 1 - Jearakongman (2005) 

3 RM5964 1 Tổng số rễ Đặng Quý Nhân (2009) 

4 RM5461 1 Tỷ lệ rễ đâm xuyên Đặng Quý Nhân (2009) 

5 RM212 1 Áp suất thẩm thấu Zhang (1999) 

6 RM302 1 Năng suất hạt Beena (2005) 

7 RM34 1 Độ dầy của rễ Shen (1999) 

8 RM263 2 - www.gramene.org 

9 RM221 2 - www.gramene.org 

10 RM7286 2 Đường kính rễ Đặng Quý Nhân (2009) 

11 RM250 2 - www.gramene.org 

12 RM48 2 - www.gramene.org 

13 RM218 3 Chiều dài rễ Đặng Quý Nhân (2009) 

14 RM451 4 Năng suất hạt Liu (2008); Zou (2005) 

15 RM317 4 Năng suất hạt Liu (2008); Zou (2005) 

16 RM6303 4 - www.gramene.org 

17 RM2431 4 - www.gramene.org 

18 RM1386 5 - www.gramene.org 

19 RM3160 5 - www.gramene.org 

20 RM249 5 Khối lượng khô của rễ Đặng Quý Nhân (2009) 

21 RM6811 6 Số rễ đâm xuyên Đặng Quý Nhân (2009) 

22 RM5463 6 Số rễ đâm xuyên Đặng Quý Nhân (2009) 

23 RM217 6 % số hoa bất dục Lanceras (2004) 

24 RM256 8 % số hoa bất dục Lanceras (2004) 

25 RM210 8 Số nhánh Lanceras (2004) 

26 RM223 8 Năng suất hạt Xu (2005) 

27 RM152 8 Năng suất hạt Beena (2005) 

28 RM1235 9 Năng suất hạt Beena (2005) 

29 RM107 9 - Jearakongman (2005) 

30 RM215 9 Thời gian từ gieo đến trổ Babu (2003) 

31 RM201 9 Chiều dài rễ tối đa Shen (1999) 

32 RM278 9 - Xu (2005) 

33 RM242 9 - Jearakongman (2005) 

34 RM102 NA Chiều cao cây Lanceras (2004) 

NST: Nhiễm sắc thể; NA: chưa xác định 
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Phản ứng PCR được thực hiện trên máy 
GeneAmp PCR System 9700 (Applied 
Biosystems, Foster City, CA, USA), với thể 
tích phản ứng 15μl chứa 50 mM KCl, 10 mM 
Tris-HCl (pH 9,0); 1,5 mM MgCl2, 200 μM 
dNTP; 0,2 μM primer, 1 đơn vị Taq 
polymerase và 5 μl mẫu ADN hàm lượng 
100ng. Chu kỳ nhiệt cho phản ứng PCR được 
lập trình như sau (1) 95°C trong 5 phút; (2) 
95°C trong 30 giây, (3) 55°C trong 30 giây và 
(4) 72°C trong 30 giây, 35 chu kỳ lặp lại từ 
(2) đến (4); (5) 72°C trong 5 phút và sau đó 
giữ lạnh ở 4°C. 

2.4. Điện di và xác định vạch (băng) 

Điện di 8 - 10 μl sản phẩm PCR trên gel 
agarose 4% ở 250V, thời gian 50 phút trong 
dung dịch đệm 0,5 x Tris-Bore-EDTA (TBE). 
Sau đó gel được nhuộm trong ethidium 
bromide 0,5 g/ml 15 phút và soi dưới đèn UV 
và chụp ảnh. Các băng trên gel được xác 
định và quy ước: là 0 - không có băng; là 1 - 
có băng. 

2.5. Xử lý số liệu 

Phân tích, đánh giá đa dạng di truyền 
các dòng/ giống được sử dụng “Hệ số tương 
đồng Jaccard” và phương pháp UPGMA 
trong NTSYS 2.1. Hàm lượng thông tin tính 
đa hình (PIC - Polymorphic Information 
Content) cho mỗi locus SSR (i) được tính 
theo công thức (Weir, 1996) 

PIC (i) = 1 – Σ Pij
2 

Trong đó: Pij là tần suất allen thứ j với 
locus SSR thứ i 

3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

Trong 34 chỉ thị SSR sử dụng để xác 
định đa dạng di truyền của 64 dòng/ giống 

lúa thí nghiệm, có tám chỉ thị RM315, 
RM7286, RM250, RM2431, RM3160, 
RM217, RM1235 và RM34 không xuất 
hiện băng ADN. 26 chỉ thị xuất hiện băng 
ADN (allen), trong đó có 2 chỉ thị, RM221 
và RM215, có xuất hiện băng ADN nhưng 
thể hiện trạng thái đơn hình 
(monomorphism) và 24 chỉ thị khác thể 
hiện trạng thái đa hình (polymorphism) 
(Bảng 3).  

Mỗi chỉ thị đa hình biểu hiện số lượng 
allen khác nhau. Kết quả ở 24 chỉ thị đa 
hình thu được tổng số 90 allen trên 24 
locus với giá trị trung bình là 3,75 allen 
trên một locus và số băng đa hình là 78 
(chiếm 86,67%). Số lượng allen trung bình 
trên một locus trong nghiên cứu thấp hơn 
so với các kết quả nghiên cứu trước đây là 
6,53; 6,8; 7,8; 11,9; 6,6; 14,6; 7,7;13,0 và 
6,6 tương ứng của các tác giả Trần Danh 
Sửu và cs., 2011; Ni và cs., 2002; Jian và 
cs., 2004; Xu và cs., 2004; Lu và cs., 2005; 
Brondani va cs., 2006; Jayamani và cs., 
2007; Thomson và cs., 2007; Alba và cs., 
2007. Số lượng allen trong một locus dao 
động từ 2 đến 6. Các locus RM210 và 
RM278 (Hình 1) biểu hiện số allen lớn 
nhất.  

Mức độ đa dạng di truyền kiểu gen 
của 64 dòng/ giống lúa được đánh giá 
thông qua giá trị PIC mỗi chỉ thị SSR. Giá 
trị PIC biến động giữa các vị trí locus, dao 
động từ 0,03 (RM451) đến 0,75 (RM242) 
với giá trị trung bình là 0,50 (Bảng 3). Giá 
trị PIC = 0 là tại vị trí locus chỉ có 1 allen 
đơn hình. Các chỉ thị SSR có giá trị PIC 
lớn hơn hoặc bằng 0,5 sẽ cho sự phân biệt 
cao về tỷ lệ đa hình của chỉ thị đó 
(DeWoody và cs., 1995). 
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 Bảng 3. Số băng và giá trị PIC của các chỉ thị SSR phân tích với 64 dòng/ giống lúa 

TT Chỉ thị SSR Tổng số băng Số băng đa hình 
Tỷ lệ số băng đa 

hình (%) 
PIC 

1 RM3825 4 4 100 0,61 

2 RM315 0 0 - - 

3 RM5964 4 3 75,0 0,57 

4 RM5461 5 4 80,0 0,69 

5 RM212 3 2 66,7 0,40 

6 RM302 3 2 66,7 0,51 

7 RM263 5 5 100 0,57 

8 RM221 1 1 100 0 

9 RM7286 0 0 - - 

10 RM250 0 0 - - 

11 RM48 2 2 100 0,19 

12 RM218 3 2 66,7 0,52 

13 RM451 3 2 66,7 0,03 

14 RM317 2 2 100 0,46 

15 RM6303 3 2 66,7 0,29 

16 RM2431 0 0 - - 

17 RM1386 5 4 80,0 0,72 

18 RM3160 0 0 - - 

19 RM249 3 3 100 0,17 

20 RM6811 3 3 100 0,47 

21 RM5463 5 4 80,0 0,67 

22 RM217 0 0 - - 

23 RM256 4 4 100 0,25 

24 RM210 6 6 100 0,65 

25 RM223 3 3 100 0,58 

26 RM152 3 3 100 0,60 

27 RM1235 0 0 - - 

28 RM107 3 3 100 0,55 

29 RM215 1 1 100 0 

30 RM201 3 2 66,7 0,60 

31 RM278 6 6 100 0,66 

32 RM242 3 2 66,7 0,75 

33 RM102 4 3 75,0 0,58 

34 RM34 0 0 - - 

 Tổng 90 78 TB: 86,7 TB: 0,50 
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Hình 1. Kết quả điện di sản phẩm PCR của chỉ thị SSR RM278 đại diện cho 22 dòng/ giống lúa theo 
thứ tự 1 đến 22 là: LC93-1, CH5, 103S, 103BBS, TN3, TN6, TN14, TN16, TN21-1, TN21-2, TN21-3, 
TN24, TN30, TN31-1, TN31-2, TN48, TN51, TN52-2, TN52-1, TN53-1, TN53-2 và TN56 (Bảng 1);  

M = DNA thang chuẩn 100 bp 

ĐẶT VẤN ĐỀ

Coefficient
0.41 0.56 0.71 0.85 1.00

LC93-1

 LC93-1 
 TN3 
 TN83 
 TN94-2 
 TN86 
 BD 
 4748 
 TN85-1 
 TN93-1 
 SS 
 TN64 
 TN84-1 
 TN12 
 5011 
 4726 
 TN17 
 4793 
 TN21-1 
 TN78 
 TN84-2 
 TN56 
 TN24 
 TN52-1 
 TN52-2 
 TN53-1 
 TN53-2 
 4804 
 CH5 
 103S 
 103BBS 
 TN6 
 TN14 
 TN16 
 TN21-2 
 TN75 
 TN73 
 TN76 
 TN85-2 
 CH16 
 TN13 
 TN15 
 18-15 
 29-43 
 33-12 
 35-14 
 56-12 
 56-13 
 36-13 
 37-11 
 54-11 
 55-11 
 53-1 
 53-2 
 CH208 
 CH207 
 TN21-3 
 TN30 
 TN51 
 TN31-1 
 TN31-2 
 TN48 
 TN79 
 TN94-1 
 TN93-2 

 

Hình 2. Sơ đồ hình cây của 64 mẫu giống lúa canh tác nhờ nước trời được xác định bằng  
chỉ thị phân tử SSR 

14 15 16 17 18 19 20 21 22 13 12 11 10 9 8 7 6 5 4 
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Bảng 4. Số lượng chỉ thị đa hình của các dòng/ giống so với hai đối chứng 
 CH5  LC93-1 

 Ít nhất Nhiều nhất  Ít nhất Nhiều nhất 

Nhóm I 17 18  14 14 

Nhóm II 13 13  14 14 

Nhóm III 10 16  12 17 

Nhóm IV 11 11  15 15 

Nhóm V 3 12  9 14 

Nhóm VI 12 14  11 14 

Nhóm VII 6 14  5 13 

 

Kết quả phân tích đa dạng di truyền 
bằng chương trình UPGMA dựa vào hệ số 
Jaccard đã xây dựng được sơ đồ hình cây của 
64 dòng/giống lúa nghiên cứu (Hình 2). Với 
hệ số tương đồng (coefficient) là 0,65 đã phân 
chia nguồn vật liệu thành 7 nhóm chính. 
Nhóm I gồm hai dòng là TN94-1, TN93-2; 
nhóm II gồm 1 dòng là TN79; nhóm III gồm 
5 dòng là TN48, TN31-2, TN31-1, TN51, 
TN30; nhóm IV gồm 1 dòng là TN21-3; 
nhóm V gồm 28 dòng/ giống là CH207, 
CH208, 53-2, 53-1, 55-11, 54-11, 37-11, 36-
13, 56-13, 56-12, 35-14, 33-12, 29-43, 18-15, 
TN15, TN13, CH16, TN85-2, TN76, TN73, 
TN75, TN21-2, TN16, TN14, TN6, 103BBS, 
103S, CH5 (đối chứng); nhóm VI gồm 3 dòng 
là 4804, TN53-2, TN53-1; và nhóm VII gồm 
24 dòng/ giống là TN52-2, TN52-1, TN24, 
TN56, TN84-2, TN78, TN21-1, 4793, TN17, 
4726, 5011, TN12, TN84-1, TN64, SS, 
TN93-1, TN85-1, 4748, BD, TN86, TN94-2, 
TN83, TN3, LC93-1 (đối chứng). 

Hai giống đối chứng CH5 và LC93-1 là 
hai giống được công nhận giống quốc gia về 
giống chịu hạn thuộc hai nhóm có số lượng 
dòng/ giống nhiều nhất (28 và 24 dòng/ 
giống). Như vậy bước đầu nhận xét, những 
dòng/ giống trong tập đoàn nghiên cứu đã có 
nhiều tính trạng liên quan đến khả năng 
chịu hạn tương tự như hai giống đối chứng. 
Các giống lúa địa phương thuộc nhóm với 
giống đối chứng LC93-1 còn dòng lúa lai tạo 
thế hệ F7 thuộc nhóm giống đối chứng CH5. 

Số lượng chỉ thị đa hình của các dòng/ giống 
trong các nhóm so với đối chứng CH5 biến 
động từ 3 đến 18 (Bảng 4). Dòng có số lượng 
chỉ thị đa hình ít nhất (3) là 103BB thuộc 
nhóm V và nhiều nhất (18) là TN93-2 thuộc 
nhóm I. Tương tự so sánh về số lượng chỉ thị 
đa hình của các dòng/ giống trong các nhóm 
so với đối chứng LC93-1, dòng TN84-1 thuộc 
nhóm VII có số lượng chỉ thị đa hình ít nhất 
(5) và dòng TN51 thuộc nhóm III có số lượng 
chỉ thị đa hình nhiều nhất. Thông tin này 
rất có giá trị trong chọn giống lúa chịu hạn 
nhờ chỉ thị phân tử. 

4. KẾT LUẬN 

Sử dụng 24/34 chỉ thị SSR đa hình đã 
phân tích được sự đa dạng di truyền của các 
dòng/ giống nghiên cứu. Số lượng lớn các dòng/ 
giống thuộc hai nhóm có hai giống đối chứng 
chịu hạn là CH5 và LC93-1. Kết quả này bước 
đầu cho thấy các dòng/ giống có khả năng chịu 
hạn tương tự như hai đối chứng thông qua 
biểu hiện ở cấp độ phân tử DNA. 

Thông tin các chỉ thị SSR đa hình giữa 
các dòng/ giống rất có giá trị trong chọn 
giống lúa chịu hạn nhờ chỉ thị phân tử. Tuy 
nhiên, tỷ lệ các chỉ thị không biểu hiện và 
biểu hiện đơn hình còn cao (10/34) cho nên 
cần tiếp tục sử dụng thêm chỉ thị SSR khác 
để xác định chính xác hơn sự đa dạng di 
truyền của các dòng/ giống phục vụ công tác 
chọn tạo giống lúa năng suất và chịu hạn. 
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