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MỞ ĐẦU 

1. Đặt vấn đề 

Lúa (Oryza sativa L.) là cây cung cấp lƣơng thực quan trọng, nuôi sống hơn một 

nửa dân số trên thế giới. Giá trị kinh tế cây lúa đem lại không còn giới hạn ở việc 

cung cấp lƣơng thực cho con ngƣời mà nay là mặt hàng xuất khẩu thu nguồn ngoại 

tệ lớn. Một trong những hƣớng gia tăng giá trị kinh tế cây lúa là phải đổi mới giống, 

đƣa vào sản xuất các giống có phẩm chất cao bởi vì gạo có phẩm chất tốt đƣợc tiêu 

thụ với giá cao hơn gạo có phẩm chất trung bình và kém (Trần Duy Quý, 2002). 

Độ bạc bụng là một trong những chỉ tiêu phẩm chất có liên quan trực tiếp đến 

chất lƣợng xay chà. Bạc bụng tạo vết đục trong phôi nhũ của hạt. Đối với gạo tẻ tỉ lệ 

bạc bụng cao sẽ ảnh hƣởng đến tỉ lệ gãy của hạt cao trong chất lƣợng xay chà. Hơn 

nữa, dạng nội nhũ của hạt gạo là một trong số các yếu tố có vai trò quan trọng trong 

việc xuất khẩu lúa gạo. Bên cạnh đó, hiện nay việc sản xuất lúa ở Việt Nam đang 

phải đƣơng đầu với nhiều thách thức nhƣ việc thay đổi khí hậu toàn cầu, nƣớc biển 

dâng, xâm nhập mặn cộng với diện tích đất nông nghiệp giảm, thiếu nƣớc trong 

mùa khô; khả năng cạnh tranh kém của bộ giống lúa đang sản xuất trên đồng ruộng 

hiện nay, độ bạc bụng tăng theo xu hƣớng ấm lên của trái đất, hàm lƣợng amylose 

cao, giá trị độ bền gel thuộc nhóm cứng cơm là thách thức lớn cho nhà chọn giống 

(Nguyễn Thị Lang và Bùi Chí Bửu, 2011). 

Hiện nay, việc ứng dụng công nghệ sinh học kết hợp với phƣơng pháp truyền 

thống đang là giải pháp đƣợc khuyến khích. Đồng thời, với xu hƣớng phát triển 

kinh tế toàn cầu, nhu cầu và thị hiếu của ngƣời tiêu dùng đòi hỏi chất lƣợng lƣơng 

thực ngày càng cao. Thêm vào đó, đặc tính bạc bụng đƣợc di truyền đa gen và chịu 

tác động của môi trƣờng. Cho nên, rất khó tìm đƣợc giống hoàn toàn không có bạc 

bụng mà hƣớng tới cải thiện giống ít bạc bụng. Vì vậy, đề tài ―Ứng dụng chỉ thị 

phân tử để cải thiện tỉ lệ bạc bụng trên các giống lúa cao sản (Oryza sativa L.)‖ 

đƣợc thực hiện nhằm tạo chọn các dòng/giống lúa có năng suất cao và ít hoặc không 

bạc bụng. 
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2. Mục tiêu nghiên cứu 

Tạo chọn các dòng lúa mới cho năng suất cao và tỉ lệ bạc bụng thấp nhằm cải 

thiện đƣợc tính trạng hạt gạo bạc bụng trên một số giống lúa cao sản nhờ vào các 

chỉ thị phân tử Microsatellite liên kết với gen kiểm soát tính trạng hạt gạo bạc bụng 

trên nhiễm sắc thể số 7. 

3. Ý nghĩa khoa học và thực tiễn của đề tài 

3.1. Ý nghĩa khoa học 

Khai thác nguồn gen qua đa dạng nguồn vật liệu lai bố mẹ từ lúa cao sản.  

Nghiên cứu, chọn tạo các giống/dòng lúa có phẩm chất tốt và năng suất cao 

kết hợp chọn giống truyền thống với phƣơng pháp hiện đại bằng chỉ thị phân tử 

nhằm khắc phục những hạn chế của phƣơng pháp truyền thống, rút ngắn thời gian 

lai tạo và nâng cao hiệu quả chọn lọc. 

Ứng dụng các thành tựu mới trong chọn tạo: nghiên cứu cơ sở di truyền tính 

trạng mục tiêu (độ bạc bụng thấp) dựa trên phƣơng pháp lai hồi giao, chọn tạo bằng 

chỉ thị phân tử, bản đồ GGT, …  

Những thành công bƣớc đầu trong quy tụ gen bạc bụng thấp sử dụng chỉ thị 

phân tử ở lúa sẽ mở ra khả năng ứng dụng rộng rãi trong công tác chọn tạo giống 

nói chung, không chỉ đối với chỉ tiêu độ bạc bụng mà còn đối với nhiều đặc tính 

nông học quý khác. 

3.2. Ý nghĩa thực tiễn   

Ứng dụng các thành tựu mới của khoa học hiện đại vào trong chọn giống , 

nâng cao hiệu quả chọn tạo, rút ngắn thời gian và tăng hiệu suất chọn lọc cũng nhƣ 

hiệu quả kinh tế. 

Đề tài đã chọn ra đƣợc các dòng lúa triển vọng cải thiện đƣợc tính bạc bụng (tỉ 

lệ không bạc bụng cao) và thích nghi điều kiện môi trƣờng để bổ sung vào cơ cấu 
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giống phẩm chất cao nhằm phục vụ cho nhu cầu tiêu thụ nội địa và nâng cao khả 

năng cạnh tranh với các nƣớc trên thế giới về xuất khẩu gạo.  

Các nội dung nghiên cứu trong đề tài có thể ứng dụng cho công tác chọn giống 

hiện nay. Sản phẩm từ đề tài là nguồn vật liệu và phƣơng pháp của đề tài là nguồn 

tƣ liệu cho các công trình nghiên cứu tiếp theo. Ngoài ra, đề tài còn góp phần phục 

vụ trong các công tác nghiên cứu và giảng dạy. 

4. Tính khoa học của đề tài 

Ứng dụng các kỹ thuật hiện đại để bổ sung cũng nhƣ giải quyết các hạn chế 

cho phƣơng pháp lai tạo giống truyền thống, rút ngắn thời gian nghiên cứu. 

Kế thừa các nghiên cứu trƣớc trong việc lựa chọn vật liệu lai và chỉ thị phân 

tử. 

Ứng dụng sinh học phân tử và tin sinh học để phân tích và đánh giá các dữ 

liệu của đề tài. 

Ứng dụng bản đồ gen GGT để chọn các đoạn gen còn phân ly nhằm có biện 

pháp chọn lựa tiếp  

Các dòng lúa đƣợc chọn tạo trong đề tài là kết quả khoa học có khả năng ứng 

dụng rộng rãi trong nghiên cứu và sản xuất giống lúa phẩm chất cao ở vùng 

ĐBSCL. 

5. Những đóng góp mới của đề tài: 

Đề tài đánh giá nguồn vật liệu bố mẹ để khai thác tính trạng không bạc bụng. 

Bên cạnh mục tiêu chọn tạo giống lúa mang gen không bạc bụng , đề tài còn 

chú ý đến năng suất cao và thời gian sinh trƣởng phù hợp. Điều này là điều kiện 

quyết định để các sản phẩm giống lúa có thể ứng dụng và phát triển rộng khi đề tài 

kết thúc. 

Kết hợp giữa lai tạo truyền thống, sinh học phân tử và tin sinh học trong 

nghiên cứu. 
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6. Tính ứng dụng của đề tài: 

Đề tài đƣợc thực hiện thông qua phƣơng pháp lai tạo truyền thống kết hợp 

phƣơng pháp chọn lọc hiện đại bằng chỉ thị phân tử. Thông qua kết quả đề tài cũng 

cho thấy tính hiệu quả của việc ứng dụng các kỹ thuật mới vào chọn tạo giống 

truyền thống. 

Sản phẩm đề tài còn là nguồn vật liệu về giống và chỉ thị phân tử cho các 

chƣơng trình lai tạo giống kế tiếp. 

Đề tài ứng dụng nguồn gen cây lúa cũng nhƣ các phƣơng pháp hỗ trợ trong 

chọn giống nhƣ phân nhóm di truyền, chọn lọc thông qua chỉ thị phân tử, phân tích 

đa dạng alen thông qua bản đồ GGT, … Đề tài cung cấp một chƣơng trình chọn tạo 

giống hiệu quả, mang giá trị tham khảo rất cao. 

7. Đối tƣợng và phạm vi nghiên cứu 

* Đối tƣợng: Các giống lúa  cao sản tại ĐBSCL. 

* Phạm vi nghiên cứu: 

- Không gian: Thí nghiệm đƣợc bố trí tại Nhà lƣới, Ruộng thí nghiệm của 

Viện Lúa ĐBSCL và tại các tỉnh ĐBSCL đại diện cho các vùng sinh thái. Các chỉ 

tiêu đƣợc phân tích tại Phòng phân tích phẩm chất, Phòng Sinh học phân tử tại Bộ 

môn di truyền chọn giống, Phòng Công nghệ gen của Viện Nghiên cứu Nông 

nghiệp công nghệ cao ĐBSCL.  

- Thời gian: Từ năm 2013 đến năm 2017. 

- Phƣơng pháp: Các phƣơng pháp truyền thống kết hợp với phƣơng pháp hiện 

đại. 

 

 

 

 



 5 

 

Chƣơng 1:  TỔNG QUAN TÀI LIỆU VÀ CƠ SỞ KHOA HỌC CỦA 

ĐỀ TÀI  

1.1. Tính trạng bạc bụng trên cây lúa 

1.1.1. Lúa chất lƣợng và tính trạng bạc bụng  

Lúa là một loại ngũ cốc quan trọng nhất cung cấp cho hơn một nửa dân số 

thế giới (Khush, 2005; Marathi và ctv., 2012). Do vậy, mà nhiều nƣớc trên thế giới 

kể cả những nƣớc không có kinh nghiệm trồng lúa nhƣ một số nƣớc thuộc Châu 

Phi, Nam Mỹ… cũng đã đề ra chiến lƣợc sản xuất lúa để tự đảm bảo an ninh lƣơng 

thực. Điều này cho thấy lúa có tầm quan trọng đối với an ninh lƣơng thực thế giới. 

Khác với các cây lƣơng thực khác, lúa là cây lƣơng thực chủ yếu cho con ngƣời, 

cùng với sự phát triển của xã hội, chất lƣợng gạo đƣợc xem là đặc tính quan trọng 

sau năng suất lúa. Do đó, việc lai tạo giống chất lƣợng theo thị hiếu ngƣời tiêu dùng 

trở thành mục tiêu chính yếu trong các chƣơng trình chọn giống hiện nay. 

Khả năng để tạo ra giống lúa theo nhu cầu thị hiếu của một đặc tính cụ thể 

nào đó đặc biệt là các tính trạng về chất lƣợng, nhà chọn giống cần phải hiểu r  bản 

chất di truyền của gen quy định các tính trạng mục tiêu. Ngoài ra, việc phân nhóm 

các đặc tính quy định tính trạng chất lƣợng gạo cũng đặc biệt cần đƣợc chú ý. Chất 

lƣợng gạo bao gồm các đặc tính về vật lý và hóa học, phụ thuộc vào thị hiếu ngƣời 

tiêu dùng và chủ yếu liên quan đến hình dạng hạt, chất lƣợng xay chà, chất lƣợng 

cơm và hàm lƣợng dinh dƣỡng (Nguyễn Thị Lang và Bùi Chí Bửu, 2011; Guo và 

ctv., 2011). Trong các đặc tính phẩm chất, bạc bụng là một trong những yếu tố 

chính xác định chất lƣợng và giá trị hạt gạo, đƣợc các nhà chọn giống cũng nhƣ 

ngƣời tiêu dùng quan tâm (Tan và ctv., 2000; Guo và ctv., 2011; Peng và ctv., 

2014). 

Bạc bụng tạo vết đục trong phôi nhũ của hạt là do sự gián đoạn trong quá trình 

làm đầy hạt tạo nên các khoảng không giữa các tế bào tinh bột (hạt tinh bột ở vùng 

bạc bụng sắp xếp rời rạc, có cấu trúc kém chặt chẽ hơn ở các vùng trong suốt) hình 
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thành vết màu đục trong hạt gạo thấy đƣợc do phản xạ ánh sáng (Tashiro and 

Wardlaw, 1991; Xi và ctv., 2014; Sreenivasulu và ctv., 2015).  

Quan sát cấu trúc vật lý của hạt gạo bị và không bị bạc bụng dƣới kính hiển vi 

điện tử (Scanning electron microscopy-SEM) cho thấy ở hạt gạo có vết đục có cấu 

trúc hạt tinh bột dạng tròn và có kết cấu không chặt chẽ với nhiều khoảng trống nhỏ 

so với hạt không bị bạc bụng (Evers and Juliano, 1976; Tashiro and Wardlaw, 

1991a; Kimet và ctv., 2000; Lisle và ctv., 2000; Zakaria và ctv., 2002). 

 

Hình 1.1: Mẫu so sánh hạt gạo không bạc bụng và hạt gạo bạc bụng dƣới kính 

hiển vi điện tử (Scanning electron microscopy-SEM) 

(Nguồn: Mitsui và ctv., 2013) 

Độ trong suốt của hạt gạo phụ thuộc vào tính chất cuả phôi nhũ, vết đục có thể 

xuất hiện ở bụng, lƣng hay trung tâm hạt gạo. Chính vì cấu trúc nhƣ thế nên hạt gạo 

dễ bị gãy tại điểm có vết đục khi xay chà làm giảm giá trị thƣơng phẩm của hạt gạo 

(Nguyễn Thị Lang và Bùi Chí Bửu, 2011; Lin và ctv., 2017). Bạc bụng liên quan 

trực tiếp đến chất lƣợng xay chà (IRRI, 2006). Đối với gạo tẻ, tỉ lệ bạc bụng cao sẽ 

ảnh hƣởng đến tỉ lệ gãy của hạt (hay gạo tấm) cao trong chất lƣợng xay chà. Bạc 

bụng của gạo tẻ thay đổi từ 5-50 %, tùy theo cấp hạt bạc bụng đƣợc xếp từ cấp 1 

đến cấp 9. Một vài giống lúa có tỉ lệ bạc bụng rất thấp nhƣ IR 64 biến động từ 7-15 
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%. Tuy nhiên, đối với IR50404 tỉ lệ bạc bụng cấp 9 biến động từ 20-50 % (Nguyễn 

Thị Lang và Bùi Chí Bửu, 2011).  

 

Hình 1.2: Hạt gạo với mức độ bạc bụng khác nhau 

(Nguồn: IRRI, 2006) 

Theo Chun và ctv (2009) khi nghiên cứu cấu trúc tế bào tinh bột của hạt bị bạc 

bụng cũng cho thấy có sự khác nhau so với hạt không bạc bụng. Theo kết quả phân 

tích siêu cấu trúc, hạt bị bạc bụng có cấu trúc tế bào không bình thƣờng, giữa những 

tế bào tinh bột có nhiều khoảng trồng và lạp bột (amyloplasts) có dạng tròn so với 

hạt không bạc bụng.  Về tính hóa học, hạt bị bạc bụng hấp thu nƣớc nhanh hơn và 

có thể tích lớn hơn so với hạt không bạc bụng trong quá trình nấu. Điều này đƣợc 

kh ng định là do kết cấu của những hạt tinh bột kém chặt chẽ ở hạt gạo bị bạc bụng 

so với hạt không bạc bụng. Bên cạnh đó, kết quả cho thấy nhiệt độ trở hồ thấp của 

hạt bị bạc bụng đƣợc xem là có liên quan đến cấu trúc phân tử của amylopectin với 

nhiều nhánh ngắn. Do đó, ở hạt bị bạc bụng, có độ dính kém hơn và cơm thƣờng 

cứng hơn do bởi hàm lƣợng protein thấp. Theo đánh giá cảm quan về sự ngon cơm 

cũng cho thấy có sự tƣơng quan tuyến tính nghịch giữa hạt gạo bị bạc bụng so với 

hạt không bạc bụng. Kết quả phân tích amylography, cho thấy phần trăm độ bạc bạc 

bụng gia tăng từ 0-5% thì độ nhớt của gạo khi nấu sẽ giảm mạnh tử đỉnh xuống. 
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Điều này chứng tỏ rằng gạo bị bạc bụng sẽ làm giảm chất lƣợng ngon cơm đến 5% 

(Chun và ctv., 2009). 

1.1.2. C c yếu tố ảnh hƣởng đến độ bạc bụng 

Nhiều nghiên cứu đã chỉ ra rằng có nhiều yếu tố góp phần vào sự hình thành 

bạc bụng ở hạt gạo, bao gồm sự tổng hợp tinh bột, cấu trúc và sự sắp xếp hạt tinh 

bột. Các điều này xảy ra có thể do sự thay đổi kích thích tố sinh trƣởng ở thực vật 

(nhƣ gibberellic acid và kinetin) dƣới áp lực của môi trƣờng nhƣ thiếu chất dinh 

dƣỡng (đạm, kali…), thiếu nƣớc cũng nhƣ áp lực nhiệt độ cao… (Ray and 

Choudhuri, 1980; Yang và ctv., 2001; Wang và ctv., 2007; Lanning và ctv., 2011; 

Nakata và ctv., 2017; Nevame và ctv., 2018). 

1.1.2.1. Ảnh hưởng của nhiệt độ 

Sự gia tăng dần nhiệt độ toàn cầu gây ra stress nhiệt và các phản ứng oxy hóa 

trong cây (Bita và Gerats, 2013). Các phản ứng oxy hóa này gây ra những thay đổi 

trong quá trình trao đổi chất và làm tổn hại đến năng suất lúa và chất lƣợng hạt gao. 

Stress nhiệt là một rối loạn trong trao đổi chất do nhiệt độ cao thông qua các 

phƣơng thức sinh hóa, phân tử và sinh lý, ảnh hƣởng đến quá trình phát triển tế bào 

và toàn bộ cây trồng, dẫn đến năng suất cây trồng thấp và chất lƣợng kém (Nevame 

và ctv., 2018). 

Khi phân tích protein ở các giai đoạn phát triển hạt, cho thấy có những thay 

đổi tích cực của các chất chuyển hóa trong quá trình phát triển hạt gạo và các 

protein đƣợc thấy đã tham gia vào quá trình đƣờng phân (glycolysis), chu trình 

Krebs (acid citric cycle), quá trình chuyển hóa lipid (lipid metabolism) và quá trình 

phân giải protein (proteolysis) đƣợc tích lũy ở mức độ cao hơn ở giai đoạn hạt chín 

so với giai đoạn đang phát triển. Kết quả xử lý ở nhiệt độ cao trong giai đoạn chín 

cho thấy hạt có hiện tƣợng bạc bụng là do cấu trúc l ng lẽo của các hạt tinh bột 

trong nội nhũ. Tuy nhiên, cơ chế ở mức độ phân tử gây nên hiện tƣợng bạc bụng 

của hạt gao dƣới tác động của stress nhiệt còn rất phức tạp và chƣa r  ràng (Tashiro 

and Wardlaw, 1991a,b; Yoshida and Hara, 1977; Liu và ctv., 2010).  
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Một nghiên cứu khác của Shen và ctv. (1997) cho biết, khi xử lý cây lúa ở 

nhiệt độ cao, các đỉnh của sự tổng hợp vật chất và hoạt độ enzyme trong nội nhũ đã 

đạt sớm hơn các đỉnh của việc xử lý nhiệt độ thích hợp. Điều này cho phép kết luận 

rằng nhiệt độ đã ảnh hƣởng tới trình tự và kết cấu đến sự thay đổi của các chất và 

enzyme trong nội nhũ trong thời gian hạt vào chắc dẫn đến tăng sự hiện diện của 

bạc bụng trong hạt.  

Trong suốt giai đoạn chín của lúa, nhiệt độ có ảnh hƣởng rất lớn đến sự hình 

thành độ bạc bụng của gạo (Asaoka và ctv., 1984; Inouchi và ctv., 2000; Umemoto 

and Terashima, 2002; Cheng và ctv., 2005; Yamakawa và ctv., 2007; Chun và ctv., 

2009). Tashiro và Wardlaw (1991) thấy rằng nhiệt độ trên 26 
o
C là nguyên nhân gây 

bạc bụng hạt và giảm khối lƣợng hạt. Okada và ctv (2011) đã thiết lập mô hình cho 

nhiều ảnh hƣởng của nhiệt độ và bức xạ trong giai đoạn chín của gạo. Sự gia tăng 

nhiệt độ có tác động tiêu cực đến chất lƣợng hạt gạo, trong khi sự gia tăng bức xạ 

có tác động tích cực. Ngoài ra, ở nhiệt độ dƣới 21 °C, với sự gia tăng bức xạ, hầu 

hết gạo cho tỷ lệ trong, không bac bụng cao, nhƣng ở mỗi mức nhiệt độ cao hơn 21 

oC, mức độ bức xạ giảm, bạc bụng hạt tăng ngày càng trở nên r  rệt. Do đó, Okada 

và ctv (2011) kết luận rằng độ nhạy của chất lƣợng gạo (đặc biệt là bạc bụng) tăng 

khi mức độ bức xạ giảm trong khi nhiệt độ môi trƣờng tăng. Tsukimori (2003) báo 

cáo rằng hạt bạc bụng tăng mạnh về số lƣợng khi nhiệt độ tối thiểu trung bình hàng 

ngày vƣợt quá 23oC trong 20 ngày. Lanning và ctv (2011) cũng đã xác nhận ảnh 

hƣởng tiêu cực của nhiệt độ ban đêm đối với chất lƣợng hạt. Lyman và ctv (2013) 

báo cáo rằng nhiệt độ gia tăng trung bình 1oC ảnh hƣởng đáng kể đến tỷ lệ hạt bị 

bạc bụng và gãy. Theo Morita và Nakano (2008), sự xuất hiện của các hạt gạo bạc 

bụng dƣới nhiệt độ cao là do sự ức chế tích lũy tinh bột. Lur và ctv (2009) đã mô tả 

rằng nhiệt độ tích lũy trên 26 oC trong vòng 15 ngày sau khi trổ có thể đƣợc coi là 

chỉ số gây bạc bụng ở hạt gạo. Wakamatsu và ctv (2004, 2005) cho rằng tỷ lệ hạt 

bạc bụng sống lƣng (white-back, WB) và hạt bạc bụng nhân (basal-white, BW) tăng 

khi nhiệt độ trung bình trong quá trình chín vƣợt quá 27 oC.  
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Yamakawa và ctv (2007, 2008) đã tiến hành một phân tích yếu tố phiên mã 

(transcriptome) và làm sáng tỏ cơ chế phân tử liên quan đến bạc bụng hạt và các 

gen đáp ứng nhiệt độ cao. Sự biểu hiện của các gen kiểm soát sự tổng hợp tinh bột 

và tích trữ protein đã giảm ở nhiệt độ cao, trong khi sự biểu hiện của các gen liên 

quan đến phân hủy tinh bột và đáp ứng nhiệt đã tăng lên.  

 

Hình 1.3: Cơ chế biểu hiện bạc bụng của hạt gạo dƣới ảnh hƣởng của nhiệt độ cao 

(Nguồn:  http://www.naro.affrc.go.jp/org/narc/ricequalitylab/researcheng.html) 

Khi so sánh vị trí gen trên nhiễm sắc thể của gen đáp ứng nhiệt độ cao và các 

QTL liên quan hạt bạc bụng, Yamakawa và ctv (2007) đã một số gen có khả năng 

chịu nhiệt độ cao nằm trong vùng lân cận của QTL xác định độ bạc bụng của hạt. 

Do đó, một số gen mã hóa enzyme chuyển hóa tinh bột/carbohydrate đƣợc định vị 

trên trên nhiễm sắc thể số 8, đặc biệt là AGPS2 (ADP-glucose pyrophosphorylase 2) 

giữa RM3181 và RM3689, bao phủ vùng bên trong nhạy cảm kiểm soát QTLqWB8 

HT (bạc bụng lƣng) ở lúa. Ở giai đoạn lúa chín, sự biểu hiện của các gen liên quan 

đến tổng hợp tinh bột bao gồm GBSSI (Granulate bound Starch Synthase I), BEIIb, 

ADP- glucose pyrophosphorylase (AGPS2b, AGPS1 và AGPL2) và ADP-glucose 

translocator (BT1-2) bị kìm hãm một phần dƣới điều kiện nhiệt độ cao do hoạt động 

của enzyme amylases (Yamakawa và ctv., 2007; Chen và ctv., 2012). Điều này đã 

đƣợc chấp nhận một cách rộng rãi đối với trƣờng hợp đột biến của gen amylose-

http://www.naro.affrc.go.jp/org/narc/ricequalitylab/researcheng.html
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extender (ae) điều khiển enzym BEIIb (starch-branching enzyme IIb) đặc biệt là làm 

thay đổi cấu trúc của amylopectin ở nội nhũ bằng cách làm ngắn chuỗi trùng hợp từ 

8-12 đơn vị và tăng số lƣợng trùng hợp của chuỗi dài trên 19 đơn vị do đó gây hiện 

tƣợng bạc bụng của hạt (Nishi và ctv., 2001).  Hiện tƣợng bạc bụng của hạt có đột 

biến ae sẽ biến mất khi đƣợc chuyển gen BEIIb bình thƣờng (Tanaka và ctv., 2004). 

 ng cho rằng sự biểu hiện bất thƣờng của gen BEIIb là một trong những yếu tố cây 

bạc bụng của hạt. Tuy nhiên, những nghiên cứu gần đây lại chỉ rằng không có sự 

phân biệt đối với sự của phân bố chuỗi dài của cấu trúc tinh bột từ những hạt bị bạc 

bụng và hạt không bị bạc bụng trên giống Koshihikari ở nhiệt độ 24,4 
o
C và 28 

o
C 

(Tsutsui và ctv., 2013). Hơn nữa, Yamakawa và ctv (2007) mô tả rằng sự giảm hàm 

lƣợng amylose và sự gia tăng số lƣợng chuỗi dài của amylopectin bởi nhiệt độ cao 

thì không có sự liên quan đến bạc bụng của hạt gạo. Do đó, sự liên quan của cấu 

trúc tinh bột với độ đục của hạt dƣới áp lực nhiệt độ cao vẫn chƣa có kết luận rõ 

ràng. 

Theo Viện nghiên cứu lúa Quốc tế (IRRI), ở thời kỳ lúa từ trổ đến chắc, nếu 

điều kiện nhiệt độ đêm/ngày vào khoảng 20/30 
o
C, lúa sẽ đạt 80% số hạt chắc, tuy 

nhiên, độ bạc bụng lại khá cao (80%). Trong khi đó, trong điều kiện nhiệt độ 

đêm/ngày từ 15/25 
o
C, tỷ lệ hạt chắc đạt rất thấp hơn nhƣng tỷ lệ bạc bụng của hạt 

gạo lại rất thấp (thấp hơn 20%). Vì vậy, nếu có nhu cầu về năng suất, khả năng vào 

hạt tốt thì chọn thời điểm nhiệt độ từ 20/30 
o
C, nếu để có hạt gạo ít bạc bụng nên 

chọn nhiệt độ đêm/ngày là 15/25 
o
C cho cây lúa trổ là tốt nhất. 

1.1.2.2. Ảnh hưởng của dinh dư ng 

Nhiều nghiên cứu cho thấy rằng nếu bón đủ N gạo sẽ giảm độ bạc bụng so với 

ruộng thiếu N (Perez và ctv., 1996, Leesawatwong và ctv., 2005). Tƣơng tự Prakash 

và ctv (2002), Sinh và ctv (2011) báo cáo rằng bón đạm sẽ gia tăng hàm lƣợng 

protein nhƣng lại làm giảm hàm lƣợng amylose.  Ngƣợc lại khi cây trồng thiếu đạm 

vẫn thấy hàm lƣợng amylose tăng nhƣng siêu cấu trúc của amylopectin thì lại không 
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thấy ảnh hƣởng (Dong và ctv., 2007; Gunaratne và ctv., 2011). Tƣơng tự khi bón 

kẽm và Bo sẽ làm gia tăng hàm lƣợng protein (Abbas, 2013).  

Wang và ctv (2011) quan sát thấy rằng năng suất lúa không bạc bụng tăng và 

giảm tỷ lệ gạo bạc bụng, tỷ lệ dài:rộng, và hàm lƣợng amylose khi bón đạm ở mức 

202,5 kg/hm
2
, P2O5 (67,5 kg/hm

2
) và K2O (135 kg/hm

2
). Mặc khác nếu bón kali 

(Vilgel và ctv., 1986) và kẽm sẽ tăng hàm lƣợng amylose (Chen và ctv., 1997; 

Hasnain và ctv.; 2013) sẽ làm tăng hàm lƣợng amylose. Vì vậy, nhiều nghiên cứu 

về dinh dƣỡng đặc biệt là các nguyên tố đa lƣợng nhằm làm giảm tỷ lệ bạc bụng 

trên lúa bƣớc đầu cho thấy rằng với tỷ lệ phân bón N: K (2:1) kết quả làm giảm 

phần trăm độ bạc bụng ở mức chấp nhận đƣợc (Bridgemohan, 1997). Theo Mingli 

và Younggui (2005) khi phun dung dịch ure trong giai đoạn chín sẽ cho năng suất 

cao nhƣng lại tăng độ bền gel, cải thiện hàm lƣợng amylose và đồng thời tăng tỷ lệ 

bạc bụng.   

Bón phân không đúng tỷ lệ cũng gây ra độ bạc bụng khác nhau trong mẫu gạo. 

Kết quả các khảo nghiệm cho thấy, ruộng lúa không bón phân và chỉ bón lân và kali 

cho tỷ lệ bạc bụng thấp nhất (dƣới 3,6%), bón đạm và kali, hoặc đạm và lân, bón 

tổng hợp NPK (với liều lƣợng 100 N, 60 P2O5 và 30 K2O/ha) cho tỷ lệ bạc bụng cao 

hơn (khoảng 4-4,2%). Đây là các tỷ lệ bạc bụng thấp hơn cấp 1 và hoàn toàn có thể 

xuất khẩu với phẩm chất cao. Tuy nhiên, nếu xét về năng suất, ruộng lúa bón NPK 

cho năng suất cao nhất (6,2 tấn/ha), không bón phân cho năng suất thấp nhất (4,8 

tấn/ha). Riêng ruộng bón đạm đơn độc vừa cho năng suất thấp, vừa có tỷ lệ bạc 

bụng cao (Nguyễn Thị Lang và Bùi Chí Bửu, 2011).    

1.1.2.3. Ảnh hƣởng bởi thời gian thu hoạch 

Thời gian thu hoạch cũng có ảnh hƣởng đến độ bạc bụng của hạt gạo. Một thí 

nghiệm về thời gian gặt (chia làm 4 giai đoạn: sau khi trổ 20, 25, 30 và 35 ngày) 

trên giống IR64 cho thấy, lúa gặt vào các thời điểm này đều có tỷ lệ bạc bụng cấp 3 

(tức là cấp bạc bụng không đủ tiêu chuẩn xuất khẩu với phẩm chất cao). Trong đó, 

gặt 20 ngày sau khi trổ là hạt có tỷ lệ bạc bụng thấp nhất là 3,3% và 25 ngày là 
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3,4%. Trong khi đó gặt lúc 35 ngày sau khi trổ là cao nhất (8,4%). Nhƣ vậy càng 

gặt muộn thì độ bạc bụng trong hạt gạo cành tăng cao. Tuy nhiên, xét về mặt năng 

suất thì gặt lúa 20 ngày sau khi trổ, năng suất thấp nhất (4,8 tấn/ha) vì rất nhiều hạt 

chƣa vào chắc và gặt lúc 35 ngày sau khi trổ cũng cho năng suất thấp (5,0 tấn/ha), 

vì rất nhiều hạt bị rụng do chín quá. Gặt lúc 25 ngày sau khi trổ là năng suất cao 

nhất (5,6 tấn/ha), tuy nhiên độ bạc bụng cũng cao hơn lúa gặt 20 ngày sau khi trổ 

đôi chút (Nguyễn Thị Lang và Bùi Chí Bửu, 2011). 

1.1.3. Bản chất di truyền tính trạng kiểm so t độ bạc bụng  

Bạc bụng của gạo là một tính trạng phức tạp đƣợc điều khiển bởi nhiều yếu 

tố di truyền và chịu ảnh hƣởng của môi trƣờng (Nakata và Jackson, 1973; 

Seetharaman, 1964).  Những gen này đƣợc kiểm soát bởi nội nhũ và tế bào chất 

dòng mẹ. Theo Ebron (2013), sự bạc bụng đƣợc thể hiện bởi các vùng mờ đục ở 

nhiều phần của hạt gạo, xảy ra khi các thành phần protein và tinh bột đƣợc đóng gói 

không chặt trong nội nhũ khi hạt vào chắc. Độ bạc bụng là tính trạng thể hiện kiểu 

hình về chất lƣợng và chủ yếu đƣợc đánh giá thông qua phần trăm hạt bị bạc bụng 

(Percentage of grains with chalkiness - PGWC), diện tích hạt bạc bụng (Area 

Endosperm Chaclkiness - AEC) và mức độ bạc bụng của nội nhủ (Degree of 

endosperm chalkiness - DEC). Sự di truyền các tính trạng này và vì vậy đƣợc xem 

là rất phức tạp (Pooni và ctv., 1992; Zhu and Weir, 1994; Mo, 1995). Theo Del 

Rosario và ctv (1968), kết quả cho thấy giá trị PGWC cao đã làm giảm mật độ hạt 

tinh bột và hạt dễ bị vỡ trong quá trình xay xát.  

Trƣớc đây, nhiều nghiên cứu về di truyền độ bạc bụng của gạo tại Ấn Độ và 

Mỹ cho thấy hạt gạo có điểm trắng ở trung tâm do gen lặn wc điều khiển và độ bạc 

trắng ở bụng hạt do gen lặn wb điều khiển (USDA, 1963). Một số nghiên cứu khác 

cho rằng hạt đục ở trung tâm là do đơn gen trội quy định (Nagai, 1958; Chalam and 

Venkatesvarlu 1965). Tuy nhiên, nhiều nghiên cứu sau này với sự hỗ trợ của công 

nghệ sinh học, tính trạng bạc bụng của hạt gạo đƣợc xác định là điều khiển bởi đa 

gen. Những gen này chịu tác động của môi trƣờng (Lê Doãn Liên và ctv, 1977) và 



 14 

 

có thể bị ảnh hƣởng do nhiều yếu tố kết hợp bao gồm: vật lý, sinh hóa, sinh lý, 

phẩm chất nƣớc ,… ( Chen và ctv., 2012).  

Theo nghiên cứu của Somrith (1974) cho rằng mức độ bạc bụng có tần xuất 

liên kết với tính trạng hạt tròn hơn là hạt dài và chịu tác động của môi trƣờng. Kết 

quả nghiên cứu của Bùi Chí Bửu và ctv (1996) cho thấy ở nhiệt độ thấp sau khi trổ 

làm giảm hoặc mất độ bạc bụng. Theo Somrith (1974) thì tính trạng này di truyền 

độc lập với các tính trạng nông học khác. Theo Fitzgerald (2011), hiện tƣợng bạc 

bụng không phải là do một gen gây ra và điều này gây khó khăn trong việc loại bỏ 

các gen xấu ở những giống lúa mới. Vì vậy, các nhà khoa học đã sử dụng phƣơng 

pháp đo mức độ bạc bụng, lập bản đồ gen của các giống lúa và sử dụng các số liệu 

thống kê để so sánh mức độ bạc bụng khi giống lúa có một chuỗi DNA nhất định. 

Kết quả phát hiện ra năm vùng di truyền trên năm phần của hệ gen cây lúa và giúp 

hạt lúa tránh đƣợc hiện tƣợng bạc bụng trong điều kiện nhiệt độ cao. Fitzgerald 

(2011) cũng cho biết từ kết quả nghiên cứu mới, ông có thể tách bỏ những gen bất 

lợi ra khỏi một số giống lúa đang đƣợc gieo trồng, từ đó giúp các chƣơng trình chọn 

giống có thể lựa chọn đƣợc những giống lúa ít nguy cơ bị bạc bụng nhằm tăng chất 

lƣợng hạt gạo. 

Theo Yibo và ctv (2014) cho rằng cơ sở phân tử của tính trạng bạc bụng thì 

chƣa đƣợc biết nhiều nhƣng tính trạng kiểm soát hiện tƣợng gây bạc bụng trên hạt 

gạo đã đƣợc xác định là tính trạng số lƣợng (QTL) quy định bởi gen Chalk. Gen này 

mã hóa enzyme pyrophosphatase ( V-PPase) chuyển vị ion H
+
 thuộc không bào với 

sự thủy phân hợp chất pyrophosphate vô cơ (PPi) đã  thể hiện ảnh hƣởng tới sự bạc 

bụng của hạt gạo và cũng ảnh hƣởng tới tỷ lệ gạo nguyên. Shen và ctv (1997) cho 

rằng nhiệt độ gây nên hiện tƣợng bạc bụng.  

Một số nghiên cứu khác thì cho rằng cho rằng sự bạc bụng là do dinh dƣỡng 

cây trồng (Mingli và Yonggui (2002); Sun và ctv., 2014). Ngƣợc lại, Yamakawa và 

ctv (2007) cho rằng sự bạc bụng là do bản chất di truyền của giống. Tuy nhiên, 

Ishimaru và ctv (2009) đã báo cáo rằng sự căng th ng do nhiệt độ cao trong thời 
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gian hạt chín là nguyên nhân gây nên sự đóng gói lỏng lẻo của các lạp thể tạo tinh 

bột. 

Zhou và ctv. (2009) đã báo cáo rằng sự bạc bụng có quan hệ tới nguồn và sức 

chứa của cây lúa, động thái vào chắc của hạt, sự tổng hợp và sự tích lũy của tinh bột 

trong nội nhũ và nhƣ vậy, tính trạng bạc bụng đƣợc quy định bởi tính trạng số lƣợng 

rất phức tạp. Kết quả nghiên cứu cho thấy rằng các gene này đƣợc định vị ổn định 

trên một số locus của nhiều nhiễm sắc thể và kiểm soát sự tổng hợp tinh bột, sự biến 

dƣỡng tinh bột và sự phát triển hạt lúa. Tuy nhiên, hệ thống điều khiển và cơ chế 

hình thành sự bạc bụng  vẫn còn chƣa đƣợc làm r . 

Độ bạc bụng ảnh hƣởng rất sớm đến các thế hệ phân ly nên cần phải đánh giá 

và chọn lọc sớm trong quá trình chọn giống. Nhiều nghiên cứu cho thấy rằng những 

yếu tố ảnh hƣởng đến quá trình tích lũy chất khô của hạt trong giai đoạn vào chắc; 

mẩy hạt cũng ảnh hƣởng đến quá trình hình thành cấu trúc tinh bột trong hạt gạo và 

nhƣ vậy cũng là nguyên nhân gây ra bạc bụng. Ngoài ra khi phơi lúa làm giảm độ 

ẩm từ từ hạt gạo sẽ trong hơn là làm giảm ẩm độ đột ngột (Bùi Chí Bửu và ctv, 

1996).  

Hiện tƣợng bạc bụng không xảy ra ở tất cả các giống lúa. Tuy nhiên, khi thời 

tiết ấm lên hoặc nhiệt độ biến đổi trong quá trình hạt phát triển thì hiện tƣợng bạc 

bụng xảy ra ở mọi giống lúa đƣợc nghiên cứu. Việc hạn chế sự bạc bụng của gạo 

đóng vai trò rất quan trọng với các nƣớc sản xuất gạo.  xtrâylia đang cố gắng 

hƣớng tới sản xuất gạo có giá trị cao trong một số thị trƣờng riêng nên đã đầu tƣ 

mạnh để loại bỏ các hạt gạo bạc bụng trong mẫu giới thiệu hàng. Một số nƣớc khác 

nhƣ Nhật Bản, Thái Lan và Campuchia cũng có báo cáo tỷ lệ gạo bạc bụng cao hơn 

trong vài năm qua. 

Vào năm 2010, các thử nghiệm đồng ruộng ở tám quốc gia khác nhau với các 

điều kiện gieo trồng khác nhau đƣợc thực hiện. Kết quả các thử nghiệm này cho 

thấy có ba nhóm cây lúa: nhóm cây lúa luôn có tỷ lệ bạc bụng rất cao, nhóm cây lúa 
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có độ bạc bụng biến đổi tùy theo điều kiện môi trƣờng và nhóm cây lúa rất ít bạc 

bụng. 

Theo Fitzgerald (2011), nhóm cây lúa rất ít bạc bụng cần đƣợc quan tâm phân 

tích thêm. Từ đây, các nhà khoa học có thể nhận ra những vùng chính yếu trong hệ 

gen cây lúa, hoặc gen dự tuyển có liên quan đến độ bạc bụng. Những nghiên cứu về 

vùng gen này giúp những nhà khoa học ở IRRI có một bƣớc tiến xa hơn trong việc 

nghiên cứu nhận ra gen thật sự qui định tính trạng bạc bụng.  

1.2. Phƣơng ph p lai hồi giao trong chọn tạo giống lúa 

1.2.1. Một số kh i niệm trong phƣơng ph p lai hồi giao 

Lai hồi giao là phƣơng pháp thƣờng đƣợc sử dụng phổ biến nhất để chuyển 

một gen hoặc một tính trạng mong muốn nào đó vào một giống để chuyển nó thành 

giống ƣu tú hơn. Con lai F1 sau khi đƣợc tạo ra sẽ lai lại nhiều lần với bố hoặc mẹ 

gọi là phép lai hồi giao.  

Phƣơng pháp lai hồi giao đƣợc khởi xƣớng bởi Harlan và Pope vào năm 1922. 

Sau đó, nó đƣợc sử dụng rộng rãi trong việc chọn tạo giống cây trồng ở nhiều loài 

cây khác nhau (Stoskof và ctv., 1993). Phƣơng pháp này đƣợc thực hiện trong 

trƣờng hợp muốn du nhập một gene mục tiêu quan trọng nào đó từ nguồn vật liệu 

cho (là giống cây bản địa, loài hoang dại có quan hệ gần gũi) vào giống cây trồng 

(Bùi Chí Bửu và Nguyễn Thị Lang, 2007; Bao và ctv., 2002) 

Tổ hợp lai bao gồm nguồn vật liệu cho (donor) thƣờng đƣợc sử dụng làm bố và 

nguồn giống cây trồng có nhiều tính trạng ƣu việt, chỉ thiếu một vài gene điều khiển 

tính trạng mục tiêu thƣờng đƣợc sử dụng làm mẹ; thuật ngữ chuyên môn gọi là 

giống tái tục (recurrent). 

Theo Allard (1960) and Reyes (2000) thì kiểu gen của con lai có thể giống với 

cây tái tục khoảng 99,2% sau 6 lần hồi giao. Tuy nhiên, các con lai ở thế hệ BC2 và 

BC3 (BackCrosses) có sự chênh lệch về kiểu gen với nhau trong suốt quá trình lai, 

giúp các nhà chọn giống có cơ hội chọn đƣợc những dòng mong muốn. Trong hầu 
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hết các trƣờng hợp, giống tái tục đƣợc sử dụng trong lai hồi giao có phần lớn các 

tính trạng mong muốn nhƣng chỉ thiếu một vài tính trạng nào đó (Hasan và ctv., 

2015). Bên cạnh đó, các nhà nghiên cứu cũng cho rằng có 3 yếu tố chính quyết định 

đến sự thành công của một chƣơng trình chọn giống hồi giao là chọn lựa giống làm 

giống tái tục, phƣơng pháp hiệu quả để chọn lọc các tính trạng mục tiêu và số lần lai 

hồi giao (Acquaah, 2007).  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Hình 1.4: Sơ đồ phƣơng pháp lai hồi giao 

Mặc dù vậy, phép lai hồi giao vẫn có một số hạn chế nhƣ lai hồi giao không có 

hiệu quả trong việc lai để cải thiện những tính trạng số lƣợng do những tính trạng 

này có hệ số di truyền cao. Ngoài ra, sự xuất hiện của những liên kết không mong 

muốn có thể ngăn cản sự cải thiện giống (Acquaah, 2012). Hơn nữa khả năng xảy ra 

tái tổ hợp không mong muốn đối với những tổ hợp lai mà cha mẹ xa nhau về 

khoảng cách di truyền là rất cao khi lai giữa nhóm hoang dại với nhóm trồng hoặc 

giữa nhóm indica và japonica (Bùi Chí Bửu và Nguyễn Thị Lang, 2007). 
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Hình 1.5: Giá trị trung bình của gen phục hồi qua từng thế hệ hồi giao 

1.2.2. Ƣu điểm của phƣơng ph p lai hồi giao 

Về mặt di truyền, phƣơng pháp lai hồi giao tạo ra sự kiểm soát di truyền tối 

đa trong quá trình cải tiến giống cây trồng. Không có một phƣơng pháp chọn giống 

nào mà nhà chọn giống có thể dự đoán trƣớc kiến tạo di truyền của dòng cây trồng 

mới. Nhà chọn giống cũng có thể lặp lại tiến trình lai hồi giao nếu cần thiết để một 

lần nữa phát triển giống tái tục. 

Giống đƣợc phát triển bằng phƣơng pháp lai hồi giao không cần trắc nghiệm 

ngoài đồng trên diện rộng. Việc đánh giá chủ yếu dựa vào tính trạng mục tiêu của 

giống cho có kết hợp đƣợc trong giống tái tục hay không. 

Phƣơng pháp lai hồi giao không bị ảnh hƣởng bởi yếu tố môi trƣờng trong sự 

thể hiện tính trạng. Nó có thể đƣợc thể hiện để tạo ra quần thể trong mùa nghịch 

hoặc bất cứ ở địa điểm nào. Hệ số di truyền của tính trạng mục tiêu không quá quan 

trọng đặc biệt khi việc chọn lọc tính trạng của giống tái tục chƣa thật sự hoàn chỉnh. 

Phƣơng pháp này cho chúng ta giải pháp lý tƣởng để sử dụng những nguồn 

gen chƣa đƣợc thích nghi, chƣa có tính chất cải tiến những nguồn gen tiềm ẩn 

kháng stress, gen cho chất lƣợng nông sản tốt, hoặc năng suất cao. 
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1.2.3. Nhƣợc điểm của phƣơng ph p lai hồi giao 

Nhìn chung, phƣơng pháp lai hồi giao đƣợc xem nhƣ một phƣơng pháp có tính 

chất bảo thủ về mặt di truyền, vì nó không tạo ra một năng suất đột phá mới. Nó 

mất nhiều thời gian từ (6-7 năm) để gắn thêm một hoặc một vài tính trạng có lợi cho 

giống cây trồng. 

Vì khuyết điểm này, ngƣời ta đã cố gắng tìm kiếm một phƣơng pháp mới để 

khắc phục yếu điểm thời gian, nhờ chỉ thị phân tử. Những phát triển trong nghiên 

cứu chỉ thị phân tử gần đây đã mở rộng hƣớng sử dụng nguồn gen từ loài hoang dại 

để cải tiến giống cây trồng. Một phối hợp đặc biệt của hồi giao nhờ bản đồ QTL đối 

với các gen điều khiển tính trạng số lƣợng đã đƣợc công bố với thuật ngữ chuyên 

môn là ―Advanced Backcross QTL Analysis‖ (phân tích QTL trên quần thể hồi giao 

cải tiến) đã đƣợc ứng dụng trên cà chua, nhằm chuyển tính trạng số lƣợng ―tổng 

chất rắn hòa tan‖ (total soluble solids) vào giống cà chua thƣơng phẩm (Tanksley và 

Nelson, 1996). Đây là phƣơng pháp có một tiềm năng lớn để bổ sung cho phƣơng 

pháp chọn tạo giống thông thƣờng khác và đƣợc kỳ vọng là một trong những 

phƣơng pháp có tính chất tiếp cận với những phƣơng pháp hiện đại trong thời điểm 

hiện nay. 

1.3. Ứng dụng chỉ thị phân tử trong chọn tạo giống lúa 

Phƣơng pháp lai hồi giao là kỹ thuật đƣợc sử dụng rộng rãi trong chọn tạo 

giống lúa để chuyển gen mục tiêu từ cây cho sang cây nhận. Mục đích chính của 

phƣơng pháp này là giảm số lƣợng gen của cây cho trong con lai (Xi và ctv., 2008). 

Các nƣớc Nam Á và Đông Nam Á đã ứng dụng thành công phƣơng pháp tạo giống 

này để cải tiến khả năng kháng đạo ôn của các giống lúa nhƣ KDML105, Basmati và 

Manawthukha (Joseph và ctv., 2004; Toojinda và ctv., 2005). Cùng thời gian đó, 

phƣơng pháp tiếp cận hồi giao mới cũng đƣợc thiết lập bằng việc ứng dụng dấu phân 

tử. Sự kết hợp này đã tạo ra nhiều thuận lợi hơn trong việc lai tạo giống và báo cáo 

đầu tiên trên cây lúa bởi Chen và ctv (2000). 
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1.3.1. Sơ lƣợc về phƣơng ph p chọn lọc bằng chỉ thị phân tử 

Việc sử dụng các chỉ thị phân tử ADN cho mục tiêu chọn lọc trong các 

chƣơng trình chọn giống đƣợc đề cập đầu tiên bởi Sorensen và Robertson (1961). 

Với sự phát triển của công nghệ sinh học thì việc chọn giống cây trồng cũng đã có 

cuộc cách mạng lớn, hầu hết các phƣơng pháp chọn lọc không thể thực hiện đƣợc 

bằng việc dựa trên kiểu hình thì có thể sử dụng các chỉ thị phân tử liên kết với các 

gen quy định tính trạng đó. Chọn lọc bằng chỉ thị phân tử có lợi thế rất lớn vì nhiều 

đặc tính cây trồng không thể đánh giá đƣợc ở điều kiện ngoài đồng (Giora và Lavi, 

2012). Bên cạnh đó, việc chọn lọc bằng chỉ thị phân tử có thể thực hiện ở giai đoạn 

sớm (khi cây còn nhỏ), giúp rút ngắn thời gian chọn lọc, công sức và chi phí thực 

hiện. Tuy nhiên, ở một vài tính trạng thì việc chọn lọc kiểu hình sẽ hiệu quả và tiết 

kiệm chi phí hơn là sử dụng chỉ thị phân tử. Các nhà chọn giống đặc biệt quan tâm 

đến các tính trạng quan trọng nhƣ chống chịu với điều kiện bất lợi từ môi trƣờng 

cũng nhƣ các tính trạng nông học.  

Có gần 100 gen chức năng và tính đa hình đã đƣợc xác định dƣới điều kiện tự 

nhiên ở mức độ sinh lý và phát triển của cây. Ở nhiều loài cây trồng, các gen này 

quy định cho một số tính trạng nhƣ thời gian nảy mầm và ra hoa, kiểu hình và cấu 

trúc của hạt và trái, cũng nhƣ các tính trạng năng suất và chất lƣợng (Blanco và ctv., 

2009). Chín gen tác động quy định đến sự khác nhau trong thời gian ra hoa của cây 

Arabidopsis đã đƣợc phân lặp và một số có ảnh hƣởng chính nhƣ FRI, FRL1, FRL2 

và FLC. Ngƣợc lại, sự phân tích thời gian ra hoa ở cây bắp không cho thấy có QTL 

ảnh hƣởng chính đến tính trạng này. Thay vào đó, các QTL chỉ có ảnh hƣởng nhỏ 

đã đƣợc nhận định bởi Buckler và ctv (2009). Bên cạnh đó, Blanco và ctv (2003) 

cũng cho thấy rằng DOG1 cảm ứng cho sự nảy mầm của hạt và biểu hiện trong suốt 

quá trình phát triển của hạt. 

1.3.2. Một số thành tựu của chỉ thị SSR trong chọn giống lúa 

SSR (Simple Sequence Repeat): Sự lặp lại trình tự đơn giản, là những trình tự 

đặc biệt của ADN mà có chứa sự lặp lại nối tiếp từ 2-6 base. Các đoạn ADN này 
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sau đó đƣợc tách ra trên gel polyacryramide hoặc agarose và hiển thị nhờ phản ứng 

nhuộm Bạc (Ag) hoặc Ethydium Bromide sau đó chụp hình bằng tia UV. Chiều dài 

các đoạn ADN trên điện di khoảng 100-200bp. Các đoạn mồi (primer) đƣợc thiết kế 

cho phản ứng PCR dựa trên chuỗi mà ở hai đầu của các ―vệ tinh‖. Thể đa hình 

chiều dài các chuỗi mã đơn giản lặp lại (SSLPs) đƣợc xác định dựa trên sự khác biệt 

về số lƣợng các đơn vị lặp lại tại vị trí mà chỉ thị đo định vị (Jacob và ctv., 1991; 

Jennings và ctv., 1979; McCouch và ctv., 1997) và cung cấp một nguồn đánh dấu sự 

khác biệt ngay trên vật chất di truyền. 

Chỉ thị SSR rất phong phú và phân bố rộng trong genome cây lúa vì thế chúng 

đƣợc sử dụng để phân tích đa dạng di truyền giữa các giống (McCouch và ctv., 

1997; Nguyện Thị Lang và ctv., 2001; Nguyễn Thị Lang và ctv., 2002). 

Bản đồ di truyền SSR trên genome cây lúa đƣợc thiết kế với các SSR marker 

đƣợc viết tắt là RM (Rice Microsatellite) ở Mỹ và OSR ở Nhật. Sự phong phú về số 

lƣợng các chỉ thị SSR với các trình tự lặp lại phát triển trên những phần mã hoá và 

không mã hoá của genome cây lúa (Wu và Tanksley, 1993; Panaud và ctv., 1995, 

1996; Akagi và ctv., 1996; Chen và ctv., 1997; Temnykh và ctv., 2000) giúp cho 

việc khảo sát sự hiện diện và khác biệt các chuỗi mã đơn giản lặp lại trên toàn bộ 

genome ngày càng hoàn hảo. Cho và ctv (2000) xác định tỉ lệ đa hình tìm thấy nhờ 

các marker từ genome cao hơn rất nhiều các chỉ thị từ ESTs (83,8% so với 54,0%). 

Về các trình tự lặp lại, mức độ đa dạng di truyền cao nhất tìm thấy ở chỉ thị khuyếch 

đại chuỗi mã GA trong khi hầu hết các chỉ thị khuyếch đại chuỗi mã CCG hoặc 

CAG không tìm thấy sự khác biệt. Ở lúa đã phát hiện các nhóm GA, GT, CAT, 

CTT (Liu, 2005). 

Nguyễn Thị Lang (2001a) đã thiết lập bản đồ di truyền cho gen kháng mặn 

trên cây lúa bằng SSR marker trên các quần thể con lai BC2F2 của nhiều tổ hợp lai 

khác nhau. Đối với quần thể con lai giữa IR64/Chenghui bản đồ đƣợc thiết lập với 

34 SSR marker có tổng chiều dài là 148,6 cM phủ trên 3 nhiễm sắc thể số 1, 8, 9. 

Quần thể con lai giữa IR64/OM1706 có 35 SSR marker đƣợc sử dụng để xây bản 
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đồ, có tổng chiều dài 50,5 cM phủ trên nhiễm sắc thể số 1 với 8 marker. Có 47 

marker đƣợc sử dụng trong phân tích quần thể con lai của tổ hợp IR64/FR13A, các 

marker này có tổng chiểu dài 191,6 cM phủ trên nhiễm sắc thể số 1 và 109,3 cM 

phủ trên nhiễm sắc thể số 11. Quần thể con lai của tổ hợp Tequing/OM1706 sử 

dụng 28 chỉ thị SSR với tổng chiều dài 95,4 cM phủ trên nhiễm sắc thể số 6.  

Cũng với chỉ thị vi vệ tinh, bản đồ gen mùi thơm đƣợc xây dựng nhờ marker 

RG28F-R liên kết trên nhiễm sắc thể số 8 thông qua phân tích BC1F1, F1, F2, BC1F2 

các tổ hợp lai IR/64/Jasmine, IR64/DS20 (Akagi và ctv., 1996; Nguyễn Thị Lang và 

Bùi Chí Bửu, 2002; Nguyễn Thị Lang và ctv., 2004). 

1.4. Chọn tạo giống bằng phƣơng ph p lai hồi giao kết hợp với chỉ thị phân tử 

Phƣơng pháp lai hồi giao có sự hỗ trợ của dấu phân tử (Marker – Assisted 

Backcross Method – MABC) là một trong những phƣơng pháp chính xác và hiệu 

quả để bảo tồn các đặc tính quan trọng của giống bố mẹ. Trong phƣơng pháp này, 

một dấu phân tử đƣợc sử dụng dựa trên đặc tính hình thái, sinh hóa hoặc dựa trên sự 

biến đổi của ADN/ARN để gián tiếp chọn lọc những kiểu gen hoặc những tính trạng 

mà nhà chọn giống quan tâm (ví dụ nhƣ tính kháng bệnh, khả năng chịu đựng với 

những điều kiện bất lợi của môi trƣờng…). Nguyên tắc của MABC là tích hợp gen 

mục tiêu đã xác định đƣợc vị trí trên nhiễm sắc thể từ giống cho khi lai lại với bố 

mẹ. Có ba yếu tố ảnh hƣởng đến hiệu quả của MABC là: số lƣợng cá thể của quần 

thể hồi giao, khoảng cách của dấu phân tử với mục tiêu và số lƣợng dấu phân tử 

đƣợc sử dụng trong quá trình chọn lọc (Neelam và ctv., 2016). MABC giúp các nhà 

chọn giống xác định đƣợc chính xác sự hiện diện của gen mục tiêu trên các dòng hồi 

giao (Mohammad và ctv., 2015). Điều này sẽ giúp cải thiện giống lúa, giúp các 

giống này có thể chống chịu với các điều kiện bất lợi của môi trƣờng nhƣ lũ lụt hay 

kháng đƣợc với sâu bệnh. Nhƣ vậy, MABC nên đƣợc sử dụng để cải thiện chất 

lƣợng và gia tăng năng suất lúa (Neelam và ctv., 2016). 
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1.4.1. Các giả thuyết mô hình MAS 

Trong những năm gần đây, một vài mô hình MAS đã đƣợc các nhà khoa học 

đƣa ra và đƣợc phân tích cặn kẽ. Theo một số mô hình, chỉ cần tiến hành lai trở lại 

qua 4 thế hệ, chứ không cần đến 6 thế hệ, ngay cả khi quần thể chọn lọc có kích 

thƣớc nhỏ và các dữ liệu về chỉ thị phân tử bị hạn chế. Hơn thế nữa, Frisch (1999) 

đã đƣa ra chiến lƣợc ―chọn lọc hai giai đoạn‖ để áp dụng trong trƣờng hợp chƣa 

biết các thông tin về bản đồ liên kết của các chỉ thị phân tử. 

Theo Robert Koebner (2003) những tính toán dựa trên cơ sở máy tính để 

so sánh các chiến lƣợc chọn lọc 2 bƣớc, 3 bƣớc và 4 bƣớc (stage) về tỷ lệ kiểu gen 

bố mẹ phục hồi (recurrent parent genotype-RPG) cho thấy: Với chiến lƣợc lấy mẫu 

4 bƣớc và quần thể từ 50-100 cá thể, tỷ lệ kiểu gen giống bố mẹ (RPG) có thể đạt 

96% với độ tin cậy 90%. Trong khi chọn giống truyền thống phải cần tới 6 thế hệ 

và với rủi ro lớn hơn. 

Việc tăng số lƣợng chỉ thị để đánh giá kiểu gen ở mỗi thế hệ có rất ít tác dụng. 

Khi ngƣỡng 1 chỉ thị/20 cM đạt đƣợc, việc thêm chỉ thị nữa là không cần thiết 

(ngoại trừ các chỉ thị xung quanh locus quan tâm). Điều đó cho thấy, việc lấy mẫu 

quần thể lớn hơn với ít chỉ thị  hơn có tác dụng hơn việc làm ngƣợc lại. Collard và 

Mackill (1998) đƣa ra khái niệm chọn lọc giống lúa dựa trên chỉ thị phân tử (Marker 

assisted selection - MAS) là sử dụng chỉ thị ADN liên kết chặt với locus mục tiêu để 

thay cho chọn lọc đánh giá kiểu hình với giả định chỉ thị ADN (ADN markers) có thể dự 

đoán kiểu hình một cách đáng tin cậy. 

Theo Mackill và ctv (2006) MAS ứng dụng trong chọn tạo giống lúa có những 

ƣu điểm nổi bật là: đặc biệt với những tính trạng khó đánh giá thanh lọc dựa trên 

kiểu hình; tiết kiệm thời gian và nguồn lực trong quá trình chọn lọc; rất quan trọng 

với một số tính trạng nhƣ chất lƣợng hạt; có thể chọn lọc sớm, trƣớc khi gieo 

trồng, có thể chọn ngay ở thế hệ phân ly F2 hoặc F3; không bị ảnh hƣởng của môi 

trƣờng; và có thể phân biệt giữa đồng hợp và dị hợp và chọn lọc từng cây. 
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Chọn tạo giống lúa ứng dụng chỉ thị phân tử gồm đánh giá nguồn vật liệu di 

truyền trƣớc khi thực hiện một chƣơng trình chọn giống. 

Trong một số trƣờng hợp thuận lợi, đôi khi các nhà chọn giống chỉ cần lai trở 

lại 3 thế hệ là có thể đạt đƣợc mục tiêu của mình. 

1.4.2. Điều kiện để ứng dụng MAS 

Theo Francia (2005) sự thành công của hệ thống chọn giống nhờ MAS 

phụ thuộc vào các yếu tố: bản đồ di truyền với một số lƣợng hợp lý các chỉ thị 

đa hình tại các vùng tƣơng đồng để định vị chính xác QTLs hay gen quan tâm; mối 

liên kết chặt giữa chỉ thị và các gen kháng hay các QTLs; sự tái tổ hợp thích hợp 

giữa các chỉ thị và phần còn lại của bộ gen; khả năng đánh giá một số lƣợng lớn cá 

thể trong một thời gian và giá thành hiệu quả. Có 2 kiểu chỉ thị có thể ứng dụng 

trong MAS: (1) chỉ thị phân tử đƣợc định vị ngay trong phạm vi gen quan tâm. 

Đây là trƣờng hợp lý tƣởng nhất cho MAS, nhƣng rất khó tìm thấy loại chỉ thị này; 

(2) nhóm chỉ thị có khuynh hƣớng di truyền cùng với gen quan tâm. Mối quan hệ này 

tìm thấy khi gen và chỉ thị có khoảng cách vật lý gần nhau. Chọn lọc dựa trên chỉ thị 

này gọi là LD-MAS (linkage disequilibrium -MAS).  

Nhƣ vậy, chỉ thị phân tử làm tăng thêm hiệu quả sàng lọc trong các chƣơng 

trình chọn giống với các ƣu điểm sau: khả năng chọn lọc ngay từ giai đoạn cây con 

đang nẩy mầm trong khi nhiều dấu hiệu chỉ có thể sàng lọc khi chúng đƣợc biểu hiện 

ở những giai đoạn muộn hơn trong quá trình sống nếu chỉ sử dụng phƣơng pháp chọn 

giống cổ điển (ví dụ: chất lƣợng quả và hạt, tính bất dục đực, khả năng phản ứng chu kỳ 

quang); khả năng sàng lọc những dấu hiệu mà việc đánh giá các đặc tính này khó 

khăn, đắt tiền, tốn thời gian (ví dụ nhƣ hình thái rễ, tính kháng nhiễm đối với các 

dịch hại hoặc đối với những nòi, những bệnh đặc hiệu, hay tính kháng những 

điều kiện gây sốc sinh học nhƣ hạn, mặn, thiếu muối, các chất độc); khả năng phân 

biệt trạng thái đồng hợp tử hay dị hợp tử của nhiều vị trí trong cùng một thế hệ mà 

không cần kiểm tra thế hệ sau; khả năng chọn lọc đồng thời vài đặc tính trong 

cùng một thời gian, do vậy mà có thể đƣa vào cùng lúc vài gen có giá trị về mặt 
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nông học, ví dụ đƣa vào cùng một lúc nhiều gen kháng dịch hại khác nhau. 

Trong trƣờng hợp này, các phƣơng pháp sàng lọc kiểu hình các cá thể thông qua 

sự lây nhiễm (đồng thời hoặc thậm chí lần lƣợt từng thể gây bệnh hay từng côn 

trùng gây hại) rất khó đạt đƣợc kết quả. Nhƣng nếu áp dụng công nghệ chỉ thị phân 

tử có thể kiểm tra sự có mặt hay vắng mặt của từng alen kháng (hay nhiễm) khác 

nhau ở từng cá thể riêng biệt. 

Bảng 1.1: Sự tƣơng quan giữa số thế hệ BCnF1 với tỷ lệ kiểu gen của dòng triển vọng (nhận 

gen mong muốn) đƣợc đƣa vào con lai BCnF1 

Số thế hệ backcross (n) Tỷ lệ kiểu gen của dòng nhận gen 

1 0,750 

2 0,875 

3 0,938 

4 0,969 

5 0,984 

6 0,992 

Gần đây, với sự phát triển mạnh mẽ của công nghệ chọn giống nhờ chỉ thị 

phân tử, các nhà khoa học đã đƣa ra một phƣơng pháp chọn giống phân tử mới, đó 

là ―Chọn giống hồi giao nhờ chỉ thị phân tử (Marker-Assisted Backcrossing, 

MABC). MABC là phƣơng pháp thiết thực, hiệu quả trong việc đƣa locus gen quy 

định tính trạng di truyền số lƣợng (QTL) hay gen mong muốn vào giống ƣu tú nhằm 

chọn tạo giống mới mang gen/QTL mong muốn nhƣng vẫn giữ nguyên (gần 100%) 

nền gen di truyền của giống ƣu tú với thời gian chọn giống rất ngắn: quy trình chọn 

giống kết thúc ở thế hệ BC3, thậm chí BC2. 

Nguyên lý của phƣơng pháp MABC là chuyển một QTL/gen từ dòng cho gen 

vào dòng nhận gen trong khi chọn lọc sự hội nhập của dòng cho thông qua phần 
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còn lại của hệ gen (Septiningsih và ctv., 2009; Thomson và ctv., 2010; Singh và 

ctv., 2011). Việc sử dụng các chỉ thị phân tử cho phép khảo sát di truyền của con lai 

ở mỗi thế hệ, đẩy nhanh tốc độ của quá trình chọn lọc, vì thế tăng cƣờng nền di 

truyền qua mỗi thế hệ. 

Ƣu điểm chính của phƣơng pháp MABC là: (1) Chọn lọc bằng chỉ thị phân tử 

đối với locus gen đích; (2) Chọn lọc nền di truyền đối với hệ gen cây bố mẹ tái tổ 

hợp; (3) Tiến gần đến locus quan tâm trên bản đồ liên kết; (4) Chọn giống ngẫu 

nhiên kiểu gen mới với một số tính trạng quan tâm. Hiệu quả của các sản phẩm 

MABC sẽ đƣợc thể hiện trên đồng ruộng (Sarkar và ctv., 2009; Singh và ctv., 

2011). Ngoài ra, thông qua phƣơng pháp này, tốc độ của quá trình chọn lọc đƣợc 

đẩy nhanh lên gấp đôi, thậm chí gấp ba (chỉ cần đến thế hệ BC2 hoặc BC3 là đạt kết 

quả tƣơng đƣơng với BC6 theo phƣơng pháp thông thƣờng. 

Chọn giống hồi giao nhờ chỉ thị phân tử còn giúp khắc phục đƣợc 

những trở ngại mà công tác chọn giống truyền thống rất khó giải quyết nhờ loại bỏ 

đƣợc các tác động gây nhiễu do các tƣơng tác trong cùng một alen hay giữa các 

alen gây ra. Những tƣơng tác này thƣờng không thể phát hiện đƣợc bằng cách 

phân tích kiểu hình. Phƣơng pháp này còn đặc biệt hiệu quả trong trƣờng hợp cần 

đƣa nhiều gen khác nhau vào một nền gen ƣu việt. 

1.4.3. Một số nghiên cứu chọn tạo giống lúa thông qua MAS 

Đối với các tính kháng sinh học: bằng phƣơng pháp lai hồi giao kết hợp với 

chỉ thị phân tử đã giúp tạo ra 2 dòng lúa Pusa1602 và Pusa1603 có khả năng kháng 

bệnh đạo ôn bằng việc chuyển gen Piz-5 và Piz-54 từ dòng C101A51 và Tetep vào 

giống PRR78 (là giống nhiễm đạo ôn) (Singh và ctv., 2012). Qua phân tích bộ gen 

cho thấy bộ gen của Pusa1602 và Pusa1603 giống với cây tái tục lần lƣợt là 89,01 

và 87,88%. Không chỉ có bệnh đạo ôn mà các nhà nghiên cứu còn xác định đƣợc 

gen kháng bệnh cháy bìa lá vi khuẩn là Xa23 từ loài O. Rufipogon và đƣa các giống 

lúa khác thông qua lai hồi giao. Các con lai đƣợc chọn lọc bằng cách sử dụng dấu 

phân tử SSR (RM206) (Pan và ctv., 2003). Hơn thế nữa, ba gen kháng bệnh cháy 
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bìa lá vi khuẩn từ 2 giống lúa NSIC Rc142 và NSIC Rc154 cũng đƣợc đƣa vào 

giống lúa IR64 (Toenniessen và ctv., 2003). Đối với khả năng kháng rầy nâu, gen 

kháng bph3 đƣợc chuyển từ giống cho Rathu Heenati vào giống lúa Khao Daw Mali 

105 (là giống nổi tiếng nhất tại Thái Lan) (Jairin và ctv., 2009). Trong nghiên cứu 

này, các con lai BC3F2 đƣợc chọn lọc bằng 2 dấu phân tử SSR là RM589 và RM190 

là 2 mồi liên kết chặt với bph3 và Wx-RH. Ngay cả 2 giống lúa thuộc 2 nhóm khác 

nhau nhƣ japonica và indica cũng có thể thực hiện đƣợc nhƣ chuyển gen kháng rầy 

bhp18 từ giống IR65482-7-216-1-2 (nhóm indica) cho các giống japonica (Suh và 

ctv., 2011). 

Đối với các tính kháng phi sinh học: ở Việt Nam, Saltol QTL có đƣợc từ 

giống có khả năng chịu mặn cao FL478 đã đƣợc đƣa vào các giống lúa cao sản 

thông qua phƣơng pháp lai hồi giao kết hợp dấu phân tử (Huyen et al., 2012). Các 

thế hệ con lai đƣợc chọn lọc nhờ vào các mồi liên kết với gen kháng mặn nhƣ 

AP3206, RM3412 và RM10793,... Con lai của giống lúa Bacthom 7 đƣợc nhận 

Saltol QTL từ giống FL478 sau khi hồi giao 3 thế hệ và có bộ gen tƣơng đồng với 

giống tái tục Bacthom 7 trên 96% (Vu và ctv., 2012). Hasan et al. (2015) nhận định 

rằng có thể phát triển các giống lúa có khả năng chống chịu mặn cho vùng ven biển 

Đồng bằng sông Cửu Long bằng phƣơng pháp lai hồi giao kết hợp với dấu phân tử. 

Đối với các đặc tính nông học, phẩm chất: Bên cạnh đó, các tính trạng về 

phẩm chất gạo nấu cũng đƣợc chú trọng đến. Việc sử dụng các dấu phân tử để xác 

định gen mã hóa cho mùi thơm của giống lúa Basmati đƣợc nghiên cứu đầu tiên bởi 

(Ahn và ctv., 1992). Bằng việc sử dụng dấu phân tử này có thể nhận biết các giống 

lúa có mùi thơm và giống không có mùi thơm. Sự kết hợp giữa hồi giao và dấu 

phân tử cũng đƣợc các nhà khoa học cho là công cụ hữu hiệu để cải tiến tính trạng 

mùi thơm của các giống lúa. Giống Pusa Basmati 1 và các dòng khác của giống 

PRR78 đã đƣợc cải tiến bằng việc chuyển tính trạng mùi thơm từ giống Basmati 

370 vào giống PRR78 (Yi và ctv., 2009; Singh và ctv., 2011; Begum và ctv., 2015).  
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1.5. Ứng dụng công nghệ sinh học trong nghiên cứu di truyền của tính trạng 

bạc bụng 

Cho đến nay sự khác biệt về độ bạc bụng của các giống lúa khác nhau vẫn 

chƣa đƣợc hiểu r  ở mức độ phân tử. Vì vậy, cần phải nghiên cứu về cơ chế hóa 

sinh của tính trạng bạc bụng bằng sự hỗ trợ của công nghệ sinh học thông qua lập 

bản đồ QTL để xác định các gen liên kết trên các nhiễm sắc thể khác nhau. Sử dụng 

các quần thể đƣợc lập bản đồ gen khác nhau, nhiều vị trí gen kiểm soát tính trạng số 

lƣợng (QTL) đƣợc tìm ra (Koh và ctv., 1999; He và ctv., 1999; Tan và ctv., 2000; 

Li và ctv., 2004; Li, 2001; Wan và ctv., 2005; Huang, 2006; Peng và ctv., 2014; 

Gao và ctv., 2016; Zhu và ctv., 2018).    

Để làm sáng tỏ cơ chế phân tử đối với sự bạc bụng hạt, các nhà khoa học ở 

Nhật Bản đã thực hiện phân tích tổng số các mRNAs và chứng minh các gen đáp 

ứng với nhiệt độ cao. Trong số các gen nghiên cứu, sự biểu hiện của các gen tổng 

hợp tinh bột và protein dự trữ đã giảm bởi nhiệt độ cao, trong khi các gen đáp ứng 

tiêu thụ tinh bột và xốc nhiệt đã gia tăng biểu hiện (Yamakawa và ctv., 2007). Theo 

Yamakawa và ctv. (2008), việc lập bản đồ gen kiểm soát tính trạng số lƣợng (QTL) 

là một phƣơng pháp hiệu quả chứng minh các gen ứng cử viên kiểm soát mức độ 

bạc bụng của hạt gạo. Nhiều nghiên cứu đã chứng minh các QTL điều khiển chất 

lƣợng hình dạng bên ngoài của hạt gạo. Tabata và ctv (2007) và Kobayashi và ctv 

(2007) đã xác định các QTL đối với các hạt gạo có lƣng trắng và hạt gạo trắng ở 

trung tâm dƣới nhiệt độ cao khi chín, sử dụng quần thể thu đƣợc từ các cặp lai giữa 

hai giống japonica. Đồng thời, He và ctv (1999) và Wan và ctv (2005) đã lập bản đồ 

QTLs đối với các hạt gạo có lƣng trắng và hạt trắng ở trung tâm từ các cặp lai giữa 

japonica và indica dƣới các điều kiện nhiệt độ chung quanh. Ngoài ra, một quần thể 

lai khác loài thu đƣợc từ lúa Oryza sativa và lúa Châu Phi (O. glaberrima Steud.) 

cũng đã đƣợc dùng để chứng minh QTL đối với sự bạc bụng hạt (Li và ctv., 2004). 
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Yamakawa và ctv (2008) đã ly trích các cặp gen liên quan tới hạt vào chắc và 

QTLs hạt bạc bụng. Dựa vào sự biểu hiện gen đối với điều kiện nhiệt độ cao và điều 

kiện QTLs đƣợc xác định , các sự kết hợp đƣợc phân chia thành bốn nhóm: 1) các 

gen đáp ứng nhiệt độ cao và các QTLs đƣợc xác định dƣới nhiệt độ cao, 2) các gen 

đáp ứng nhiệt độ cao và các QTLs xác định dƣới các nhiệt độ xung quanh, 3) các 

gen không đáp ứng với nhiệt độ và các QTLs xác định dƣới nhiệt độ cao và 4) các 

gen không đáp ứng với nhiệt độ và các QTLs dƣới các nhiệt độ chung quanh, mặc 

dù không có cặp các gen không đáp ứng và các QTLs xác định dƣới nhiệt độ cao 

(nhóm 3) đã đƣợc chứng minh. 

Đối với sự kết hợp của các gen đáp ứng với nhiệt độ cao và các QTLs xác định 

dƣới các nhiệt độ cao (nhóm 1), GBSSI-qWBHT6 (chỉ sự kết hợp gen và QTL) và 

susy2-qGH6 đã đƣợc xác định. Sự kết hợp này thể hiện sự hiện hữu của các gen với 

các alen thể hiện sự nhạy cảm khác nhau đối với stress do nhiệt độ cao. Hai QTLs 

đã đặt tên thử qWBHT6 và qWC6, đã đƣợc cùng lập bản đồ với gen GBSSI (waxy) 

có vị trí trên nhiễm sắc thể số 6, và ba QTLs thêm vào qCH6, qWB6, và qGH6, đã 

đƣợc công bố nằm ở vùng lân cận của vị trí gen. Một đột biến gen GBSSI đã đƣợc 

biết dẫn đến tinh bột nội nhũ biểu hiện bạc bụng. Nghiên cứu sự biểu hiện gen trƣớc 

đây với một giống lúa japonica tên là Nipponbare đã cho thấy sự biểu hiện của gene 

GBSSI và đã giảm hàm lƣợng amylose ở nhiệt độ cao (Yamakawa và ctv., 2007). 

Sự phiên mã và số lƣợng protein của gen GBSSI thì nhạy cảm với nhiệt độ cao đối 

với alen Wx-b của japonica, nhƣng đối với alen Wx-a của indica thì không (Hirano 

và Sano, 1998; Hirano và Sano, 2000). Ngoài ra, biểu hiện bạc bụng đã giảm bớt 

một phần bởi sự du nhập alen từ một giống indica ƣu tú (Zhou và ctv., 2003). Vì 

vậy, gen GBSSI có thể là gen ứng cử viên chủ yếu của biểu hiện bạc bụng dƣới 

nhiệt độ cao. Tuy nhiên, chúng ta không thể loại trừ sự liên quan có thể xảy ra của 

các gen quan hệ đến việc tổng hợp tinh bột khác liên kết chặt với gen GBSSI (SSI, 

SuSy2, and SSIIa) đối với ba QTL bên cạnh: qCH6, qWB6 và qGH6. 

Trên nhiễm sắc thể số 1, 2 và 3, QTLs gần với nhau tƣơng ứng trên vai ngắn 

và vai dài; trong số năm QTLs này, qWK1-1, qWK1-2, và qWBHT1 đã đƣợc xác 
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định dƣới nhiệt độ cao; tuy nhiên, không có các gen đáp ứng với nhiệt độ cao có thể 

đƣợc xác định gần các nhóm này trong nghiên cứu của Yamakawa và ctv (2008). 

Đối với sự kết hợp của các gen đáp ứng với nhiệt độ cao và QTLs xác định 

dƣới nhiệt độ xung quanh (nhóm 2), các cặp BT1-2-qBW2, BEIIb-qIK2, Pro7-

qAPG5-1 và qWC5, PPDKB-qAPG5-2, Amy3E và Amy3D-qPGWC-8, AGPSI-

qPGWC-9 và GSTZ2-wc12.1 đƣợc xác định. Bởi vì kiểu hình bạc bụng trên hạt nói 

chung thƣờng xuất hiện nhiều hơn dƣới điều kiện nhiệt độ cao, các QTLs xác định 

dƣới nhiệt độ chung quanh hiển nhiên cũng có tiềm năng hạt bạc bụng dƣới các 

điều kiện nhiệt độ cao. Trong nghiên cứu này, gen đáp ứng điều kiện nhiệt độ cao 

có thể là một ứng cử viên đối với QTL. 

Trên nhiễm sắc thể số 8, hai gen α-amylase đáp ứng nhiệt độ cao, Amy3D và 

Amy3E, đã định vị trong vùng tƣơng ứng với qPGWC-8 đã xác định trong hai cặp 

lai độc lập japonica /indica. Bởi vì sự biểu hiện mạnh của gen Amy3D trong lúa 

chuyển gen đã làm cho hạt bị bạc bụng (Asatsuma và ctv., 2006), các alen của lúa 

indica từ giống Zhai Ye Quing 8 và IR24 trong 2 cặp lai dẫn đến kết quả sự biểu 

hiện và hoạt động mạnh hơn của sản phẩm, vì thế làm cho nội nhũ bạc bụng. 

Trên nhiễm sắc thể số 2, qIK2 và BEIIb ở gần nhau; BEIIb mã hóa một 

enzyme phân nhánh tinh bột là gen đem đến kết quả đột biến co giản amylose, hạt 

của nó có biểu hiện bạc bụng (Nishi và ctv., 2001), và độ bạc bụng đã thể hiện có 

tƣơng quan âm đối với mức biểu hiện của gen bởi sự phân tích bổ sung lúa chuyển 

gen; sự bạc bụng hạt xảy ra dễ thấy khi sự biểu hiện của BEIIb dƣới vài mức 

(Tanaka và ctv., 2004). Tanaka và ctv (2004) chứng minh rằng alen từ một giống 

lúa indica là Habataki đã gia tăng số lƣợng hạt non, mức biểu hiện của BEIIb có thể 

bị giảm ở giống Habataki làm cho nội nhũ bạc bụng. 

Ebitani và ctv (2006) đã xác định hai QTLs: qAPG5-1 và qAPG5-2, trên 

nhiễm sắc thể số 5, vị trí gần với hai gen kiềm chế nhiệt độ cao mã hóa prolamin 7 

và Pyruvate orthophosphate dikinase (PPDKB). PPDKB là một gen gây ra đột biến 

nội nhũ bốn [floury endosperm-4 (flo4)], hạt của nó có nội nhũ bạc bụng (Kang và 
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ctv., 2005). Bởi vì alen qAPG5-2 từ giống lúa Kasalath gia tăng số lƣợng hạt bạc 

bụng (Ebitani và ctv., 2006), PPDKB có thể là gen ứng cử viên đối với sự bạc bụng 

hạt trong giống lúa mà sự biểu hiện của nó bị suy yếu dƣới nhiệt độ cao (Yamakawa 

và ctv., 2007). 

Tƣơng tự, qBW2 trên nhiễm sắc thể số 2, qPGWC-9 trên nhiễm sắc thể số 9, và 

wc12.1 trên nhiễm sắc thể 12 đƣợc định vị ở vùng lân cận của các gen ức chế với 

nhiệt độ cao: BT1-2( ADP-Glc translocator), AGPSI( ADP-Glc pyrophosphorylase) 

và GSTZ2 (glutathione S-transferase). Hơn nữa, các nhóm QTLs xác định dƣới 

nhiệt độ xung quanh đã đƣợc quan sát ở vai dài nhiễm sắc thể số 3 (qSWC-3 và 

wca3.1) và vai ngắn của nhiễm sắc thể 12 (qBW12 và qPGWC-12). Tuy nhiên, 

nhiều sự kết hợp của các gen không đáp ứng và QTLs xác định dƣới các nhiệt độ 

xung quanh (nhóm 4), nhƣ là susy1-qWB3 và Susy3-qWBe7 đã đƣợc chứng minh. 

Tuy nhiên, chúng có thể không liên quan với độ bạc bụng của hạt ở nhiệt độ cao bởi 

vì không có sự đáp ứng đối với nhiệt độ cao. 

Bằng cách sử dụng các bản đồ quần thể khác nhau ngƣời ta đã phát hiện nhiều 

QTL của tính trạng điều khiển độ bạc bụng của lúa (Koh và ctv., 1999; He và ctv.,  

1999;  Tan  và ctv., 2000;  Li và ctv., 2004;  Li, 2001; Wan và ctv.,  2005;  Huang,  

2006). Đến nay, ngƣời ta đã xác định tính trạng bạc bụng nằm trên nhiễm sắc thể số 

7 và 13 gen dự đoán đã đƣợc xác định bởi Zhou và ctv (2009).  Các gen OsPPDKB, 

SSIIIa và GW2 cũng có hiện tƣợng pleiotropic trên vết đục ở trung tâm hạt gạo 

(Kang và ctv., 2005; Fujita và ctv., 2007; Nayeon và ctv., 2007). Thêm vào đó gen 

PPDK (Pyruvate Orthophosphate  dikinase), kiểm soát dòng chảy carbon vào trong 

tinh bột và sự tổng hợp lipid trong suốt giai đoạn làm đầy hạt (Kang và ctv., 2005). 

Gene SSIIIa cho thấy đóng vai trò quan trọng trong sự kéo dài chuỗi amylopectin 

(Fujita và ctv., 2007). Gen GW2 thì chủ yếu tác động đến khích thƣớc ở giai đoạn 

phát triển hạt.  

Theo Liu và ctv (2011), đối với tính trạng chất lƣợng của nội nhũ, rất khó cho 

nhà chọn giống cải thiện độ bạc bụng trên hạt gạo bằng phƣơng pháp truyền thống, 
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dựa vào sự ít phân ly kiểu hình riêng ở thế hệ con. Vì thế, việc xác định các vị trí 

gen kiểm soát tính trạng di truyền số lƣợng bao gồm độ bạc bụng hạt và làm r  sự 

kiểm soát di truyền của nó là rất cần thiết đối với việc phát triển phƣơng pháp chọn 

giống nhờ chỉ thị phân tử (MAS) và chiến lƣợc chọn giống theo kiểu hình tháp 

hƣớng vào hiệu quả chọn giống cải tiến.  

Năm 2016, Peng và ctv (2016) đã sử dụng các dòng thuần chủng tái tổ hợp 

(RIL) của quần thể BC4F2 đƣợc lai tạo giữa PA64 và 9311 trong nghiên cứu tính 

trạng số lƣợng cho bạc bụng ở hạt. Qua đó 19 QTL liên quan đến bạc bụng đƣợc 

tìm thấy trên nhiễm sắc thể 1, 4, 6, 7, 9 và 12, chiếm từ 5,1 đến 30,6% biến thể kiểu 

hình. qACE9, một QTL chính mới đƣợc phát hiện liên quan tính trạng bạc bụng 

nằm trên nhiễm sắc thể số 9. Nó dao động trên 22 kb giữa hai chỉ thị (InDel) đƣợc 

đánh dấu là IND9-4 và IND9-5. Phân tích dự đoán gen đã xác định đƣợc 5 gen giả 

định, trong đó, chỉ số gen OsAPS1 không chỉ đóng một vai trò quan trọng trong quá 

trình tổng hợp tinh bột trong nội nhũ, mà còn xác định diện tích nội nhũ trong 

gạo.qPCG1, một QTL liên quan tỷ lệ phần trăm bạc bụng ở gạo, đƣợc lập bản đồ 

trong vật lý với chiều dài 139 kb trên nhiễm sắc thể 1 bằng phƣơng pháp dòng dị 

hợp tử dƣ (Residual Heterozygosity Line, RHL). Gen qPCG1 là một gen chính trội 

không hoàn toàn và ảnh hƣởng tính cộng, giải thích 6,8–21,9% phƣơng sai kiểu 

hình rên nhiễm sắc thể 1. qPCG1 có ít ảnh hƣởng đến các đặc điểm nông học và nó 

không mang lại tác động tiêu cực đến năng suất hạt trong khi làm giảm bạc bụng ở 

gạo (Zhu và ctv., 2018). 
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Chƣơng 2: VẬT LIỆU VÀ PHƢƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

2.1. Địa điểm và thời gian nghiên cứu 

* Địa điểm: Các thí nghiệm đƣợc thực hiện tại Viện Lúa ĐBSCL, Viện nghiên 

cứu nông nghiệp công nghệ cao ĐBSCL và tại 6 điểm thuộc 6 tỉnh ĐBSCL bao 

gồm: Cần Thơ, Hậu Giang, Long An, An Giang, Bạc Liêu và Trà Vinh. 

* Thời gian: Thời gian thực hiện từ tháng 01/2013 đến tháng 12/2017. 

2.2. Vật liệu nghiên cứu 

* Giống lúa: 105 giống lúa cao sản đƣợc thu thập từ ngân hàng gen của Viện 

Lúa Đồng Bằng Sông Cửu Long (Phụ lục 1). Giống đối chứng là KDML105 và 

IR50404. 

* Hóa chất và trang thiết bị: bao gồm các dụng cụ, thiết bị, hóa chất dùng 

trong phòng sinh học phân tử, phòng phân tích phẩm chất (Phụ lục 2). 

* Chỉ thị phân tử:  

- Chỉ thị phân tử sử dụng trong nghiên cứu chọn tạo giống lúa hồi giao cải tiến 

bao gồm Indel5 và RM21938 

Indel 5:  

Forward Primer: CAGCTATGTGTAGCTTCG 

Reversed Primer: GTGCTCATTGGGCGGTTT 

RM21938:  

Forward Primer: CCAAATTGCTTCCTCGGATATAGG 

Reversed Primer: CGGATTTAGGGAGTTCGTGTTCG 

- Các chỉ thị sử dụng lập bản đồ di truyền GGT (Phụ lục 3). 

2.3. Phƣơng ph p nghiên cứu 

2.3.1. Nội dung 1: Chọn lọc bố mẹ cho lai tạo giống lúa có tỉ lệ bạc bụng thấp 

2.3.1.1.  Thu thập và chuẩn bị mẫu 
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Bông của 105 giống trồng tại ruộng Viện lúa ĐBSCL đƣợc thu hoạch tại các 

ẩm độ khác nhau từ 18%-30% năm 2013, mỗi giống gồm 100 bông, đạt ít nhất 600g 

gạo thô sau khi đập và làm sạch. Ngay sau khi thu hoạch, năm bông đƣợc chọn 

ngẫu nhiên từ mỗi lô 100 bông, hạt đƣợc tách vỏ bằng tay và độ ấm của 300 hạt 

đƣợc đo thông qua máy đo độ ấm (CTR 800E, Shizuoka Seiki, Shizuoka, Japan). 

Độ ấm trung bình của 300 hạt đƣợc sử dụng nhƣ của lô độ ấm. Các bông còn lại của 

mỗi phần đƣợc tách vỏ bằng máy (SBT, Almaco, Nevada, Iowa). Gạo thô đƣợc làm 

sạch và làm khô đến độ ẩm 13% và đƣợc bảo quản trong các túi plastic bịt kín trữ ở 

4
o
C cho đến khi phân tích và xay chà. 

2.3.1.2.  Đánh giá độ bạc bụng ở hạt gạo 

Bạc bụng đƣợc đo bằng cách sử dụng một hệ thống phân tích. Hệ thống bao 

gồm một máy quét (Epson Perfection V700 Photo, Model# J221A, Seiko Epson 

Corp., Nhật Bản) hình ảnh của hạt đƣợc chụp lại, những hình ảnh này đƣợc xử lý 

bằng cách phân biệt những khu vực bị bạc bụng trong hạt khi so với màu nền. 

Trƣớc khi đo, hệ thống hình ảnh đã đƣợc cấu hình để phân loại màu sắc của hạt bị 

bạc bụng bằng cách hiển thị hoàn toàn màu nâu phấn của hạt gạo trên hệ thống hình 

ảnh. Màu nền đƣợc chọn là màu xanh lam sẫm. Bạc bụng đƣợc xác định là tỷ lệ của 

những khu vực tƣơng đối mờ đục của hạt. Tỷ lệ phần trăm bạc bụng đƣợc đo bằng 

cách sử dụng qui trình dƣới đây. 

Gạo thô (10g) từ mỗi lọ đƣợc tách vỏ lụa bằng máy tách vỏ di động (Rice 

Husker TR120, Kett Electric). Từ mỗi lọ, hai tập hợp khoảng 100 hạt gạo lứt đƣợc 

chọn ngẫu nhiên để quét. 100 hạt đƣợc đặt lên khay (kích thƣớc152 mm × 100 mm 

× 20 mm) đƣợc làm từ tấm acrylic trong dày 2mm (Plexiglass) để không có hạt nào 

chạm nhau. Sau đó khay dƣợc đặt trên máy scan hình ảnh. Tỷ lệ phần trăm bạc 

bụng đƣợc đo theo phần trăm tổng khu vực ƣớc lƣợng của 100 hạt. Mức độ bạc 

bụng của mỗi lọ đƣợc tính bằng trung bình của 2 lần đo. 

Tỷ lệ phần trăm bạc bụng đƣợc đánh giá theo tiêu chuẩn của IRRI với các 

cấp độ: cấp 0, cấp 1, cấp 5 và cấp 9. 
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Bảng 2.1: Tiêu chuẩn hệ thống đánh giá mẫu bạc bụng 

Thang điểm Kết luận 

0 Không bạc bụng 

1 Vết đục ít hơn 10% trong hạt gạo 

5 Trung bình (11% - 20%) 

9 Nhiều (hơn 20%) 

(Nguồn: IRRI, 1996) 

 Cấp bạc bụng trung bình đƣợc tính theo công thức sau:  

  

Với: n1: số lƣợng hạt gạo bạc bụng  ở cấp 0 

        n2: số lƣợng hạt gạo bạc bụng  ở cấp 1 

        n3: số lƣợng hạt gạo bạc bụng  ở cấp 5 

        n4: số lƣợng hạt gạo bạc bụng  ở cấp 9 

          n: tổng số lƣợng hạt gạo       

            

2.3.1.3.  Phân nhóm đa dạng di truyền kiểu hình  

Phân tích kết quả phân nhóm bằng phần mềm NTSYSpc 2.1, là chƣơng trình 

phần mềm do Rohlf (1992) thiết kế dùng để tìm kiếm và thành lập kiến trúc những 

dữ liệu có nhiều biến. NTSYS (Numercial Taxonomy System) là hệ thống phân loại 

số trong nghiên cứu đa dạng quần thể ở mức độ DNA. Số liệu này sẽ đƣợc sử dụng 

để xây dựng ma trận tƣơng đồng (Similarity matrix) hoặc ma trận khoảng cách 

(Distance matrix). Các ma trận này biểu hiện cho mối quan hệ xa gần về mặt di 

truyền giữa các mẫu phân tích và đƣợc xây dựng trên công thức toán học của Nei và 

ctv (1979): [Sxy = 2 xy / (x + y)]. Trong đó: xy: số băng giữa hai mẫu, x: số băng 

của mẫu x, y: Số băng của mẫu y, Sxy: Hệ số tƣơng đồng giữa 2 mẫu x và y. Từ 

Sxy ta tính đƣợc khoảng cách di truyền giữa x và y: [Dxy = 1 – Sxy]. 

                                                  (n1 * 0) + (n2 * 1) + (n3 * 5) + (n4 * 9) 

Cấp bạc bụng trung bình =  

                    n   
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Trên cơ sở toán học này, các nhà toán học đã xây dựng các phần mềm 

WINDIST và NTSYS cho máy tính. Chƣơng trình WINDIST tạo ra ma trận tƣơng 

đồng từ bộ dữ liệu nhập sẵn. Chƣơng trình NTSYSpc tạo ra sơ đồ hình cây phản 

ánh mối quan hệ di truyền giữa các cá thể nghiên cứu (Nguyễn Thị Lang, 2001). 

Hiện nay 2 chƣơng trình WINDIST và NTSYS đƣợc gộp lại thành chƣơng trình 

package – NTSYSpc để tiện dụng hơn. 

Phần mềm NTSYSpc đƣợc sử dụng để phân tích quan hệ di truyền dựa trên số 

liệu kiểu hình giữa các mẫu giống lúa trong nghiên cứu này. Kết quả đánh giá các 

tính trạng hàm lƣợng amylose và năng suất thực tế trên đồng ruộng của các giống 

đƣợc thu thập. Số liệu này đƣợc sử dụng để xây dựng ma trận tƣơng đồng. Các ma 

trận này biểu hiện cho mối quan hệ xa gần về mặt di truyền giữa các mẫu phân tích. 

Phần mềm NTSYSpc cho phép chuyển hóa các số liệu về tƣơng quan di truyền giữa 

các mẫu ở dạng ma trận thành dạng biểu đồ hình cây (còn gọi là cây tiến hóa), các 

mẫu có hệ số tƣơng đồng tƣơng đƣơng nhau sẽ đƣợc xếp vào một nhóm. Dựa vào 

biểu đồ hình cây này có thể đánh giá mức độ đa dạng và tƣơng quan di truyền giữa 

các mẫu giống nghiên cứu. 

2.3.1.4.  Phương pháp đánh giá kiểu gen 

a) Ly trích DNA ở cây lúa 

Phƣơng pháp ly trích DNA thực hiện theo quy trình của Nguyễn Thị Lang 

(2002). 

Mẫu lá lúa tƣơi, còn non (2-3 cm) thu đƣợc nghiền bằng cối và chày. Sau đó, 

400 μl dung dịch ly trích DNA (DNA extraction buffer) (phụ lục 3) đƣợc cho vào 

mẫu lá nghiền. Các mẫu mô lá đƣợc nghiền đến khi dung dịch mẫu chuyển sang có 

màu xanh lá cây (tế bào bị phá vỡ và phóng thích ra diệp lục). Dung dịch mẫu tiếp 

tục đƣợc thêm vào 400 μl DNA extraction buffer, trộn và lắc đều. Sau đó, 400μl 

dung dịch mẫu này đƣợc hút và chuyển sang một tube 1,5 ml đã đƣợc ghi nhãn tên 

giống. 800μl dung dịch chloroform:isoamyl alcohol (24:1) vào tube mẫu, trộn và lắc 

đều, sau đó ly tâm với 12.000 vòng trong 3 phút. Các tube mẫu sau ly tâm sẽ phân 
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thành hai lớp riêng biệt,  phần dung dịch phía trên (supernatant) đƣợc lấy và chuyển 

sang một tube khác có cùng thể tích. Mẫu đƣợc thêm vào 800 μl ethanol (100%, trữ 

lạnh), trộn kỹ bằng máy lắc và tiếp tục ly tâm với tốc độ 13.000 vòng trong 5 phút. 

Dung dịch mẫu lúc này xuất hiện phần kết tủa (pellet) bên dƣới tube. Thu phần kết 

tủa và rửa bằng ethanol (70%). Phần kết tủa là phần DNA tổng số đƣợc phơi khô ở 

nhiệt độ phần (~25-30
o
C). Hòa tan DNA vào 50μl TE buffer (phụ lục 3) và trữ ở 

nhiệt độ -20
o
C cho đến khi sử dụng.  

b) Khuếch đại gen mục tiêu thông qua phương pháp PCR-SSR 

Sản phẩm PCR đƣợc khuếch đại thông qua microsatellite (SSR) theo phƣơng 

pháp của Nguyễn Thị Lang (2002). 

Các thành phần hóa chất cho 15 µl mẫu phản ứng PCR đƣợc chuẩn bị bao 

gồm: 8,5 µl nƣớc cất hai lần; 1,5 µl dung dịch đệm cho PCR (10xTB buffer) 

(200mM Tris-HCl (pH = 8,0-8,5), 500 mM KCl và 15 mM MgCl2); 1 µl dung dịch 

1 mM dNTP; 1 µl dung dịch mồi xuôi và mồi ngƣợc (5 µM); 1 µl dung dịch Taq 

DNA polymerase (4 U/µl) và 2 µl DNA tổng số (35 ng/µl). 

Sản phẩm PCR đƣợc khuyếch đại bằng máy thermal cycler 9600 (Perkin 

Elmer, USA) theo chƣơng trình SSR đƣợc thiết lập bao gồm: giai đoạn khởi đầu 

biến tính ở 94°C trong 5 phút và 35 chu kỳ với các bƣớc: biến tính, tách đôi mạch 

kép DNA ở 94°C trong 30 giây, ủ mồi ở 55°C trong 30 giây, kéo dài ở 72°C
 
trong 

45 giây và kết thúc ở 72°C trong 5 phút. Trữ mẫu ở 4°C. 

c) Kiểm tra sản phẩm PCR trên bản gel agarose 3% 

Chuẩn bị gel theo thành phần ở bảng 3.3 (Phụ lục 2). Dung dịch gel đƣợc đun 

sôi đến khi dung dịch chuyển sang trong suốt và để nguội với nhiệt độ 50-60
o
C. 

Dung dịch gel đƣợc đổ nhẹ từ từ ra khay, chú ý tránh bọt khí. Khi gel cứng rút lấy 

các lƣợc và khung chắn ra khỏi gel. 

Dùng 5-10µl dung dịch nhuộm (98% formanide, 10 nm EDTA, 0,025% bromo 

phenol, 0,025% xylene cyanol) trộn đều vào mẫu PCR. Bơm mẫu vào các lỗ giếng. 
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Chạy điện di nằm khoảng 1-2 giờ tùy thuộc vào đặc tính từng cặp mồi. Nhuộm gel 

trong dung dịch có ethidium bromide 0,5% khoảng 10-20 phút. Chụp gel dƣới tia 

UV và đọc kết quả hiện thị trên màn hình. 

2.3.2. Nội dung 2: Chọn tạo quần thể lai hồi giao liên quan tính trạng hạt gạo ít 

bạc bụng nhờ chỉ thị phân tử 

Lai tạo và chọn lọc các quần thể lai hồi giao nhờ các chỉ thị phân tử (BC1F1- 

BCnF1) 

Bƣớc 1: Chọn lọc bố mẹ phù hợp. Đánh giá đa hình kiểu hình kết hợp kiểu gen 

giữa giống bố (giống cho gen, Donor, DP) và giống mẹ (giống tái tục, Recurrent, 

RP) đối với gen mục tiêu (gen không bạc bụng hoặc ít bạc bụng). Từ đó, chọn ra 

các cặp bố mẹ và chỉ thị phân tử SSR phù hợp cho chọn lọc cá thể trong quẩn thể 

phân ly lai hồi giao (Backcross, BC). 

Bƣớc 2: Lai tạo quần thể lai hồi giao. Các cá thể F1 tạo ra từ cặp bố mẹ đƣợc 

lựa chọn. Cây F1 đƣợc lai lại với giống mẹ (RP) tạo quần thể BC1F1 , tự thụ cho 

BC1F2. Các cá thể BC1F2 đƣợc chọn lọc nhờ vào chỉ thị phân tử. Qúa trình lai tạo và 

chọn lọc quần thể lai hồi giao đƣợc thực hiện tƣơng tự các bƣớc nêu trên cho đến 

khi đạt đƣợc quần thể mang gen mong muốn (BCnF1). 

* Phương pháp lai tạo lúa trong nhà lưới: 

- Trồng và chọn cây bố, mẹ đem lai: Trồng các giống lúa bố, mẹ trong chậu 

đất tại các thời điểm khác nhau cách nhau khoảng 10 – 15 ngày để có thể chọn đƣợc 

nhiều cặp bố mẹ trùng khớp thời gian trổ và tung phấn. Mỗi giống bố, mẹ trồng 

khoảng 30 chậu, mỗi chậu 2-3 cây chia làm 3 đợt. Khi cây lúa bắt đầu trổ bông, cây 

lúa xanh, khỏe, cứng cáp, không sâu bệnh. Đối với cây mẹ, bông phải trổ khỏi bẹ từ 

50- 60%. Đối với cây bố, bông lúa trổ vƣơn ra khỏi bẹ và các hoa lúa nở để lộ các 

nhị đực vàng ra bên ngoài vỏ trấu.  

- Khử đực trên cây mẹ: Thời gian khử đực thƣờng vào lúc chiều mát (khoảng 

15 đến 17 giờ). Bông lúa đƣợc tách nhẹ nhàng ra khỏi bẹ đòng, sau đó đƣợc xử lý 
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bằng cách dùng kéo cắt bỏ các hoa đã nở ở chóp bông (nhị đực đã phơi ra) và 

những hoa còn non ở cuối bông. Các hoa còn lại đƣợc cắt xiên theo viền vỏ trấu để 

lộ ra những túi phấn. Thao tác này cần nhẹ nhàng, tránh làm vỡ bao phấn, làm rơi 

hạt phấn lên đầu nhụy. Các nhị đực đƣợc loại bỏ ra khỏi vỏ trấu bằng dụng cụ gấp 

hạt phấn (ben). Các bông lúa đã khử đực đƣợc bao bọc lại bằng giấy bóng mờ, 

không thấm nƣớc, cố định và ghi thông tin lên bao giấy.  

- Cách phủ phấn: Thời gian phủ phấn lúc có nắng tốt (thƣờng khoảng 9-10 

giờ). Các bông cho phấn hoa đƣợc chọn lựa và cắt cần thận bằng kéo. Sau đó, rắc 

nhẹ nhàng phấn hoa lên các hoa của cây mẹ đã đƣợc khử đực. 

- Chăm sóc bông lai: Kiểm tra hạt lai sau 3 - 4 ngày phủ phấn. Nếu bầu noãn 

bắt đầu phình to chứng tỏ sự thụ phấn đã thành công, ngƣợc lại, bông lúa sẽ bị khô 

và trắng. Hạt lai sẽ chín khi màu hạt chuyển sang vàng và đƣợc thu hoạch vào 

khoảng 25- 30 ngày sau khi thụ phấn. Hạt đƣợc sấy ở 40
o
C trong 3 ngày. 

Bƣớc 3: Chọn lọc dòng thuần các quần thể lai hồi giao: Các dòng hồi giao 

mang gen mục tiêu đồng hợp đƣợc chọn ở từng thế hệ BCnF2. Các thế hệ của quần 

thể đƣợc cho tự thụ và chọn lọc liên tục cho đến dòng thuần. 

2.3.3. Nội dung 3: Chọn lọc c c quần thể hồi giao thông qua lập bản đồ GGT  

2.3.3.1.  Kiểm tra kiểu gen của quần thể con lai trên nhiễm sắc thể số 7 dựa trên 

các chỉ thị phân tử đa hình giữa cây bố và mẹ 

Phƣơng pháp ly trích DNA, PCR, kiểm tra sản phẩm PCR đƣợc thực hiện 

tƣơng tự nhƣ phần 3.3.1.3. 

2.3.3.2. Lập bản đồ GGT đánh giá sự di truyền của quần thể con lai, qua đó chọn 

lọc các cá thể mang gen mục tiêu mong muốn 

Phƣơng pháp GGT do Young and Tanksley đề xuất (1989) và sau đó, Van 

Berllo (2008), Milne và ctv. (2010) đã xây dựng phần mềm hữu dụng này. GGT 

2.0: ―graphical genotyping‖ là phƣơng pháp mới do nhóm tác giả của Đại Học 

Wageningen phát triển, khi đó các alen thể hiện đồng hợp trội, đồng hợp lặn, dị hợp 
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ở tất cả các con lai trong một quần thể, cho phép công tác chọn lọc các cá thể quy tụ 

những gen mong muốn một cách có hiệu quả nhất. 

Phƣơng pháp lập bản đồ GGT thông qua các bƣớc nhƣ sau: 

(1) Lập file dữ liệu trên Excel: mã hóa gen của quần thể với A, B là kiểu gen 

đồng hợp tử của cây bố mẹ; H là kiểu gen dị hợp tử; U là kiểu gen chƣa đƣợc xác 

định; (2) Nhập dữ liệu vào cửa sổ GGT: chuyển đổi dữ liệu Excel sang dữ liệu 

GGT; (3)Xử lý số liệu trong GGT; (4) Đăng xuất kết quả. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Hình 2.1: Phân tích GGT trên quần thể lai ở cây lúa 

(Nguồn: Milne và ctv., 2010) 
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2.3.4. Nội dung 4: Phân tích tƣơng t c kiểu gen và môi trƣờng của c c dòng lúa 

triển vọng 

2.3.4.1.  Phương pháp bố trí thí nghiệm 

Các cá thể của quần thể BCnF3 đƣợc trồng trên ruộng thí nghiệm. Chọn dòng 

triển vọng đƣợc bố trí theo kiểu tuần tự, không lặp lại, cấy 1 tép với khoảng cách 20 

x 15 cm. 

Thực hiện khảo nghiệm bộ giống trên diện rộng ở các tỉnh đồng bằng Sông 

Cửu Long trong vụ Đông Xuân 2016-2017, Hè Thu 2017 và  thu thập số liệu năng 

suất qua hai vụ. 

6 địa điểm gồm: Hậu Giang, Cân Thơ, Long An, An Giang, Trà Vinh và Bạc 

Liêu. 

Các thí nghiệm đƣợc thực hiện trên ruộng nông dân, bố trí theo kiểu khối 

hoàn toàn ngẫu nhiên, 3 lần lập lại. Bộ giống khảo nghiệm đƣợc thực hiện bằng 

phƣơng pháp cấy (15 x 20 cm, 1 tép / bụi), phân bón 80-40-30 kg NPK/ha vụ Hè 

Thu, và 100-30-30 kg NPK/ha vụ Đông Xuân. Mẫu năng suất đƣợc gặt là 10 m
2
. 

Năng suất đƣợc qui về 14% ẩm độ, sau đó qui ra đơn vị tấn/ha. 

2.3.4.2.  Phân tích tương tác kiểu gen và môi trường 

Hiện nay, có rất nhiều phƣơng pháp khác nhau để phân tích sự tƣơng tác giữa 

kiểu gen và môi trƣờng (Finlay và Wilkinson, 1963; Wricke, 1965; Francis và 

Kannenburg, 1978; Akhtar và ctv., 2010). Tƣơng tác giữa kiểu gen và môi trƣờng 

đƣợc xem là giao thoa, hoặc có tính chất lƣợng nếu nó làm cho kiểu gen thay đổi 

một cách tƣơng đối trong điều kiện khác nhau của môi trƣờng. Tƣơng tác giữa kiểu 

gen và môi trƣờng đƣợc xem là không giao thoa, hoặc có tính số lƣợng, nếu nó tạo 

ra kết quả khác nhau về giá trị trung bình, nhƣng không khác nhau về kiểu gen. Tính 

trạng tƣơng tác giữa kiểu gen và môi trƣờng trở nên phức tạp hơn khi chúng ta gia 

tăng số lƣợng kiểu gen và môi trƣờng. Trong trƣờng hợp này chúng ta có m kiểu gen 

và n môi trƣờng, kiểu tƣơng tác sẽ là: 
!!

!

nm

mn
. 
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Đánh giá tƣơng tác kiểu gen và môi trƣờng theo mô hình của Finlay và 

Wikinson (1963), Eberhart và Russell (1996): Yij = µi + βIj + δij. Trong đó: Yij = 

Trung bình của giống i ở môi trường j; µ = Giá trị trung bình tổng thể của các 

giống qua tất cả các môi trường; β = Hệ số hồi quy của giống thứ I trên chỉ số môi 

trường, tham số để đo lường phản ứng của giống đối với sự thay đổi môi trường.  

Chỉ số môi trƣờng Ij: Ij = (ΣYij/V) - ( ΣΣYij/vn). 

Chỉ số ổn định (Sdi
2
): Sdi

2 
= (D/(L-2) – (EMS/r). Trong đó: L: số môi trường; 

D: sự khác biệt; Sdi
2
0: Năng suất ổn định tương quan GxE tuyến tính.  

Chỉ số ổn định (bi): bi = ΣYijIj/Ij
2
. Trong đó: bi = 1: thích ứng rộng, bi > 1: 

thích ứng môi trường thuận lợi, bi < 1 thích nghi môi trường bất thuận.  

Phân tích thông số ổn định đƣợc tính toán; hai chỉ số liên quan đƣợc phân 

tích là: Chỉ số ổn định Sdi
2 
với xu hƣớng tiến về 0; Chỉ số thích nghi bi với xu hƣớng 

tiến về 1. Theo mô hình này một đặc tính ổn định khi: bi = 1 và Sdi
2 
= 0. 

2.3.5. Phƣơng pháp xử lý số liệu 

Số liệu đƣợc nhập và lƣu trữ bằng chƣơng trình Microsoft Ofice Excel. 

Phân tích và thống kê số liệu (ANOVA, DUCAN) bằng Microsoft Ofice 

Excel, Cropstat 7.2, STAR.  

Phân nhóm di truyền sử dụng phần mềm NTSYSpc, R-studio. 

Vẽ biểu đồ sử dụng Microsoft Ofice Excel. 

Chọn lọc cá thể của quần thể thông qua phân tích Graphical genotypes 2 (GGT 

2.0). 
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Chƣơng 3: KẾT QUẢ NGHIÊN CỨU VÀ THẢO LUẬN 

3.1. Chọn lọc bố mẹ cho lai tạo giống lúa có tỉ lệ bạc bụng thấp 

3.1.1. Đ nh gi  độ bạc bụng trên c c giống lúa vật liệu lai  

 Sự thành công trong chọn tạo giống lúa mới không chỉ phụ thuộc vào cách lai 

và chọn giống mà còn do vật liệu di truyền từ các giống bố mẹ đóng góp. Do đó, 

việc chọn lựa bố mẹ phù hợp là yếu tố quan trọng quyết định cho đặc tính sau này 

của con lai. Trong nghiên cứu này, 105 giống/dòng từ Viện Lúa Đồng Bằng Sông 

Cửu Long đƣợc đánh giá độ bạc bụng nhằm tìm kiếm các cặp bố mẹ ƣu tú nhất cho 

công tác lai tạo giống có độ bạc bụng thấp. 

 Các giống đƣợc thu hoạch ở 25, 26, 27, 28, 29, 30, 31 và 32 ngày sau khi lúa 

trổ khoảng 50%. Đánh giá độ bạc bụng đƣợc thực hiện ngay khi lúa đƣợc thu hoạch 

và làm khô (độ ẩm ở khoảng 13%). Qua kết quả đánh giá cho thấy độ bạc bụng có 

xu hƣớng tăng lên khi lúa đƣợc thu hoạch càng muộn (Hình 3.1). Ở thời điểm 25 

ngày sau khi lúa trổ, độ bạc bụng trung bình của các giống là 3,2. Tuy nhiên, khi 

thời gian thu hoạch tăng lên 26, 27, 28, 29, 30, 31, 32 ngày sau trổ, cấp độ bạc bạc 

bụng lần lƣợt tăng lên là cấp 3,6; 4,0; 4,4; 4,7; 5,1; 5,6 và 6,0. Bạc bụng của gạo 

tăng lên khi lúa đƣợc thu hoạch càng muộn sau ngày thứ 25 khi lúa trổ 50%. Điều 

này cũng đƣợc kết luận trong nhiều nghiên cứu trƣớc đây (Lang và ctv., 2010; Trần 

Thanh Sơn, 2008; Lê Thu Thủy và ctv., 2005). 
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Hình 3.1: Cấp bạc bụng trung bình ở các thời điểm khác nhau 

Chú thích: BB: bạc bụng; nst: ngày sau khi lúa trổ 50% 

Xét cụ thể trên từng cấp bạc bụng, cấp bạc bụng 1-3 (tỷ lệ bạc bụng dƣới 10%) 

có xu hƣớng giảm trong khi cấp bạc bụng > 3 (tỷ lệ bạc bụng ≥ 10%) lại tăng khi 

thời gian thu hoạch càng dài (Hình 3.2). Khi thu hoạch lúa ở 25-26 ngày sau khi trổ 

50%, gạo có tỷ lệ bạc bụng thấp nhất, và ở 29 ngày trở về sau, bạc bụng gạo tăng 

lên rất nhanh. Điều này cho thấy, việc thu hoạch đúng thời điểm sẽ cho tỷ lệ gạo 

trong cao hơn so với thu hoạch trễ.  
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Hình 3.2: Sự biến động của các cấp bạc bụng theo thời gian thu hoạch 

Chú thích: BB: bạc bụng; nst: ngày sau khi lúa trổ 50% 

 Kết quả trên bảng 3.15 (Phụ lục 1) biểu thị cấp bạc bụng trung bình của 105 

giống lúa đƣợc thu hoạch ở các thời điểm khác nhau. Hạt gạo luôn tồn tại nhiều cấp 

bạc bụng khác nhau trong cùng một giống, tuy nhiên, cấp bạc bụng trung bình dao 

động trong khoảng 0,3-9,0. Cấp bạc bụng trung bình thấp nhất (0,3) đƣợc tìm thấy ở 

các mẫu lúa thu 25-26 ngày sau trổ, trong khi cấp bạc bụng trung bình cao nhất 

(9,0) ở các mẫu lúa thu từ 30-32 ngày sau trổ. Ở thời điểm thu hoạch sau 25 ngày 

lúa trổ, có 60/105 giống có tỷ lệ bạc bụng thấp <10% (cấp 0-3). Ở thời điểm thu 

hoạch 26-32 ngày sau trổ, số lƣợng giống có tỷ lệ bạc bụng thấp lần lƣợt là 51, 43, 

36, 29, 22, 16 và 13/105 giống. Trong số 105 giống, giống có tỷ lệ bạc bụng thấp 

nhất là TLR343 và RVT, các giống có cấp bạc bụng thấp khác bao gồm: OM10252, 

TLR426, OM10258, … (Bảng 3.1). 
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Bảng 3.1: Các giống lúa có tỉ lệ bạc bụng thấp qua đánh giá ở các thời điểm thu 

hoạch khác nhau 

TT 
Tên 

giống/dòng 

Cấp bạc bụng theo thời gian thu hoạch (cấp 0-1-5-9) 

25 N 26 N 27 N 28 N 29 N 30 N 31 N 32 N 

1 TLR 434 0,5 0,6 0,8 0,9 0,9 0,9 1,1 1,1 

2 RVT 0,6 0,8 0,8 0,9 0,9 1,1 1,1 1,3 

3 OM 10252  0,3 0,6 0,8 1,1 1,4 1,7 1,7 1,7 

4 TLR 426  0,3 0,3 0,5 0,6 0,9 1,0 1,5 2,0 

5 OM 10258 0,3 0,3 0,7 0,7 1,6 1,6 1,7 2,0 

6 TLR 420  1,2 1,3 1,4 1,4 1,4 1,6 1,7 2,0 

7 TLR 419 1,5 1,7 1,8 1,8 1,8 1,9 2,1 2,3 

8 OM 10385 0,7 0,8 0,9 1,3 1,4 1,7 2,4 2,5 

9 TLR 416 0,7 1,3 1,5 1,5 1,7 1,8 2,1 2,6 

10 TLR 431   0,5 1,1 1,3 1,7 1,9 2,3 2,4 2,6 

11 OM 9922 1,1 1,7 1,8 2,2 2,3 2,4 2,7 2,7 

12 TLR 417 0,3 0,4 0,6 0,6 0,7 1,8 2,6 3,0 

13 OM 10174  1,6 2,0 2,1 2,2 2,4 2,7 3,0 3,0 

14 OM 8927 1,3 1,9 2,1 2,6 2,6 2,8 3,2 3,2 

15 TLR 425  1,0 1,2 1,3 1,3 2,0 2,5 3,0 3,4 

16 OMCS 2012 0,9 0,9 1,2 1,5 1,8 2,6 3,1 3,6 

17 TLR 437 1,5 2,0 2,0 2,1 2,1 2,7 3,0 3,7 

18 OM 10097 1,6 1,7 1,8 2,3 2,3 2,8 3,8 4,0 

19 OM 10179-2 1,7 1,8 2,7 2,8 3,2 3,3 3,5 4,0 

20 OM 95L  2,1 2,6 2,7 3,2 3,4 3,4 3,6 4,0 

21 OM 27L 1,4 2,3 2,5 2,6 2,9 3,6 3,8 4,1 

22 OM 10834  2,1 2,2 2,4 2,8 3,0 3,0 3,1 4,1 

23 TLR 441 2,1 2,2 2,8 3,0 3,2 3,2 3,4 4,1 

24 OM 10179 1,7 1,8 2,8 2,8 3,0 3,1 4,2 4,2 

25 OM 10126 0,9 1,4 2,0 2,9 3,1 3,2 4,3 4,3 

26 TLR 430 1,4 1,8 2,0 2,4 2,6 3,7 4,2 4,3 

27 OM 10383 1,0 1,1 1,7 1,8 2,6 2,9 3,4 4,4 

28 OM 10115 1,3 1,3 1,9 1,9 2,1 2,6 2,6 4,5 

29 OM 6013 2,9 3,2 3,2 3,6 3,8 4,2 4,5 4,5 

30 TLR 390  1,9 2,8 3,0 3,4 3,5 4,0 4,1 4,7 

Chú thích: N: ngày sau khi lúa trổ 50% 
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3.1.2. Phân nhóm di truyền c c giống lúa vật liệu lai dựa trên kết quả đ nh gi  

cấp bạc bụng 

  Phƣơng pháp phân nhóm di truyền các dòng tự phối thuần có thể dựa trên 

kiểu hình (Abdullah và ctv., 2010). Ở lúa, tỷ lệ bạc bụng là tính trạng kém ổn định 

và bị ảnh hƣởng bởi điều kiện canh tác (Sun và ctv., 2015; Trần Thanh Sơn, 2008). 

Việc phân nhóm di truyền kiểu hình giúp tìm ra nhanh chóng các nhóm giống/dòng 

phù hợp với mục tiêu đặt ra trong chọn giống. Trong nghiên cứu này, 105 giống lúa 

đƣợc phân nhóm di truyền dựa trên cấp bạc bụng (Hình 3.3).  

 Ở mức khác biệt khoảng 60%, các giống phân thành 2 nhóm chính: nhóm A - 

52 giống và nhóm B - 53 giống. Nhóm A là nhóm bao gồm các giống có tỷ lệ bạc 

bụng hầu hết dƣới 10% (cấp 1-5), trong khi đó, nhóm B là nhóm lúa có gạo bạc 

bụng trên 10% (cấp 5-9). 

 Tại nhóm A, ở mức khác biệt 30%, có hai nhóm phụ A1 và A2. Nhóm phụ A1 

bao gồm 13 giống nhƣ: TLR434, RVT, TLR426, … Đây là nhóm có tỷ lệ bạc bụng 

rất thấp (cấp 1-3). Tƣơng tự, nhóm phụ A2 có tỷ lệ bạc bụng thấp dƣới 10% (cấp 3-

5). Nhóm này có 39 giống nhƣ là: OM9922, OM8928, OM10174, … 

 Nhóm B phân thành hai nhóm phụ B1 và B2 tại mức khác biệt khoảng 45%. 

Nhóm B1 gồm 24 giống có cấp bạc bụng dao động từ cấp 5-8. Còn lại là nhóm B2 

có 29 giống, nhóm giống này có tỷ lệ bạc bụng rất cao (cấp 8-9). 

 Nhƣ vậy, qua phân tích cây phân nhóm di truyền, các giống trong nhóm A1 là 

các giống có tỷ lệ bạc bụng rất thấp, thích hợp làm cá thể cho (donor) tính trạng hạt 

trong. Trong đó, các giống ƣu tú nhất là TLR434 và RVT (cấp bạc bụng 0-1), 

không bạc bụng hoặc bạc bụng rất thấp. 
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Bảng 3.2: Cấp gây hại do 4 quần thể rầy nâu Cần Thơ, Đồng Tháp, Tiền Giang, Hậu Giang trên các giống lúa mang gen 

chuẩn kháng khác nhau, vụ Đông Xuân 2014 – 2015 

TB
a: 
Cấp hại trung bình trên tất cả các giống 

TB
b
: Cấp gây hại trung bình của 4 quần thể rầy nâu 

Phản ứng của các giống: Cấp hại: <1 (rất kháng); 1-3 (kháng); 3,1-4,5: kháng vừa; 4,6-5,6: nhiễm vừa; 5,7-7: nhiễm; >7 rất nhiễm 

 

 

Hình 4.3: Phân nhóm di truyền các giống lúa vật liệu lai dựa trên kết quả đánh giá cấp bạc bụng 

Cấp bạc bụng  

1-3  

Cấp bạc bụng 

3-5  

Cấp bạc bụng 

5-8  

Cấp bạc bụng 

8-9  

A B 

A1 A2 

B1 B2 

Hình 3.3: Phân nhóm di truyền các giống lúa vật liệu lai dựa trên kết quả đánh giá cấp bạc bụng 
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3.1.3. Phân tích kiểu gen liên quan đến độ bạc bụng của c c giống lúa vật liệu 

lai 

Trong rất nhiều tính trạng về phẩm chất gạo, tính trạng bạc bụng luôn đƣợc 

quan tâm của các nhà khoa học và thị trƣờng. Tuy nhiên, tỷ lệ bạc bụng là tính trạng 

đa gen và chịu ảnh hƣởng lớn của điều kiện môi trƣờng (Sun và ctv., 2015; Trần 

Thanh Sơn, 2008). Trong nghiên cứu này, hai chỉ thị phân tử Indel5 và RM21938 

liên kết với gen qui định tính trạng bạc bụng trên nhiễm sắc thể số 7 (Lang và ctv., 

2015; Zhou và ctv., 2009) đƣợc sử dụng để đánh giá kiểu gen của các giống lúa. 

 

Hình 3.4: Sản phẩm PCR của các mẫu giống lúa tại Indel5 định vị trên NST 7 

Chú thích: M: thang chuẩn (1Kb
+
) 

Đối với chỉ thị phân tử Indel5, sản phẩm PCR đƣợc khuếch đại đạt 91,4% 

(9/105 mẫu không thể hiện băng hình). Kết quả sản phẩm PCR với chỉ thị Indel5 

190bp 

200bp 
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trên gel agarose 3% cho thấy đa hình với sự hiện diện của 2 alen với kích thƣớc 

phân tử là 190bp và 200bp. Giống đối chứng KDML105 ít bạc bụng (tỷ lệ bạc bụng 

<10%) và cho băng hình ở kích thƣớc 200bp, trong khi đó, giống IR50404 rất bạc 

bụng (tỷ lệ bạc bụng >10%) có vị trí là 190bp. Điều này cho thấy vị trí 200bp là vị 

trí tƣơng ứng với vị trí đánh dấu gen qui định tính trạng ít bạc bụng ở gạo. Kết quả 

điện di ở hình 3.4 cho thấy 15 giống có vị trí băng 200bp hay mang gen ít bạc bụng 

bao gồm: KDML105, OM10000, OM10037, OM10258, OM10383, OM27L, 

OM35L, OM53L, OM70L, TLR416, TLR417, TLR420, TLR426, TLR434 và 

RVT. Ba giống có băng hình dị hợp tử là TLR419, TLR430 và TLR437. Các giống 

còn lại có băng hình ở vị trí 190bp (không mang gen mục tiêu) hay không biểu hiện 

băng hình.    

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Hình 3.5: Sản phẩm PCR các mẫu giống lúa tại RM21938 định vị trên NST 7 

Chú thích: M: thang chuẩn (1Kb
+
) 

200bp 

210bp 
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Đối với chỉ thị phân tử RM21938, số giống cho băng hình chiếm 98/105 giống 

hay hiệu suất khuếch đại DNA đạt khoảng 93,3%. Trên gel điện di 3%, hai kích 

thƣớc băng hình ở 200bp và 210 bp đã đƣợc ghi nhận (Hình 3.5). Sự đa hình này 

phân biệt giữa giống ít bạc bụng và bạc bụng. Tƣơng ứng với băng hình 210bp là 

giống đối chứng dƣơng KDML105 (ít bạc bụng), đây là vị trí biểu hiện cho giống 

mang gen ít bạc bụng. Vị trí 200bp là vị trí thể hiện cho giống không mang gen mục 

tiêu, tƣơng ứng là vị trí băng của giống đối chứng âm IR50404 (bạc bụng). Trong số 

105 mẫu giống khác nhau, kết quả đánh giá gen mục tiêu liên quan tính trạng bạc 

bụng ở gạo cho thấy 19 giống cho băng hình ở 210bp, bao gồm: KDML105, 

OM6878, OM8927, OM10029, OM10037, OM10258, OM10383, CT3, OM70L, 

TLR393, TLR396, TLR416, TLR417, TLR420, TLR426, TLR430, TLR437, 

TLR434 và RVT. Các giống còn lại ở vị trí 200bp (không mang gen) hoặc không 

cho băng hình. Không có băng hình dị hợp tử xuất hiện trên gel agarose. 

Khi so sánh kết quả kiểu hình và kiểu gen, các giống lúa có độ bạc bụng nhỏ 

hơn 10% với giả thuyết là các giống sẽ mang gen qui định tính trạng hạt gạo ít bạc 

bụng. Kết quả trên Bảng 3.2 và bảng 3.16 (Phụ lục 4) cho thấy đa số giống có sự 

trùng khớp, tuy nhiên, một số giống có sự mâu thuẫn giữa kiểu hình và kiểu gen. 

Bảng 3.2: Tỉ lệ chính xác của kiểu gen so với kiểu hình dựa trên 2 chỉ thị phân tử 

Indel5 và RM21938 

Chỉ thị  

phân tử 

Số lƣợng 

giống/dòng 

Kiểu gen 

Tỷ lệ chính x c 

giữa kiểu gen và 

kiểu hình 

Không 

Bạc 

bụng 

Bạc 

bụng 

Dị 

Hợp 

Không  

x c định 

Indel5 105 14 79 3 9 66,7% (70/105) 

RM21938 105 18 80 0 7 67,6% (71/105) 
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Kết quả đánh giá tỷ lệ chính xác của kiểu gen so với kiểu hình cho thấy chỉ 

thị phân tử Indel5 đạt 66,7%, trong khi chỉ thị RM21938 là 67,6%. Các kết quả 

tƣơng tự với kết quả nghiên cứu của Lang và ctv. (2015). Điều này cũng cho thấy 

rằng việc sử dụng hai chỉ thị Indel5 và RM21938 để đánh dấu hoặc phát hiện gen 

qui định tính trạng hạt gạo ít bạc bụng là hữu dụng và có ý nghĩa. 

Nhƣ vậy, qua phân tích kiểu gen với hai chỉ thị phân tử Indel5 và RM21938, 

các giống biểu thị mang gen ít bạc bụng (đồng hợp tử) đồng nhất ở cả hai chỉ thị 

bao gồm các giống KDML105, OM10037, OM10258, OM10383, OM70L, 

TLR416, TLR417, TLR420, TLR426, TLR434 và RVT. Các giống này thuộc nhóm 

A2, là ứng cử viên của giống cho gen ít bạc bụng (giống bố). Các giống thuộc nhóm 

A1 và A3 mang gen ít bạc bụng nhƣng ở thể dị hợp tử hoặc chỉ thể hiện mang gen 

mục tiêu với chỉ thị này nhƣng không mang gen đối với chỉ thị khác. Nhóm B là 

nhóm các giống không mang gen mục tiêu (Hình 3.6). 
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Hình 3.6: Phân nhóm di truyền các giống dựa trên kết quả đánh giá kiểu gen với 

hai chỉ thị phân tử Indel5 và RM21938 

A2 

A3 

A1 

B 

A 
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3.1.4. Chọn bố mẹ cho lai tạo giống có độ bạc bụng thấp 

 Việc chọn giống lúa ứng dụng MAS đã đem lại những thành công nhất định 

trong thời gian gần đây nhƣ: rút ngắn thời gian chọn tạo, chọn đƣợc các giống 

chống chịu với điều kiện bất lợi, kháng bệnh, giống có phẩm chất tốt. Công tác lai 

tạo giống đòi hỏi bƣớc đầu tiên và quan trọng là chọn lọc bố mẹ phù hợp. Việc làm 

này tạo ra thế hệ con lai kế thừa các tính trạng tốt của bố mẹ, phát huy ƣu thế lai. 

Trong nghiên cứu, qua đánh giá kiểu hình và kiểu gen kết hợp phân nhóm di truyền 

cho thấy giống TLR434 và RVT là hai giống mang gen ít bạc bụng (AA), đồng 

thời là hai giống có tỷ lệ bạc bụng thấp nhất (cấp bạc bụng 0-1). Hơn thế nữa, hai 

giống này qua phân nhóm kiểu hình hay kiểu gen đều nằm trong nhóm có tỷ lệ bạc 

bụng thấp (Hình 3.3 và Hình 3.6). Vì vậy, hai giống này đƣợc chọn làm bố (donor) 

cho gen ít bạc bụng. 

 

Hình 3.7: Hình ảnh giống OM3673 tại Viện Lúa Đồng Bằng Sông Cửu Long 

Trong các giống đƣợc đánh giá kiểu hình và kiểu gen liên quan tính trạng 

bạc bụng, OM3673 đƣợc chọn nhƣ là giống làm mẹ (giống nhận gen), bởi vì, đây là 

giống có nhiều tính trạng tốt nhƣng lại có nhƣợc điểm là bạc bụng nhiều. Giống 

OM3673 đƣợc trồng phổ biến ở vùng đồng bằng Sông Cửu Long và công nhận là 
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giống sản xuất thử theo quyết định số 221/QĐ-TT-CLT ngày 02/06/2016 của Cục 

trồng trọt (Bộ Nông nghiệp và Phát triển nông thôn) (Hình 3.7). Giống OM3673 có 

nguồn gốc từ tổ hợp lai Lúa Giàu/Tiêu chùm. Thời gian sinh trƣởng của giống này 

khá ngắn (95-100 ngày), chiều cao cây trung bình (95-100 cm) và khối lƣợng 1000 

hạt đạt 25-26g. OM3673 có phẩm chất tốt, hạt gạo thon dài (~7,0 mm), hàm lƣợng 

amylose dao động 21-22%, hàm lƣợng sắt 5,1-5,3 mg/kg. Giống này không có mùi 

thơm và hạn chế lớn nhất là tỷ lệ bạc bụng cao (cấp 8-9). OM3673 chống chịu rất 

tốt với bệnh đạo ôn (cấp 1-2), chống chịu trung bình với rầy nâu (cấp 3-5) và hơi 

nhiễm bệnh vàng lùn và lùn xoắn lá. Giống OM3673 đạt năng suất cao (4-5 tấn/ha 

trong vụ Hè Thu và 7-8 tấn trong vụ Đông Xuân), thích nghi rộng, chịu phèn, mặn 

khá. Về kiểu gen, OM3673 cho kết quả không mang gen ít bạc bụng (aa) với cả hai 

chỉ thị Indel5 và RM21938. 

Tóm lại: Giống đƣợc chọn làm mẹ là OM3673 với các đặc tính di truyền mong 

muốn là năng suất cao, thích nghi rộng, phẩm chất khá tốt. Tuy nhiên, nhƣợc điểm 

cần khắc phục của giống mẹ là tỷ lệ bạc bụng cao, không mang gen ít bạc bụng 

(Hình 3.8). Giống đƣợc chọn làm bố là TLR434 và RVT với đặc tính di truyền 

mong muốn là tỷ lệ bạc bụng rất thấp và mang gen ít bạc bụng (Hình 3.8). Hai quần 

thể con lai mong đợi là (OM3673 và TLR434) và (OM3673 và RVT). 

      

Hình 3.8: Sản phẩm PCR tại locus Indel5 (a) và RM21938 (b) trên NST 7 

Ghi chú: M: Thang chuẩn DNA (1Kb
+
) 

M 

(b) (a) 

  -          +          +         -          + 
   -          +         +        +         - 

210bp 
220bp 190bp 

200bp 
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3.2. Chọn tạo quần thể lai hồi giao liên quan tính trạng hạt gạo ít bạc bụng nhờ 

chỉ thị phân tử  

3.2.1. Kết quả lai tạo quần thể hồi giao OM3673/RVT//OM3673 

Quần thể hồi giao giữa OM3673 (giống mẹ) và  RVT (giống bố) bắt đầu đƣợc 

lai tạo từ năm 2013 và các cá thể con lai liên tục đƣợc chọn lọc dựa trên chỉ thị phân 

tử cho đến thế hệ BC3 (Hình 3.29- phụ lục 5). Các cá thể ở mỗi thế hệ đƣợc lựa chọn 

dựa trên kiểu hình bạc bụng và kiểu gen với hai chỉ thị phân tử Indel5 và RM21938. 

Số lƣợng cá thể đƣợc tạo ra và chọn lọc đƣợc ghi nhận cụ thể ở Bảng 3.3. 

Bảng 3.3: Số lƣợng cá thể chọn lọc qua các thế hệ F1 đến BC3 

Thế hệ Tổng số c  thể Số c  thể đƣợc 

chọn đ nh gi  

kiểu gen 

Số c  thể đƣợc chọn 

thông qua đ nh gi  kiểu 

gen 

F1 138   

BC1F1 107   

BC1F2 327 100 5 

BC2F1 159   

BC2F2 255 100 14 

BC3F1 350   

BC3F2 201 77 10 

 

3.2.1.1.  Kết quả chọn tạo quần thể hồi giao BC1 của tổ hợp 

OM3673/RVT//OM3673 

Quần thể BC1F1 của tổ hợp lai OM3673/RVT//OM3673 đƣợc tạo ra trong năm 

2013. Các cá thể của quần thể BC1F1 tự thụ cho thế hệ BC1F2. Ở thế hệ này, 100 cá 

thể cây khỏe mạnh đƣợc chọn lọc cho đánh giá kiểu gen liên quan tính trạng bạc 

bụng ở hạt gạo. Mục đích của đánh giá kiểu gen với hai chỉ thị phân tử Indel5 và 

RM21938 trên quần thể này nhằm chọn lọc các cá thể cây có kiểu gen qui định tính 

trạng ít bạc bụng trên gạo ở thể đồng hợp tử (AA).  
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Sản phẩm kiểu gen với chỉ thị Indel5 cho kết quả băng hình ở hai vị trí 190 và 

200 bp, trong đó, vị trí băng 200 bp (RVT) tƣơng ứng với vị trí thể hiện cá thể 

mang gen mục tiêu. Kết quả trên hình 3.9 ghi nhận 60 cá thể cho băng dị hợp (Aa), 

5 cá thể mang gen đồng hợp (cá thể số 60, 61, 63, 64 và 66), các cá thể còn lại 

không mang gen (aa). 

Sản phẩm PCR với chỉ thị RM21938 cho băng hình ở hai vị trí 210 và 220 bp, 

trong đó, vị trí băng 220 bp (RVT) tƣơng ứng với vị trí thể hiện cá thể mang gen 

mục tiêu. Kết quả trên hình 3.10 ghi nhận 62 cá thể mang gen dị hợp (Aa), 7 cá thể 

mang gen đồng hợp (cá thể số 44, 60, 61, 63, 64, 66 và 99), các cá thể còn lại không 

mang gen (aa) hoặc không xuất hiện băng hình (cá thể số 3 và 5). 

 

Hình 3.9: Sản phẩm gen của quần thể OM3673/RVT//OM3673 ở thế hệ BC1F2 với 

chỉ thị Indel5 trên gel agarose 3% 

Chú thích: M: thang chuẩn (1 Kb
+
); P1: OM3673; P2: RVT; 1-100: các cá thể BC1F2 

 

200bp 

190bp 

190bp 

200bp 
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Hình 3.10: Sản phẩm gen của quần thể OM3673/RVT//OM3673 ở thế hệ BC1F2 

với chỉ thị RM21938 trên gel agarose 3% 

Chú thích: M: thang chuẩn (1 Kb
+
); P1: OM3673; P2: RVT; 1-100: các cá thể BC1F2 

 

 Nhƣ vậy, qua đánh giá kiểu gen liên quan tính bạc bụng ở gạo với hai chỉ thị 

Indel5 và RM21938 cho thấy kết quả tƣơng đồng giữa hai chỉ thị này đạt cao 

(88%). Các cá thể đƣợc dự đoán là mang gen mục tiêu ở thể đồng hợp (AA) ở cả 

hai chỉ thị trên là cá thể số 60, 61, 63, 64 và 66. Các cá thể cây này đƣợc chọn lựa 

để lai tạo cho thế hệ tiếp theo. 

3.2.1.2. Kết quả chọn tạo quần thể hồi giao BC2 của tổ hợp 

OM3673/RVT//OM3673 

 Quần thể BC2F1 của tổ hợp hồi giao OM3673/RVT//OM3673 đƣợc tạo ra 

trong năm 2014. Các cá thể của quần thể (159) trên đƣợc cho tự thụ và tạo nên quần 

thể BC2F2. Ở quần thể BC2F2, 100 cá thể cây sinh trƣởng khỏe đƣợc chọn lọc để tìm 

gen mục tiêu. Tƣơng tự nhƣ ở thế hệ BC1, hai chỉ thị Indel5 và RM21938 đƣợc sử 

dụng để tìm gen quy định tính trạng bạc bụng ở lúa. Trên gel agarose 3%, vị trí 

băng tƣơng ứng gen mục tiêu là 200 bp đối với Indel5 và 220 bp đối với RM21938. 

210bp 

220bp 

210bp 

220bp 
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Hình 3.11: Sản phẩm gen của quần thể OM3673/RVT//OM3673 ở thế hệ BC2F2 

với chỉ thị Indel5 trên gel agarose 3% 

Chú thích: M: thang chuẩn (1 Kb
+
);1-100: các cá thể BC2F2 

1     2    3     4    5     6    7     8    9    10  11   12  13  14   15   16  17   18  19   20  21   22  23 

24  25   26  27   28  29   30  31   32  33  34   35  36   37  38  39   40   41  42   43  44  45   46  47  48  49 

50  51   52  53   54  55   56  57  58   59  60   61  62  63   64   65  66   67  68  69   70  71   72  73  74  75  

76  77   78  79   80   81  82   83  84  85   86  87   88  89  90   91  92   93   94  95  96   97  98  99  100  

200bp 

190bp 
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Hình 3.12 Sản phẩm gen của quần thể OM3673/RVT//OM3673 ở thế hệ BC2F2 với 

chỉ thị RM21938 trên gel agarose 3% 

Chú thích: M: thang chuẩn (1 Kb
+
);1-100: các cá thể BC2F2 

Đối với chỉ thị Indel5, 16 cá thể (số 7, 12, 15, 22, 24, 36, 38, 39, 45, 46, 47, 

64, 68, 85, 91, 95) có băng ở vị trí 200 bp tƣơng ứng với vị trí cho gen đích. Mƣời 

(10) cá thể mang gen dị hợp, còn lại các cá thể khác không mang gen (Hình 3.11). 

Trong khi đó, ở kết quả PCR với chỉ thị RM21938, 14 cá thể mang gen đồng hợp 

(băng hình có kích thƣớc 220 bp). Các cá thể mang gen là cá thể số 7, 12, 15, 22, 

1    2    3     4     5    6    7      8    9   10   11   12  13   14   15   16  17  18  19  20  21  22  23 

24   25   26   27  28  29    30  31  32   33   34   35  36   37  38   39   40   41   42  43  44  45  46  47  48  49 

50    51  52   53  54   55   56   57  58   59   60  61  62   63   64   65  66   67   68  69   70  71  72  73 74  75  

76   77   78   79  80   81  82    83  84   85  86   87  88  89   90   91  92   93   94   95  96   97  98  99 100  

220bp 

210bp 
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36, 38, 39, 45, 46, 47, 64, 68, 85 và 95. Năm (5) cá thể mang gen dị hợp, 2 cá thể 

không cho băng hình và các cá thể còn lại không mang gen (Hình 3.12).  

 So sánh kết quả đánh giá kiểu gen với hai chỉ thị Indel5 và RM21938 cho thấy 

mức độ tƣơng đồng đạt rất cao (85%). Ở thế hệ BC2, các cá thể đồng đều hơn so với 

thế hệ trƣớc đó (BC1) vì có số lƣợng cá thể dị hợp giảm đi rất nhiều. Trong số 100 

cá thể ban đầu, các cá thể đƣợc dự đoán là mang gen mục tiêu ở cả hai chỉ thị bao 

gồm cá thể số 7, 12, 15, 22, 36, 38, 39, 45, 46, 47, 64, 68, 85 và 95. Mƣời bốn (14) 

cá thể này đƣợc chọn để lai hồi giao tiếp tục với giống OM3673 để tạo quần thể 

BC3 của tổ hợp OM3673/RVT//OM3673. 

 

3.2.1.3. Kết quả chọn tạo quần thể hồi giao BC3 của tổ hợp 

OM3673/RVT//OM3673  

 

Hình 3.13: Sản phẩm gen của quần thể OM3673/RVT//OM3673 ở thế hệ BC3F2 

với chỉ thị Indel5 trên gel agarose 3% 

Chú thích: M: thang chuẩn (1 Kb
+
);1-77: các cá thể BC3F2 

200bp 

190bp 
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 Tƣơng tự nhƣ các quần thể trên, quần thể BC3 của tổ hợp lai 

OM3673/RVT//OM3673 cũng đƣợc lai tạo trong nhà lƣới trong vụ Thu Đông 2014. 

Nhằm mục đích tìm kiếm gen đích biểu hiện trên cá thể con lai, quần thể này cũng 

cho tự thụ đến thế hệ BC3F2. Bảy mƣơi bảy (77) cá thể khỏe đƣợc lựa chọn từ quần 

thể bao gồm 255 cây. Hai chỉ thị Indel5 và RM21938 đƣợc sử dụng để dò tìm gen 

mục tiêu trên các cá thể lúa. Kết quả sản phẩm PCR với hai chỉ thị phân tử trên gel 

agarose 3% đƣợc thể hiện ở hình 3.13 và hình 3.14. Vị trí băng cho cá thể mang gen 

mục tiêu là 200 bp với chỉ thị Indel5 và 220 bp với chỉ thị RM21938.  

 

Hình 3.14: Sản phẩm gen của quần thể OM3673/RVT//OM3673 ở thế hệ 

BC3F2 với chỉ thị RM21938 trên gel agarose 3% 

Chú thích: M: thang chuẩn (1 Kb
+
);1-77: các cá thể BC3F2 

Trên kết quả điện di của sản phẩm gen với chỉ thị Indel5 cho thấy trong số 77 

cá thể, 10 cá thể có băng hình ở vị trí 200 bp tƣơng ứng với vị trí mang gen đích 

đồng hợp tử (AA) gồm 8, 10, 42, 47, 62, 64, 66, 68, 76 và 77. Cá thể mang gen ở 

220bp 

210bp 
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thể dị hợp là cá thể số 24, 57, 58 và 59. Các cá thể còn lại có băng ở vị trí 190 bp 

(không mang gen). Đối với chỉ thị RM21938, các cá thể cho kết quả đa hình với vị 

trí 220 bp tƣơng ứng với cá thể mang gen mục tiêu. Các cá thể đƣợc dự đoán là 

mang gen đích bao gồm 8, 10, 42, 47, 62, 64, 66, 68, 76 và 77 (10 cá thể). Các cá 

thể còn lại là gen dị hợp tử hoặc không mang gen liên quan tính trạng ít bạc bụng. 

Mức độ tƣơng đồng giữa kết quả đánh giá kiểu gen của hai chỉ thị trên trong 

đánh giá này đạt gần nhƣ hoàn hảo (90,9%). Số lƣợng cá thể dị hợp cũng giảm dần 

so với các thế hệ trƣớc. Điều này cũng cho thấy mức độ ngày càng ổn định về mặt 

di truyền của các thể khi lai tạo hồi giao càng nhiều lần. Các cá thể có tiềm năng 

cho gen ít bạc bụng đƣợc đánh giá bằng hai chỉ thị Indel5 và RM21938 là cá thể số 

8, 10, 42, 47, 62, 64, 66, 68, 76 và 77. 

Mƣời (10) cá thể trên đƣợc đánh dấu, thu hoạch ở thời điểm 25 ngày sau khi 

lúa trổ và đánh giá bạc bụng. Cấp bạc bụng của các dòng này đƣợc thể hiện ở Bảng 

4.4. Hầu hết các dòng có tỷ lệ bạc bụng dƣới 10%, cấp bạc bụng trung bình của các 

dòng này đạt 4,07, trong đó, giống mẹ OM3673 là ở cấp 5,35 và giống bố cho gen 

mục tiêu (RVT) có độ bạc bụng ở cấp 1,31. Trong số 10 dòng đƣợc đánh giá bạc 

bụng ghi nhận 2 dòng (dòng BC3F2-8 và dòng BC3F2-42) (Hình 3.15) có cấp bạc 

bụng thấp nhất (gạo ít bạc bụng nhất) và khác biệt có ý nghĩa so với các dòng còn 

lại. Hai dòng này đƣợc chọn lọc để phát triển ngoài đồng ruộng và trên diện rộng. 

 

Hình 3.15: Hai dòng số 8 và dòng 42 sau khi đƣợc thu hoạch và chà trắng hạt gạo 
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Bảng 3.4: Cấp bạc bụng của 10 dòng triển vọng mang gen qui định tính trạng ít bạc 

bụng 

STT Tên dòng 
Số lƣợng hạt (hạt) Cấp bạc bụng 

trung bình Cấp 0 Cấp 1 Cấp 5 Cấp 9 

1 BC3F2-8 40 39 17 4 1,60 a 

2 BC3F2-10 16 25 33 26 4,24 bc 

3 BC3F2-42 44 25 23 8 2,12 ab 

4 BC3F2-47 15 15 33 37 5,13 c 

5 BC3F2-62 21 18 40 21 4,07 bc 

6 BC3F2-64 14 24 28 34 4,70 c 

7 BC3F2-66 20 10 37 33 4,92 c 

8 BC3F2-68 11 31 16 42 4,89 c 

9 BC3F2-76 20 15 34 31 4,64 c 

10 BC3F2-77 10 11 35 44 5,82 c 

11 RVT 53 29 15 3 1,31 a 

12 OM3673 9 12 47 32 5,35 c 

Mức ý nghĩa (F)     ** 

Nhỏ nhất     1,06 

Lớn nhất     6,38 

Trung bình     4,07 

Độ lệch chuẩn (SD)     1,62 

Sai số chuẩn (SE)     0,65 

Chú thích: **: rất có ý nghĩa  

 

3.2.2. Kết quả lai tạo quần thể hồi giao OM3673/TLR434//OM3673 

Quần thể hồi giao giữa OM3673 (giống mẹ) và  TLR434 (giống bố) bắt đầu 

đƣợc lai tạo từ cuối năm 2013 và các cá thể con lai liên tục đƣợc chọn lọc dựa trên 

chỉ thị phân tử cho đến thế hệ BC2. Các cá thể ở mỗi thế hệ đƣợc lựa chọn dựa trên 

kiểu hình bạc bụng và kiểu gen với hai chỉ thị phân tử Indel5 và RM21938. Số 

lƣợng cá thể đƣợc tạo ra và chọn lọc đƣợc ghi nhận cụ thể ở Bảng 3.5. 
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Bảng 3.5: Số lƣợng cá thể chọn lọc qua các thế hệ F1 đến BC2 

Thế hệ Tổng số c  thể Số c  thể đƣợc 

chọn đ nh gi  

kiểu gen 

Số c  thể đƣợc chọn 

thông qua đ nh gi  kiểu 

gen 

F1 197   

BC1F1 244   

BC1F2 372 100 7 

BC2F1 156   

BC2F2 434 100 4 

 

3.2.2.1. Kết quả chọn tạo quần thể hồi giao BC1 của tổ hợp 

OM3673/TLR434//OM3673 

Trong vụ Thu Đông 2013, tổ hợp OM3673/TLR434 đƣợc lai tạo trong nhà 

lƣới và thu nhận hạt lai thế hệ F1. Các cây F1 tiếp tục đƣợc lai hồi giao với OM3673 

tạo quần thể BC1F1 với 244 cá thể cây. Các cá thể này đƣợc tự thụ tạo quần thể 

BC1F2. Một trăm (100) cá thể BC1F2 khỏe mạnh đƣợc lựa chọn để đánh giá kiểu 

gen quy định tính trạng bạc bụng với hai chỉ thị phân tử Indel5 và RM21938 (hình 

3.30 – Phụ lục 5). Các cây có kiểu gen đồng hợp trội sẽ đƣợc lựa chọn cho các 

nghiên cứu tiếp theo. 
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Hình 3.16: Sản phẩm gen của quần thể OM3673/TLR434//OM3673 ở thế 

hệ BC1F2 với chỉ thị Indel5 trên gel agarose 3% 

Chú thích: M: thang chuẩn (1 Kb
+
); 1-100: các cá thể BC1F2 

  

Các dòng (100 dòng) BC1F2 của tổ hợp OM3673/TLR434//OM3673 đƣợc đánh giá 

kiểu gen liên quan tính trạng bạc bụng với chỉ thị phân tử Indel5. Trên gel agarose 

3%, sản phẩm PCR với chỉ thị Indel5 cho kết quả đa hình với hai kích thƣớc 190bp 

(không mang gen đích) và 200 bp (mang gen đích) (Hình 3.16). Trong đó, các cá 

thể mang gen đồng hợp bao gồm cá thể số 4, 12, 19, 27, 34, 36, 44, 58, 82, 90 và 96 

(chiếm 11%). Các cá thể mang gen thể dị hợp gồm 31 cá thể và còn lại là các cây 

không mang gen mục tiêu. 

M 

M 

M 

M 

1     2    3    4     5    6     7     8    9  10  11  12  13  14  15  16 17  18  19 20  21  22 23 

24  25  26  27  28  29 30  31  32 33 34 35  36  37  38  39  40  41  42  43 44  45  46 47 48  49 

50  51  52  53 54 55  56  57 58  59  60  61  62 63  64  65  66  67  68  69  70 71 72  73  74  75 

76 77  78  79  80  81  82  83 84  85  86 87  88  89  90  91  92 93 94  95  96  97  98 99 100 

190bp 
200bp 
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Hình 3.17: Sản phẩm gen của quần thể OM3673/TLR434//OM3673 ở thế hệ BC1F2 

với chỉ thị RM21938 trên gel agarose 3% 

Chú thích: M: thang chuẩn (1 Kb
+
); 1-100: các cá thể BC1F2 

 

 Sản phẩm gen với chỉ thị RM21938 trên gel agarose 3% cũng cho kết quả đa 

hình với hai vị trí băng hình là 210 bp (không mang gen đích) và 220 bp (mang gen 

đích) (Hình 3.17). Các cá thể đƣợc dự đoán mang gen mục tiêu đồng hợp chiếm 

12%, bao gồm cá thể số 4, 12, 15, 22, 27, 36, 39, 40, 55, 58, 90 và 96. Trong khi đó, 

các cá thể mang gen dị hợp chiếm 16%, còn lại là các cá thể không mang gen 

(72%). 

M 

M 

M 

M 

1    2     3     4   5     6    7     8    9    10  11  12 13 14  15  16  17  18  19 20  21   22  23 

24 25   26  27 28  29 30  31  32  33  34 35  36  37  38  39  40 41  42  43 44  45  46  47  48  49 

50  51  52 53 54   55  56  57  58 59 60  61  62   63  64 65 66  67  68  69  70  71 72  73  74  75 

76  77  78 79  80  81  82 83 84   85 86  87  88  89  90  91  92  93 94  95 96 97   98  99 100 

210bp 
220bp 
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Qua phân tích kiểu gen BC1F2 với hai chỉ thị Indel5 và RM21938, mức độ 

tƣơng đồng của kết quả băng hình đạt khoảng 45%. Các cá thể đƣợc đánh giá là 

mang gen mục tiêu đồng hợp (AA) bao gồm cá thể số 4, 12, 27, 36, 58, 90 và 96. 

Bảy (7) cá thể này đƣợc chọn lựa, đánh dấu và cho lai hồi giao với cây mẹ 

(OM3673) để tạo quần thể BC2 cho các nghiên cứu tiếp theo. 

3.2.2.2. Kết quả chọn tạo quần thể hồi giao BC2 của tổ hợp 

OM3673/TLR434//OM3673 

 Trong vụ Thu Đông 2014, quần thể BC2F1 đƣợc tạo ra với 156 cá thể. Các cá 

thể này đƣợc cho tự thụ đến thế hệ BC2F2, bao gồm 434 cá thể cây. Ở thế hệ BC2F2, 

đánh giá kiểu gen liên quan đến tính trạng bạc bụng đƣợc thực hiện với 100 cá thể 

cây khỏe mạnh đƣợc lựa chọn. Tƣơng tự nhƣ ở thế hệ BC1, hai chỉ thị phân tử 

Indel5 và RM21938 cũng đƣợc sử dụng để tìm gen mục tiêu. Trên gel agrarose 3%, 

vị trí băng thể hiện cá thể mang gen đích là ở kích thƣớc 200 bp đối với Indel5 và 

220 bp đối với RM21938. 

 Đối với chỉ thị Indel5, kết quả sản phẩm gen đƣợc thể hiện trên Hình 3.18. 

Các cá thể mang gen mục tiêu đồng hợp (vị trí băng hình ở 200 bp) chiếm 13%, bao 

gồm các cá thể số 10, 14, 22, 30, 50, 60, 62, 64, 66, 68, 80, 97 và 100. Trong khi 

đó, cá thể dị hợp gen đích chiếm 11%, còn lại các cá thể khác không biểu hiện 

mang gen đích. 

 Đối với chỉ thị RM21938, sản phẩm PCR trên gel agarose 3% biểu hiện đa 

hình với băng 210 bp và 220 bp (Hình 3.19). Trong đó, vị trí băng tƣơng ứng mang 

gen mục tiêu là 220 bp (vị trí của KDML105, TLR434). Các cá thể mang gen đích 

đồng hợp bao gồm cá thể số 2, 14, 30, 50, 57, 59, 60, 61, 63, 65, 67, 79, 80, 89, 95 

và 96 (chiếm 16%). Bảy (7) cá thể mang gen dị hợp và các cá thể khác biểu hiện 

không mang gen mục tiêu. 

 Phân tích kiểu gen của quần thể BC2F2 với hai chỉ thị phân tử Indel5 và 

RM21938 cho thấy mức độ tƣơng đồng kết quả đạt 70%. Các cá thể mang gen đồng 

hợp (AA) đƣợc chọn lọc qua phân tích kiểu gen là cá thể 14, 30, 50, 60 và 80. Các 



 69 

 

dòng này đƣợc sử dụng trong các nghiên cứu tiếp theo, các dòng khác mang gen 

đích nhƣng không đồng nhất giữa hai chỉ thị hoặc mang gen dị hợp đƣợc lƣu trữ lại. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Hình 3.18: Sản phẩm gen của quần thể OM3673/TLR434//OM3673 ở thế hệ BC2F2 

với chỉ thị Indel5 trên gel agarose 3% 

Chú thích: M: thang chuẩn (1 Kb
+
); 1-100: các cá thể BC2F2 

200bp 
190bp 
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Hình 3.19: Sản phẩm gen của quần thể OM3673/TLR434//OM3673 ở thế hệ BC2F2 

với chỉ thị RM21938 trên gel agarose 3% 

Chú thích: M: thang chuẩn (1 Kb
+
); 1-100: các cá thể BC2F2 

 

Năm (5) dòng (14, 30, 50, 60 và 80) đƣợc đánh dấu, thu hoạch và phân tích 

cấp độ bạc bụng, với hai đối chứng là OM3673 và TLR434 (Bảng 3.6). Kết quả 

220bp 
210bp 
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đánh giá cho thấy đa số các dòng có tỷ lệ bạc bụng thấp, trong đó, 4 dòng có tỷ lệ 

bạc bụng trung bình rất thấp là dòng BC2F2-30 (cấp 1,81), BC2F2-80 (cấp 1,93), 

BC2F2-50 (cấp 2,39) và BC2F2-14 (cấp 2,51). Riêng dòng BC2F2-60, hạt bạc bụng 

cấp 9 cao (30%), dòng này sẽ không đƣợc chọn để tiếp tục phát triển giống ít bạc 

bụng. Hình ảnh của 4 dòng triển vọng (BC2F2-30, BC2F2-80, BC2F2-50 và BC2F2-

14) đƣợc ghi nhận ở Hình 3.20. 

Bảng 3.6: Cấp bạc bụng của 4 dòng triển vọng mang gen qui định tính trạng 

ít bạc bụng 

STT Tên dòng 
Số lƣợng hạt (hạt) Cấp bạc bụng 

trung bình Cấp 0 Cấp 1 Cấp 5 Cấp 9 

1 BC2F2-14 33 35 18 14 2,51 ab 

2 BC2F2-30 35 36 29 0 1,81 a  

3 BC2F2-50 37 29 24 10 2,39 ab 

4 BC2F2-60 21 37 12 30 3,67 bc 

5 BC2F2-80 47 20 31 2 1,93 a 

6 TLR434 53 29 15 3 1,31 a 

7 OM3673 10 14 46 30 5,14 c 

Mức ý nghĩa (F)     ** 

Nhỏ nhất     1,30 

Lớn nhất     5,57 

Trung bình     2,68 

Độ lệch chuẩn (SD)     1,32 

Sai số chuẩn (SE)     0,43 

Chú thích: **: rất có ý nghĩa 
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Hình 3.20: Hình ảnh 4 dòng triển vọng ít bạc bụng (BC2F2-14, BC2F2-30, BC2F2-50 

và BC2F2-80) sau khi thu hoạch và chà trắng hạt gạo 

 

3.3. Chọn lọc c c quần thể hồi giao thông qua lập bản đồ GGT 

3.3.1. Chọn lọc c c c  thể BC3F3 của quần thể lai hồi giao 

OM3673/RVT//OM3673 

 

 

 

 

 

 

 



 73 

 

 

Hình 3.21: Sự đa dạng di truyền thế hệ BC3F3 trên quần thể lai hồi giao 

OM3673/RVT//OM3673 trên nhiễm sắc thể số 7 

Chú thích: màu xanh dƣơng: kiểu gen theo cây bố (RVT), màu đỏ: kiểu gen theo cây mẹ 

(OM3673), màu xám: kiểu gen dị hợp tử, khung màu xanh lá cây: đánh dấu các cá thể đƣợc lựa 

chọn, 1-77: các cá thể của quần thể lai hồi giao OM3673/RVT//OM3673. 
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GGT (Graphical genotyping) là phƣơng pháp cho phép thể hiện các alen đồng 

hợp trội, đồng hợp lặn, dị hợp của một quần thể. Bản đồ GGT giúp dễ dàng nhận 

biết đƣợc kiểu di truyền của các con lai trong quần thể so với bộ gen bố và mẹ. Bản 

đồ GGT đƣợc xây dựng trên nền tảng quần thể hồi giao OM3673/RVT//OM3673 ở 

thế hệ BC3F3. Trên bản đồ này, gen quy định tính trạng hạt gạo ít bạc bụng đƣợc 

đánh dấu bởi 15 chỉ thị phân tử trên nhiễm sắc thể số 7 (Phụ lục 3), khoảng cách di 

truyền từ 0-140 cM. Các cá thể con lai đƣợc lựa chọn phải mang gen đồng hợp trội 

trên vùng di truyền này. Qua bản đồ GGT ở hình 3.21 cho thấy 7 cá thể có 100% các 

vùng gen trùng hợp với cá thể bố (RVT), mang gen mục tiêu. Các cá thể đƣợc chọn 

là BC3F3-8, BC3F3-14, BC3F3-24, BC3F3-33, BC3F3-42, BC3F3-57 và BC3F3-63. 

3.3.2. Chọn lọc c c c  thể BC2F3 của quần thể lai hồi giao OM 

3673/TLR434//OM3673  

 Tƣơng tự nhƣ quần thể trên, bản đồ GGT của quần thể OM 

3673/TLR434//OM3673 cũng đƣợc thành lập để kiểm tra các alen thể hiện đồng 

hợp trội, đồng hợp lặn, dị hợp ở tất cả các con lai trong một quần thể, cho phép 

công tác chọn lọc các cá thể quy tụ những gen mong muốn một cách có hiệu quả 

nhất. 
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Hình 3.22: Sự đa dạng di truyền thế hệ BC2F3 trên quần thể lai hồi giao 

OM3673/TLR434//OM3673 trên nhiễm sắc thể số 7 

Chú thích: màu xanh dƣơng: kiểu gen theo cây bố (TLR434), màu đỏ: kiểu gen theo cây mẹ 

(OM3673), màu xám: kiểu gen dị hợp tử, khung màu xanh lá cây: đánh dấu các cá thể đƣợc lựa 

chọn, 1-86: các cá thể của quần thể lai hồi giao OM 3673/TLR434//OM3673 
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Trên bản đồ này, gen quy định tính trạng hạt gạo ít bạc bụng đƣợc đánh dấu 

bởi 14 chỉ thị phân tử trên nhiễm sắc thể số 7 (Phụ lục 3), khoảng cách di truyền từ 

0-125 cM. Các cá thể con lai đƣợc lựa chọn phải mang gen đồng hợp trội trên vùng 

di truyền này. Qua bản đồ GGT ở hình 3.22, ba (3) cá thể (BC2F3-14, BC2F3-30 và 

BC2F3-50) có 100% các vùng gen trùng hợp với bố (TLR434); 1 cá thể (BC2F3-80) 

có khoảng 93% vùng gen trùng với TLR434 (mang gen mục tiêu). Bốn (4) dòng 

này đƣợc chọn để tiếp tục chọn lọc dòng thuần. 

Nhƣ vậy, qua đánh giá di truyền dựa trên bản đồ GGT, các dòng lúa đƣợc 

chọn cho các đánh giá tiếp theo bao gồm: dòng BC3F3-8; BC3F3-14; BC3F3-24; 

BC3F3-33; BC3F3-42; BC3F3-57 và BC3F3-63 (7 dòng thuộc tổ hợp 

OM3673/RVT//OM3673); dòng BC2F3-14, BC2F3-30, BC2F3-50 và BC2F3-80 (4 

dòng thuộc tổ hợp OM 3673/TLR434//OM3673). 

3.4. Phân tích tƣơng t c kiểu gen và môi trƣờng của c c dòng lúa triển vọng 

Các dòng BC3F3 tiềm năng từ các nghiên cứu trên tiếp tục đƣợc chọn lọc 

ngoài đồng qua một vài thế hệ tự thụ. Các dòng này đƣợc chọn theo phƣơng pháp 

chọn lọc dòng thuần.  

Các dòng thuần đạt đƣợc sau khi chọn lọc bao gồm 11 dòng: 7 dòng từ tổ 

hợp OM3673/RVT//OM3673 (BC3F3-8-10-8; BC3F3-14-5-1; BC3F3-24-25; BC3F3-

33-74; BC3F3-42-27; BC3F3-57-2-6 và BC3F3-63-7-2); và 4 dòng từ tổ hợp 

OM3673/TLR434//OM3673 (BC2F3-14-1; BC2F3-30-10; BC2F3-50-80 và BC3F3-

80-20-3).  

Mƣời một (11) dòng triển vọng trên đƣợc khảo nghiệm ở 6 vùng sinh thái 

khác nhau để đánh giá tƣơng tác kiểu gen và môi trƣờng dựa trên năng suất và tỷ lệ 

bạc bụng của các dòng này. 
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3.4.1. Đánh giá tương tác kiểu gen và môi trường của các dòng lúa triển vọng 

dựa trên năng suất trong vụ Đông Xuân 2016-2017 

Thông thƣờng một giống mới đƣợc công nhận phải có tính ổn định và thích 

nghi cao với các môi trƣờng khác nhau cùng với các yếu tố năng suất cao và các 

đặc tính nông học tốt để  nâng cao độ tin cậy về giống. Khi đƣợc trồng tại nhiều địa 

điểm khác nhau, một số đặc điểm nông học và năng suất của chúng có thể sẽ thay 

đổi. Nguyên nhân chính gây ra sự khác biệt về tính thích nghi, ổn định giữa các 

giống là do sự tƣơng tác giữa kiểu gen và môi trƣờng. Điều này gây ra rất nhiều khó 

khăn trong việc chứng minh tính ƣu thế của một giống. Kiểu hình của một cá thể 

đƣợc qui định thông qua sự kiểm soát của kiểu gen và môi trƣờng. Sự biến đổi của 

kiểu hình trong môi trƣờng không giống nhau ở tất cả các kiểu gen, kết quả của sự 

biến đổi kiểu hình phụ thuộc vào môi trƣờng. 

Trong trƣờng hợp có nhiều kiểu tƣơng tác thì về mặt lý thuyết chỉ có một kiểu 

tƣơng tác mà trong đó kiểu gen giống nhau trở nên kiểu gen tốt nhất trên tất cả các 

môi trƣờng (Chahal và Gosal, 2002). Trong thực tế, kiểu gen nhƣ vậy có thể không 

có, hoặc hầu nhƣ không có thể phát triển và xác định. Tƣơng tác kiểu giao thoa trở 

nên thực tế hơn. Tƣơng tác nhƣ vậy sẽ cho biết kiểu gen nào thích nghi với môi 

trƣờng. Kiểu tƣơng tác không giao thoa ảnh hƣởng đến bản chất và tính chất quan 

trọng của những hợp phần phƣơng sai di truyền, mặt khác chúng liên quan đến 

thông số nhƣ: hệ số di truyền [h
2
], hiệu quả chọn lọc [GA]. 

Sự phức tạp về kiểu gen nhƣ vậy làm cho việc cải tiến năng suất cây trồng 

không chỉ lệ thuộc vào sự khéo léo của nhà chọn giống, mà còn yêu cầu sự hiểu biết 

đầy đủ một cách khoa học về phân tích thống kê sinh học thông qua khảo nghiệm 

giống trên nhiều địa điểm khác nhau, đối với lúa nói riêng và tất cả cây trồng nói 

chung theo (Bùi Chí Bửu và Nguyễn Thị Lang, 2003; Nguyễn Thị Lang và ctv, 

2016). 

Các thí nghiệm đánh giá tính thích nghi, ổn định thƣờng đƣợc thực hiện trong 

điều kiện môi trƣờng khác nhau về không gian (địa điểm) hoặc thời gian (mùa vụ) 
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hoặc cả không gian và thời gian. Điều này cho phép ta áp dụng mô hình Eberhart và 

Russell (1966) để tìm hiểu quan hệ tƣơng tác giữa kiểu gen (G) và môi trƣờng (E). 

Thí nghiệm đánh giá tƣơng tác gen và môi trƣờng của các dòng lai triển vọng đƣợc 

tiến hành trên diện rộng. Thí nghiệm tại 6 địa điểm đại diện cho các vùng lúa ở 

Đồng bằng sông Cửu Long: Hậu Giang, An Giang, Long An, Cần Thơ, Trà Vinh và 

Bạc Liêu.  

Kết quả đánh giá năng suất lúa qua 6 địa điểm của bộ dòng lúa triển vọng 

trong vụ Đông Xuân 2016-2017 đƣợc trình bày qua Bảng 3.7. Kết quả ghi nhận các 

diễn biến năng suất cho thấy phép thử F có ý nghĩa thống kê ở mức 99 % về giả 

thuyết tuyến tính của môi trƣờng, giống, giống tƣơng tác với môi trƣờng. Điều này 

cho phép chúng ta sử dụng chỉ số môi trƣờng (Ij) biểu trƣng cho từng địa điểm, trên 

giản đồ tƣơng tác giữa kiểu gen và môi trƣờng với thứ tự từ thuận lợi đến kém 

thuận lợi nhƣ sau: An Giang > Trà Vinh > Long An > Cần Thơ > Hậu Giang > Bạc 

Liêu với giá trị Ij theo thứ tự: 0,493 > 0,180 > -0,007 > -0,132 > -0,181 > -0,353. 

Xét về giống lúa, hầu hết các dòng lai có năng suất trung bình cao hơn giống 

RVT (6,94 tấn/ha), TLR434 (6,99 tấn/ha), một số dòng cao hơn cả đối chứng 

OM3673 (7,52 tấn/ha). Các dòng có năng suất cao nhất là: BC3F3-33-74 (8,03 

tấn/ha), BC3F3-63-7-2 (7,82 tấn/ha), BC3F3-42-27 (7,68 tấn/ha), BC3F3-24-25 

(7,62 tấn/ha) thuộc tổ hợp OM3673/RVT//OM3673 và  dòng BC2F3-30-10 (8,06 

tấn/ha), BC2F3-14-1 (7,83 tấn/ha) thuộc tổ hợp OM3673/TLR434//OM3673, cao 

hơn đối chứng OM3673. Sự khác nhau về năng suất của các dòng rất có ý nghĩa tại 

mức 95%, dựa vào thang đánh giá năng suất thông qua phân tích nhiều điểm.  
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Bảng 3.7: Năng suất (tấn/ha) của bộ dòng lúa triển vọng tại 6 điểm vụ Đông Xuân 

2016-2017 

TT Tên dòng Năng suất (tấn/ha) 

 Cần 

Thơ 

Hậu 

Giang 

Long 

An 

An 

Giang 

Bạc 

Liêu 

Trà 

Vinh 

Trung 

bình 

1 BC3F3-8-10-8 7,32 7,21 7,45 7,95 7,11 7,64 7,45 ef 

2 BC2F3-14-1 7,71 7,59 7,84 8,34 7,49 8,02 7,83 b 

3 BC3F3-63-7-2 7,69 7,58 7,82 8,32 7,48 8,01 7,82 b 

4 BC3F3-33-74 7,91 7,79 8,04 8,54 7,69 8,22 8,03 a 

5 BC3F3-24-25 7,50 7,38 7,62 8,12 7,28 7,81 7,62 cd 

6 BC3F3-57-2-6 7,29 7,18 7,42 7,92 7,08 7,61 7,42 ef 

7 BC2F3-30-10 7,94 7,81 8,06 8,56 7,71 8,24 8,05 a 

8 BC3F3-14-5-1 7,20 7,08 7,32 7,82 6,97 7,51 7,32 f 

9 BC2F3-80-20-3 7,19 7,06 7,31 7,81 6,96 7,49 7,30 fg 

10 BC3F3-42-27 7,56 7,44 7,69 8,19 7,34 7,87 7,68 bc 

11 BC2F3-50-80 7,19 7,07 7,31 7,81 6,97 7,51 7,31 fg 

12 RVT 6,82 6,69 6,94 7,44 6,59 7,13 6,94 h 

13 TLR434 6,87 7,75 7,00 7,50 6,65 7,18 7,16 g 

14 OM3673 7,40 7,27 7,52 8,02 7,17 7,71 7,52 de 

NSTB (tấn/ha) 7,40 d 7,35 d 7,52 c 8,02 a 7,18 e 7,71 b  

Ij -0,132 -0,181 -0,007 0,493 -0,353 0,180  

Chú thích: Ij: Chỉ số môi trƣờng; NSTB: Năng suất trung bình 

Xét về địa điểm khảo nghiệm, điểm có năng suất trung bình cao nhất là An 

Giang  (8,02 tấn/ha), Trà Vinh (7,71 tấn/ha), kế đến là Long An (7,52 tấn/ha). Phân 

tích ANOVA năng suất 14 giống lúa qua 6 môi trƣờng thì sự khác biệt về năng suất 

các giống rất có ý nghĩa thống kê ở mức ý nghĩa 99%. 
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Kết quả phân tích chỉ số ổn và thích nghi của các dòng lúa trồng trong vụ 

Đông Xuân 2016- 2017 và tại sáu địa điểm đƣợc trình bày qua Bảng 3.8. 

Bảng 3.8: Các chỉ số liên quan tính ổn định và thích nghi của các dòng  lúa triển 

vọng dựa trên năng suất trong vụ Đông Xuân 2016-2017 

TT Tên dòng 
NSTB 

(tấn/ha) 

Chỉ số thích 

nghi 

(bi) 

Chỉ số  

ổn định 

(Sdi
2
) 

Hệ số 

tƣơng t c 

(R
2
) 

1 BC3F3-8-10-8 7,45 ef 2,150 0,220 81 

2 BC2F3-14-1 7,83 b 2,740 0,500 77 

3 BC3F3-63-7-2 7,82 b 0,512 0,040 10 

4 BC3F3-33-74 8,03 a 0,232 0,100 30 

5 BC3F3-24-25 7,62 cd 1,780 0,100 59 

6 BC3F3-57-2-6 7,42 ef 0,238 0,060 68 

7 BC2F3-30-10 8,05 a 0,580 0,030 11 

8 BC3F3-14-5-1 7,32 f 0,870 0,000 7 

9 BC2F3-80-20-3 7,30 fg 0,982 0,140 48 

10 BC3F3-42-27 7,68 bc 0,580 0,030 11 

11 BC2F3-50-80 7,31 fg 0,970 0,000 2 

12 RVT 6,94 h 0,170 0,000 4 

13 TLR434 7,16 g 0,890 0,000 5 

14 OM3673 7,52 de 0,910 0,000 3 

Chú thích: NSTB: Năng suất trung bình 

Phân tích chỉ số ổn định và chỉ số thích nghi của các dòng/giống đƣợc đánh 

giá là quan trọng trong việc đánh giá một dòng/giống tốt. Một dòng/giống đƣợc cho 

là thích nghi khi chỉ số thích nghi (bi) có xu hƣớng tiến đến 1. Nếu bi = 1, biểu thị 

một sự thích nghi rộng. Nếu bi < 1, biểu thị tính thích nghi theo điều kiện bất lợi. 

Nếu bi > 1, biểu thị tính thích nghi theo điều kiện thuận lợi của môi trƣờng. Tƣơng 

tự, một dòng/giống đƣợc cho là ổn định khi chỉ số ổn định (S di
2
) có xu hƣớng tiến 
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đến 0. Nếu Sdi
2
 > 0 có nghĩa là giống không có năng suất ổn định. Một dòng/giống 

chỉ khi đã ổn định thì mới đƣợc xét đến tính thích nghi (Bùi Chí Bửu và Nguyễn 

Thị Lang, 2003) 

Kết quả phân tích chỉ số ổn định và thích nghi của các dòng lúa triển vọng cho 

thấy: hầu hết các dòng lai cho năng suất ổn định với chỉ số ổn định có xu hƣớng tiến 

về 0. Dòng BC2F3-50-80 ổn định và thích nghi rộng nhất, chỉ số ổn định Sdi
2
 = 0,00; 

chỉ số thích nghi bi =0,97 và hệ số tƣơng tác là 2%. Dòng  BC2F3-30-10 có năng 

suất cao nhất, tính ổn định khá cao (Sdi
2
 = 0,030), thích nghi với điều kiện bất lợi (bi 

=0,580) và hệ số tuơng tác là 11 %. Các dòng lai (BC3F3-8-10-8, BC2F3-14-1, 

BC3F3-24-25) có chỉ số thích nghi vƣợt xa giá trị 1 nên các dòng lai này thích nghi 

với điều kiện môi trƣờng thuận lợi (bi > 1). Đối với các dòng này, khi môi trƣờng 

thuận lợi thì sẽ đạt năng suất cao, ngƣợc lại, năng suất sẽ giảm đáng kể trong điều 

kiện bất lợi của môi trƣờng. Các dòng lai còn lại thích nghi với điều kiện không 

thuận lợi của môi trƣờng khi bi < 1. Các dòng này có năng suất ổn định khi điều 

kiện canh tác trở nên bất lợi. 

Về phân nhóm di truyền, các kiểu gen (dòng) và các môi trƣờng canh tác đƣợc 

phân thành nhiều nhóm khác nhau. Các dòng có tính trạng gần giống nhau sẽ đƣợc 

xếp chung một nhóm, các môi trƣờng canh tác có ảnh hƣởng gần giống nhau đối 

với các dòng lúa cũng sẽ đƣợc xếp chung một nhóm. Kết quả này giúp nhà chọn 

giống dễ dàng hơn trong việc lựa chọn dòng/giống thích hợp và môi trƣờng canh tác 

tƣơng ứng để tăng hiệu quả sản xuất lúa gạo. 

Phân nhóm kiểu gen của các dòng/giống lúa dựa trên năng suất trung bình 

trong vụ Đông Xuân năm 2016- 2017 đƣợc thể hiện qua Hình 3.23 B. Qua giản đồ 

này thì các kiểu gen giống nhau thì xếp cùng nhóm và tại mức khác biệt khoảng 

80%, chia ra làm hai nhóm chính: 

+ Nhóm I: có 5 dòng/giống thuộc nhóm này, bao gồm: RVT, TLR434, BC2F3-

50-80, BC3F3-8-10-8, BC3F3-80-20-3. Đây là nhóm có năng suất thấp hơn các 

dòng/giống khác. Năng suất dao động trong khoảng 7,0-7,5 tấn/ha. 
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+ Nhóm II: 9 dòng/giống còn lại. Đây là nhóm có năng suất cao hơn nhóm I. 

Trong đó, có các giống cho năng suất cao nhất nhƣ: BC3F3-33-74, BC2F3-30-10, 

BC2F3-14-1, OM3673, … Nhóm này có năng suất dao động 7,5-8,0 tấn/ha. 

 

                                 

 

 

 

 

 

 

 

Hình 3.23: Phân nhóm môi trƣờng (A) và kiểu gen (B) của các dòng lúa triển vọng dựa 

trên năng suất tại 6 vùng sinh thái khác nhau trong vụ Đông Xuân 2016-2017 

Chú thích: Tr: Trà Vinh, Ha: Hậu Giang; An: An Giang; Lo: Long An; Ca: 

Cần Thơ; Ba: Bạc Liêu; 1: BC3F3-8-10-8; 2: BC2F3-14-1; 3: BC3F3-63-7-2; 4: 

BC3F3-33-74; 5: BC3F3-24-25; 6: BC3F3-57-2-6; 7: BC2F3-30-10; 8: BC3F3-14-5-1; 

9: BC3F3-80-20-3; 10: BC3F3-42-27; 11: BC2F3-50-80; 12: RVT; 13: TLR434; 14: 

OM3673. 

Giản đồ phân nhóm môi trƣờng khảo nghiệm của các dòng lai trồng vụ Đông 

Xuân 2016- 2017 đƣợc thể hiện ở Hình 3.23 A. Xét trên giản đồ phân nhóm môi 

trƣờng, các điểm có điều kiện tƣơng đối giống nhau nằm trên cùng một nhóm và 

dựa vào giản đồ các môi trƣờng khảo nghiệm chia thành 3 nhóm ở mức khác biệt 

khoảng 75%: nhóm I (Hậu Giang và Long An), nhóm II (Cần Thơ và An Giang), 

nhóm III (Bạc Liêu và Trà Vinh). Dựa vào kết quả này giúp nhà chọn giống bố trí 

hợp lý hơn từng nhóm giống lúa cho từng vùng sinh thái. 

Qua phân tích tƣơng tác kiểu gen và môi trƣờng cho thấy trong vụ Đông Xuân 

2016-2017, nhóm giống cho năng suất và thích nghi tốt bao gồm các dòng BC2F3-

Ha 

Lo 

Ca 

An 

Ba 

Tr 

A B 

1 

 

9 

 

11 

 

12 

 

13 

 

4 
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50-80; BC3F3-14-5-1; BC3F3-63-7-2; BC2F3-30-10 và BC3F3-42-27. Môi trƣờng 

canh tác ở An Giang và Cần Thơ là thuận lợi nhất cho sự phát triển của bộ giống 

trong mùa vụ này. 

3.4.2.  Đánh giá tương tác kiểu gen và môi trường của các dòng lúa triển vọng 

dựa trên tỷ lệ gạo không bạc bụng trong vụ Đông Xuân 2016-2017 

Trong vụ Đông Xuân 2016-2017, bên cạnh năng suất, tƣơng tác giữa kiểu 

gen và môi trƣờng dựa trên tỷ lệ bạc bụng cũng đƣợc phân tích. Bộ dòng/giống lúa 

đƣợc khảo nghiệm qua 6 vùng sinh thái khác nhau (Hậu Giang, An Giang, Long 

An, Cần Thơ, Trà Vinh và Bạc Liêu). Kết quả của tỷ lệ bạc bụng ở các địa điểm 

khác nhau có ý nghĩa thống kê ở mức 99% về giả thuyết tuyến tính của môi trƣờng, 

giống, giống tƣơng tác với môi trƣờng. 

Chỉ số môi trƣờng (Ij) biểu trƣng cho từng địa điểm, trên giản đồ tƣơng tác 

giữa kiểu gen và môi trƣờng với thứ tự từ thuận lợi đến kém thuận lợi nhƣ sau Hậu 

Giang > An Giang > Cần Thơ > Long An > Trà Vinh > Bạc Liêu với giá trị Ij lần 

lƣợt là 1,898 > 1,361 > 0,662 > -0,898 > -1,411 > -1,612 (Bảng 3.9). 

Xét về giống lúa, hầu hết các dòng/giống lai có tỷ lệ không bạc bụng trung 

bình cao hơn giống đối chứng OM3536 (39,46%). Sự khác nhau về tỷ lệ bạc bụng 

của các dòng/giống rất có ý nghĩa tại mức 95%. Các dòng lúa có tỷ lệ gạo không 

bạc bụng hầu hết lớn hơn 70%, trong đó, các dòng có tỷ lệ cao nhất là dòng BC3F3-

8-10-8 (84,4%), BC2F3-14-1 (78,8%), BC3F3-33-74 (78,0%), … 

Điểm canh tác có tỷ lệ gạo không bạc bụng trung bình cao nhất là Hậu Giang 

(77,88%) và An Giang (77,34%), thấp nhất là vùng Bạc Liêu (74,37%).  
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Bảng 3.9: Tỉ lệ gạo không bạc bụng (%) của các dòng lúa triển vọng tại 6 vùng sinh thái 

khác nhau trong vụ Đông Xuân 2016-2017 

TT Tên dòng/giống 

Tỷ lệ gạo không bạc bụng (%) 

Cần Thơ Hậu 

Giang 

Long 

An 

An 

Giang 

Bạc 

Liêu 

Trà 

Vinh 

Trung 

Bình 

1 BC3F3-8-10-8 85,21 86,40 83,60 85,90 82,89 82,46 84,41 b 

2 BC2F3-14-1 79,53 80,72 77,92 80,67 77,21 76,78 78,81 c 

3 BC3F3-63-7-2 77,98 79,17 76,38 78,67 75,66 75,23 77,18 d 

4 BC3F3-33-74 78,85 80,04 77,24 79,02 76,53 76,10 77,96 cd 

5 BC3F3-24-25 78,33 79,52 76,73 75,22 76,01 75,58 76,90 d 

6 BC3F3-57-2-6 74,53 75,72 72,92 75,97 72,21 79,78 75,19 e 

7 BC2F3-30-10 75,28 76,47 73,67 78,55 72,96 72,53 74,91 e 

8 BC3F3-14-5-1 77,86 79,05 76,25 78,55 75,54 75,11 77,06 d 

9 BC2F3-80-20-3 74,87 76,05 73,26 75,56 72,54 72,12 74,07 e 

10 BC3F3-42-27 74,80 75,99 73,19 75,49 72,48 72,05 74,00 e 

11 BC2F3-50-80 68,25 69,44 66,64 68,94 65,93 65,50 67,45 f 

12 RVT 94,10 95,28 92,49 94,78 91,77 91,35 93,30 a 

13 TLR434 93,10 94,96 92,16 94,46 91,45 91,82 92,99 a 

14 OM3673 40,26 41,44 38,65 40,95 37,93 37,51 39,46 g 

TB (%) 76,64ab 77,88a  75,08c 77,34b 74,37c 74,57c  

IJ 0,662 1,898 -0,898 1,361 -1,612 -1,411  

Chú thích: IJ: Chỉ số môi trƣờng; TB: Tỷ lệ bạc bụng trung bình 
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Bảng 3.10: Các chỉ số liên quan tính ổn định và thích nghi của các dòng lúa triển 

vọng dựa trên tỉ lệ gạo không bạc bụng trong vụ Đông Xuân 2016-2017 

TT Tên dòng/giống 

Tỷ lệ gạo 

không bạc 

bụng (%) 

Chỉ số thích 

nghi (bi) 

Chỉ số ổn 

định (Sdi
2
) 

Hệ số tƣơng 

tác (R
2
) 

1 BC3F3-8-10-8 84,41 b 0,72 0,04 10 

2 BC2F3-14-1 78,81 c 0,13 0,23 25 

3 BC3F3-63-7-2 77,18 d 0,59 0,25 25 

4 BC3F3-33-74 77,96 cd 0,75 0,27 30 

5 BC3F3-24-25 76,90 d 0,96 0,00 1 

6 BC3F3-57-2-6 75,19 e 0,68 0,01 2 

7 BC2F3-30-10 74,91 e 0,88 0,01 3 

8 BC3F3-14-5-1 77,06 d 0,56 0,23 10 

9 BC2F3-80-20-3 74,07 e 0,42 0,35 15 

10 BC3F3-42-27 74,00 e 0,52 0,24 12 

11 BC2F3-50-80 67,45 f 0,13 0,14 13 

12 RVT 93,30 a 0,98 0,03 5 

13 TLR434 92,99 a 0,18 0,12 22 

14 OM3673 39,46 g 0,75 0,05 11 

  

 Tính trạng bạc bụng ở gạo là một trong những tính trạng dễ chịu ảnh hƣởng 

bởi điều kiện canh tác và môi trƣờng xung quanh. Do đó, việc phân tích tính ổn 

định và thích nghi của tính trạng này ở các dòng/giống lúa đóng vai trò quan trọng 

trong việc chọn lọc dòng triển vọng thích nghi. Kết quả phân tích các chỉ số liên 

quan tính ổn định và thích nghi của các dòng lúa triển vọng dựa trên tỷ lệ gạo không 

bạc bụng trong vụ Đông Xuân 2016-2017 (Bảng 3.10) cho thấy, các dòng có tỷ lệ 

gạo không bạc bụng ổn định (Sdi
2
~0)

 
là: BC3F3-24-25, BC2F3-30-10, BC3F3-57-2-6 

và BC3F3-8-10-8. Các dòng này đều thích nghi với điều kiện bất lợi (bi < 1) và có hệ 

số tƣơng tác thấp (ít ảnh hƣởng bởi môi trƣờng). Điều này cho thấy rằng nếu điều 
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kiện canh tác trở nên bất lợi thì tỷ lệ gạo không bạc bụng của các dòng này sẽ 

không thay đổi nhiều. 

   

                     (A)                                                       (B) 

Hình 3.24: Phân nhóm kiểu gen (A) và môi trƣờng (B) của các dòng lúa triển vọng 

dựa trên tỷ lệ gạo không bạc bụng tại 6 vùng sinh thái khác nhau trong vụ Đông 

Xuân 2016-2017 

 

Chú thích: Tr: Trà Vinh, Ha: Hậu Giang; An: An Giang; Lo: Long An; Ca: 

Cần Thơ; Ba: Bạc Liêu; 1: BC3F3-8-10-8; 2: BC2F3-14-1; 3: BC3F3-63-7-2; 4: 

BC3F3-33-74; 5: BC3F3-24-25; 6: BC3F3-57-2-6; 7: BC2F3-30-10; 8: BC3F3-14-5-1; 

9: BC3F3-80-20-3; 10: BC3F3-42-27; 11: BC2F3-50-80; 12: RVT; 13: TLR434; 14: 

OM3673. 

Phân nhóm di truyền là cơ sở cho nhà chọn giống dễ dàng chọn lọc đƣợc các 

dòng/giống tốt canh tác trên môi trƣờng phù hợp. Giản đồ phân nhóm kiểu gen của 

các dòng/giống lúa khảo nghiệm về tỷ lệ gạo không bạc bụng trong vụ Đông Xuân 

2016-2017 đƣợc thể hiện qua Hình 3.24 A. Qua giản đồ này thì các kiểu gen giống 

nhau thì xếp cùng nhóm và tại mức khác biệt khoảng 25% chia ra làm ba nhóm 

chính: Nhóm 1 có tỷ lệ gạo không bạc bụng thấp (OM3673),  Nhóm 2 có tỷ lệ gạo 

không bạc bụng cao nhất (trên 90%) (bao gồm RVT và TLR434), Nhóm 3 có tỷ lệ 

gạo không bạc bụng hầu hết trên 70% (bao gồm cả 11 dòng lúa triển vọng).  
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Giản đồ phân nhóm môi trƣờng khảo nghiệm của các dòng lúa trồng vụ 

Đông Xuân 2016- 2017 đƣợc thể hiện ở Hình 3.24 B. Xét trên giản đồ phân nhóm 

môi trƣờng, các điểm có điều kiện tƣơng đối giống nhau và dựa vào giản đồ các 

môi trƣờng khảo nghiệm chia thành 2 nhóm: Nhóm 1 (gồm Bạc Liêu và Trà Vinh) 

là nhóm có tỷ lệ gạo không bạc bụng thấp hơn các vùng canh tác khác  (73-74%), 

Nhóm 2 (Hậu Giang, An Giang , Cần Thơ và Long An) ghi nhận tỷ lệ không bạc 

bụng cao từ 75- 77%. 

Nhƣ vậy, qua phân tích tƣơng tác kiểu gen và môi trƣờng dựa trên tính trạng 

tỷ lệ gạo không bạc bụng, các dòng triển vọng có tỷ lệ gạo không bạc bụng khá cao 

và tƣơng đƣơng nhau, khác biệt có ý nghĩa với các giống đối chứng bố mẹ. Các 

dòng lúa chỉ thể hiện tính khác nhau r  rệt ở tính ổn định và thích nghi. Do đó, qua 

phân tích đa chiều, các dòng sau đây là triển vọng nhất: BC3F3-24-25, BC2F3-30-

10, BC3F3-57-2-6 và BC3F3-8-10-8. 

 Trong vụ Đông Xuân 2016-2017, 11 dòng lúa triển vọng thuộc hai tổ hợp lai 

hồi giao OM3673/RVT//OM3673 và OM3673/TLR434//OM3673 đƣợc phân tích 

tƣơng tác giữa kiểu gen và môi trƣờng. Tùy thuộc vào tính trạng phân tích mà các 

dòng biểu hiện giá trị, sự ổn định và thích nghi khác nhau. Trong đó, một số dòng 

vẫn hội tụ đủ các tính trạng tốt bao gồm tỷ lệ hạt gạo không bạc bụng cao, năng suất 

cao, ổn định và thích nghi tốt, đó là dòng BC2F3-30-10. Đặc biệt, dòng này thích 

nghi với điều kiện bất lợi với bi < 1, có nghĩa là, trong điều kiện canh tác thuận lợi 

hay bất lợi, dòng này vẫn cho năng suất cao và gạo ít bạc bụng. 
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Hình 3.25: Hình ảnh Dòng lúa lai triển vọng vụ Đông Xuân trồng tại Trại giống  

Viện Nghiên Cứu Nông Nghiệp Công Nghệ Cao ĐBSCL (HATRI) 

3.4.3.  Đánh giá tương tác kiểu gen và môi trường của các dòng lúa triển vọng 

dựa trên năng suất trong vụ Hè Thu 2017 

Tƣơng tự nhƣ vụ Đông Xuân 2016-2017, trong vụ Hè Thu 2017, 11 dòng lúa 

triển vọng cũng đƣợc khảo nghiệm năng suất lúa tại 6 vùng sinh thái khác nhau của 

đồng bằng Sông Cửu Long (Hậu Giang, An Giang, Long An, Cần Thơ, Trà Vinh và 

Bạc Liêu). Kết quả ghi nhận các diễn biến năng suất có ý nghĩa thống kê ở mức 

99% về giả thuyết tuyến tính của môi trƣờng, giống, giống tƣơng tác với môi 

trƣờng. 
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Bảng 3.11: Năng suất (tấn/ha) của các dòng lúa triển vọng tại 6 điểm trong vụ Hè 

Thu 2017 

TT 
Tên 

dòng/giống 

Năng suất trung bình (tấn/ha) 

Cần 

Thơ 

Hậu 

Giang 

Long 

An 

An 

Giang 

Bạc 

Liêu 

Trà 

Vinh 
Trung 

bình 

1 BC3F3-8-10-8 6,16 5,77 6,20 6,14 5,78 5,92 6,00 a 

2 BC2F3-14-1 5,96 5,57 6,00 5,95 5,58 5,73 5,80 c 

3 BC3F3-63-7-2 5,95 5,56 5,99 5,94 5,57 5,72 5,79 c 

4 BC3F3-33-74 5,81 5,42 5,85 5,79 5,43 5,57 5,65 d 

5 BC3F3-24-25 5,83 5,45 5,88 5,82 5,45 5,60 5,67 d 

6 BC3F3-57-2-6 5,72 5,32 5,75 5,70 5,33 5,48 5,55 e 

7 BC2F3-30-10 6,05 5,80 6,15 6,24 5,58 5,62 5,91 b 

8 BC3F3-14-5-1 5,56 5,17 5,60 5,54 5,18 5,32 5,40 f 

9 BC2F3-80-20-3 5,60 5,21 5,64 5,59 5,22 5,37 5,44 f 

10 BC3F3-42-27 5,38 4,99 5,42 5,37 5,00 5,14 5,22 g 

11 BC2F3-50-80 5,63 5,24 5,67 5,62 5,25 5,39 5,47 f 

12 RVT 4,84 4,45 4,88 4,83 4,46 4,61 4,68 h 

13 TLR434 5,99 5,60 6,03 5,60 5,61 5,76 5,77 c 

14 OM3673 6,10 5,71 6,14 6,09 5,72 5,87 5,94 ab 

NSTB (tấn/ha) 5,76 ab 5,38 d 5,80 a 5,73 b 5,37 d 5,51 c  

Ij 0,166 -0,214 0,210 0,140 -0,221 -0,082  

Chú thích: Ij: Chỉ số môi trƣờng; NSTB: Năng suất trung bình 

Chỉ số môi trƣờng (Ij) biểu trƣng cho từng địa điểm, trên giản đồ tƣơng tác 

giữa kiểu gen và môi trƣờng với thứ tự từ thuận lợi đến kém thuận lợi nhƣ sau: 

Long An (0,210) > Cần Thơ (0,166) > An Giang (0,140) > Trà Vinh (-0,082) > Hậu 

Giang (-0,214) > Bạc Liêu (-0,221) (Bảng 3.11).  

Xét về năng suất của các dòng/giống lúa khảo nghiệm, trong vụ Hè Thu 2017, 

năng suất lúa co thấp hơn so với vụ Đông Xuân 2016-2017, đối chứng OM3673 đạt 

năng suất 5,94 tấn/ha. Các dòng khảo nghiệm có năng suất khá cao, dao động từ 
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5,00-6,00 tấn/ha, trong đó, các dòng tƣơng đƣơng hoặc cao hơn đối chứng bao gồm: 

BC3F3-8-10-8 (6,00 tấn/ha), BC2F3-30-10 (5,91 tấn/ha), BC2F3-14-1 (5,80 tấn/ha), 

BC3F3-63-7-2 (5,79 tấn/ha). 

 Xét về môi trƣờng canh tác, nền canh tác ở Long An giúp các giúp có năng 

suất tốt nhất (NSTB = 5,80 tấn/ha), kế đến là Cần Thơ (NSTB = 5,76 tấn/ha), An 

Giang (NSTB = 5,73 tấn/ha), và nơi mà các dòng cho năng suất trung bình thấp 

nhất là Bạc Liêu (NSTB = 5,37 tấn/ha). Nhìn chung, trong vụ này, các vùng sinh 

thái ảnh hƣởng không khác biệt nhiều đến năng suất của các dòng lúa.  

 Bên cạnh năng suất lúa, các chỉ số liên quan tính ổn định và thích nghi của các 

dòng cũng cần chú ý. Trong vụ Hè Thu 2017, các dòng lúa khảo nghiệm cho kết 

quả khá ổn định (Bảng 3.12). Các dòng có năng suất ổn định nhất vì có (Sdi
2
~0) là: 

BC2F3-14-1 (0,01), BC3F3-63-7-2 (0,01), BC3F3-8-10-8 (0,02), BC2F3-30-10 (0,03), 

BC3F3-24-25 (0,05) và BC3F3-57-2-6 (0,06). Trong đó, dòng BC2F3-14-1, BC3F3-8-

10-8, BC2F3-30-10 và BC3F3-24-25 thích nghi với điều kiện bất lợi (bi < 1). Các 

dòng BC3F3-63-7-2 và BC3F3-57-2-6 thích nghi điều kiện thuận lợi vì có bi > 1. Sáu 

(6) dòng triển vọng trên có hệ số tƣơng tác tƣơng đối nhỏ (<20%), điều này cho 

thấy các dòng này khá ổn định và ít chịu ảnh hƣởng của môi trƣờng canh tác. 
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Bảng 3.12: Các chỉ số liên quan tính ổn định và thích nghi của các dòng lúa triển 

vọng dựa trên năng suất trong vụ Hè Thu 2017 

TT Tên  

dòng/giống 

NSTB 

(tấn/ha) 

Chỉ số 

thích nghi 

(bi) 

Chỉ số ổn 

định (Sdi
2
) 

Hệ số tƣơng 

tác (R
2
) 

1 BC3F3-8-10-8 6,00 a 0,782 0,02 7 

2 BC2F3-14-1 5,80 c 0,798 0,01 7 

3 BC3F3-63-7-2 5,79 c 1,135 0,01 1 

4 BC3F3-33-74 5,65 d 0,002 0,32 55 

5 BC3F3-24-25 5,67 d 0,614 0,05 15 

6 BC3F3-57-2-6 5,55 e 1,441 0,06 14 

7 BC2F3-30-10 5,91 b 0,714 0,03 4 

8 BC3F3-14-5-1 5,40 f 1,893 0,25 42 

9 BC2F3-80-20-3 5,44 f 1,621 0,12 19 

10 BC3F3-42-27 5,22 g 0,621 0,12 9 

11 BC2F3-50-80 5,47 f 0,893 0,25 2 

12 RVT 4,68 h 0,914 0,03 1 

13 TLR434 5,77 c 0,814 0,00 3 

14 OM3673 5,94 ab 0,80 0,07 10 

 

Phân nhóm di truyền dựa trên năng suất của các dòng lúa cũng nhƣ các địa 

điểm canh tác đƣợc thực hiện trong vụ này nhằm phân loại kiểu gen và môi trƣờng 

tƣơng ứng với từng kiểu gen mà nó mang lại hiệu quả canh tác tốt nhất. Kết quả 

phân nhóm di truyền đƣợc thể hiện trên Hình 3.26. Về kiểu gen (dòng/giống lúa), ở 

mức khác biệt khoảng 30%, các dòng/giống phân thành 4 nhóm chính: Nhóm I bao 

gồm 1 dòng là RVT (nhóm có năng suất thấp nhất); Nhóm II có 2 dòng (BC3F3-42-

27, BC2F3-50-80), nhóm dòng có năng suất thấp hơn các dòng khác; Nhóm III có 3 

dòng/giống (BC3F3-8-10-8, OM3673, BC2F3-30-10), đây là nhóm có năng suất cao 
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nhất; Nhóm IV bao gồm 8 dòng/giống còn lại, nhóm năng suất khá cao (Hình 3.26 

A). 

Về môi trƣờng canh tác, ở mức khác biệt khoảng 50%, có năm nhóm môi 

trƣờng khác nhau. Nhóm I bao gồm 2 địa điểm (Long An và Trà Vinh). Nhóm II là 

Cần Thơ và An Giang. Nhóm III bao gồm Hậu Giang và Bạc Liêu (Hình 3.26 B). 

 

(A)                          (B)  

Hình 3.26: Phân nhóm kiểu gen (A) và môi trƣờng (B) của các dòng lúa triển vọng 

dựa trên năng suất tại 6 vùng sinh thái khác nhau trong vụ Hè Thu 2017 

Chú thích: Tr: Trà Vinh, Ha: Hậu Giang; An: An Giang; Lo: Long An; Ca: 

Cần Thơ; Ba: Bạc Liêu; 1: BC3F3-8-10-8; 2: BC2F3-14-1; 3: BC3F3-63-7-2; 4: 

BC3F3-33-74; 5: BC3F3-24-25; 6: BC3F3-57-2-6; 7: BC2F3-30-10; 8: BC3F3-14-5-1; 

9: BC3F3-80-20-3; 10: BC3F3-42-27; 11: BC2F3-50-80; 12: RVT; 13: TLR434; 14: 

OM3673. 

 

Qua đánh giá tƣơng tác kiểu gen và môi trƣờng dựa trên năng suất trong vụ Hè 

Thu 2017, các dòng có năng suất cao và ổn định bao gồm BC3F3-8-10-8, BC2F3-30-

10, BC2F3-14-1, BC3F3-63-7-2, BC3F3-24-25 và BC3F3-57-2-6. Trong khi, môi 

trƣờng canh tác tƣơng đối giống nhau và không có sự khác biệt nhiều với nhau. 

 

7 

13 
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3.4.4. Phân tích tương tác kiểu gen và môi trường của các dòng lúa triển vọng 

dựa trên tỷ lệ gạo không bạc bụng trong vụ Hè Thu 2017 

Trong vụ Hè Thu 2017, 11 dòng lúa triển vọng cũng đƣợc đánh giá tƣơng tác 

kiểu gen và môi trƣờng dựa trên tỷ lệ gạo không bạc bụng khi các dòng/giống đƣợc 

canh tác tại 6 vùng sinh thái khác nhau (Cần Thơ, Hậu Giang, Long An, An Giang, 

Bạc Liêu và Trà Vinh) (Bảng 3.13). 

Bảng 3.13: Tỉ lệ gạo không bạc bụng (%) của các dòng lúa triển vọng tại 6 vùng 

sinh thái khác nhau trong vụ Hè Thu 2017 

TT 
Tên  

dòng/giống 

Tỷ lệ gạo bạc bụng (%) 

Cần 

Thơ 

Hậu 

Giang 

Long 

An 

An 

Giang 

Bạc 

Liêu 

Trà 

Vinh 

Trung 

bình 

1 BC3F3-8-10-8 75,85 78,43 76,39 82,06 76,31 78,83 77,98 c 

2 BC2F3-14-1 73,56 76,14 74,10 79,77 74,02 76,54 75,69 d 

3 BC3F3-63-7-2 70,81 73,39 71,35 77,02 71,27 73,79 72,94 e 

4 BC3F3-33-74 69,21 71,80 69,76 75,43 69,68 72,20 71,35 f 

5 BC3F3-24-25 69,43 72,01 69,97 75,64 69,90 72,47 71,57 ef 

6 BC3F3-57-2-6 61,05 63,63 61,59 67,27 61,52 64,03 63,18 h 

7 BC2F3-30-10 65,71 70,30 69,26 71,93 76,18 74,70 71,35 f 

8 BC3F3-14-5-1 56,46 59,04 57,00 62,67 56,92 59,44 58,59 i 

9 BC2F3-80-20-3 65,71 68,06 66,02 71,69 65,95 68,46 67,65 g 

10 BC3F3-42-27 60,27 62,85 60,81 66,48 60,73 63,25 62,40 h 

11 BC2F3-50-80 51,87 54,45 52,41 58,08 52,33 54,85 54,00 j 

12 RVT 89,06 91,65 89,61 95,28 89,53 92,05 91,20 a 

13 TLR434 84,30 86,88 84,84 90,52 84,77 87,28 86,43 b 

14 OM3673 22,45 25,03 22,99 28,66 22,91 25,43 24,58 k 

TB (%) 65,41d 68,12b 66,15cd 71,61a 66,57c 68,81b  

Ij -2,368 0,341 -1,628 3,829 -1,205 1,031  

Chú thích: IJ: Chỉ số môi trƣờng; TB: tỷ lệ gạo không bạc bụng trung bình 
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Đối với tỷ lệ gạo không bạc bụng của các dòng/giống ghi nhận có sự khác biệt 

ý nghĩa ở mức 99%. Giống đối chứng RVT và TLR434 là hai giống có tỷ lệ gạo 

không bạc bụng cao nhất (trên 85%). Về các dòng triển vọng ghi nhận tỷ lệ này dao 

động trong khoảng khá rộng từ 55-78%, trong đó, các dòng có tốt nhất bao gồm các 

dòng BC3F3-8-10-8 (77,98%), BC2F3-14-1 (75,69%), BC3F3-63-7-2 (72,94%), 

BC3F3-24-25 (71,57%), BC3F3-33-74 (71,35%) và BC2F3-30-10 (71,35%). Xét về 

địa điểm canh tác, An Giang là điểm cho tỷ lệ bạc bụng thấp nhất trong khi Cần 

Thơ là điểm cho tỷ lệ bạc bụng cao nhất. 

Bảng 3.14: Các chỉ số liên quan tính ổn định và thích nghi của các dòng lúa triển 

vọng dựa trên tỉ lệ gạo không bạc bụng trong vụ Hè Thu 2017 

TT Tên dòng/giống 

Tỷ lệ gạo 

không bạc 

bụng (%) 

Chỉ số thích 

nghi (bi) 

Chỉ số ổn 

định (Sdi
2
) 

Hệ số tƣơng 

tác (R
2
) 

1 BC3F3-8-10-8 77,98 c 1,120 0,000 0 

2 BC2F3-14-1 75,69 d 0,850 0,014 2 

3 BC3F3-63-7-2 72,94 e 0,750 0,025 10 

4 BC3F3-33-74 71,35 f 1,600 0,032 12 

5 BC3F3-24-25 71,57 ef 4,800 0,156 35 

6 BC3F3-57-2-6 63,18 h 1,200 0,161 5 

7 BC2F3-30-10 71,35 f 0,950 0,053 7 

8 BC3F3-14-5-1 58,59 i 2,300 0,241 19 

9 BC2F3-80-20-3 67,65 g 1,250 0,281 17 

10 BC3F3-42-27 62,40 h 1,250 0,161 18 

11 BC2F3-50-80 54,00 j 2,520 0,223 23 

12 RVT 91,20 a 0,980 0,008 3 

13 TLR434 86,43 b 0,051 0,291 24 

14 OM3673 24,58 k 0,120 0,177 20 
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Về tính ổn định, các dòng/giống lúa có trị số Sdi
2 
tiến về 0 nghĩa các 

dòng/giống này có tính ổn định cao, bao gồm: BC3F3-8-10-8, BC2F3-14-1, BC3F3-

63-7-2, BC3F3-33-74 và BC2F3-30-10. Xét về tính thích nghi, 5 dòng trên có tính 

thích nghi khác nhau, nếu nhƣ dòng BC3F3-8-10-8 và BC3F3-33-74 thích nghi điều 

kiện thuận lợi (bi > 1), thì dòng BC2F3-14-1 và BC3F3-63-7-2 lại thích nghi với điều 

kiện bất lợi (bi < 1), trong khi đó, dòng BC2F3-30-10 lại thích nghi rộng (bi = 0,950 

~ 1) (Bảng 3.14). Các dòng này biểu hiện tính ổn định, ít chịu ảnh hƣởng của điều 

kiện môi trƣờng với R
2
 < 15%. 

 

     

(A)                          (B)  

 

Hình 3.27: Phân nhóm kiểu gen (A) và môi trƣờng (B) của các dòng lúa triển vọng dựa 

trên tỷ lệ gạo không bạc bụng tại 6 vùng sinh thái khác nhau trong vụ Hè Thu 2017. 

Chú thích: Tr: Trà Vinh, Ha: Hậu Giang; An: An Giang; Lo: Long An; Ca: Cần Thơ; Ba: 

Bạc Liêu; 1: BC3F3-8-10-8; 2: BC2F3-14-1; 3: BC3F3-63-7-2; 4: BC3F3-33-74; 5: BC3F3-

24-25; 6: BC3F3-57-2-6; 7: BC2F3-30-10; 8: BC3F3-14-5-1; 9: BC3F3-80-20-3; 10: BC3F3-

42-27; 11: BC2F3-50-80; 12: RVT; 13: TLR434; 14: OM3673. 
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Tỷ lệ gạo không bạc bụng trên các dòng/giống đƣợc phân nhóm nhằm đánh 

giá mối quan hệ di truyền giữa chúng (Hình 3.27 A). Ở mức khác biệt khoảng 15%, 

có 3 nhóm dòng/giống đƣợc phân nhóm. Nhóm I có 1 giống duy nhất là OM3673, 

đây là nhóm có tỷ lệ gạo không bạc bụng thấp nhất (<30%). Nhóm II gồm hai giống 

đối chứng, RVT và TLR434, nhóm này đại diện cho tỷ lệ gạo không bạc bụng cao 

nhất (>80%). Nhóm III là nhóm bao gồm 11 dòng lúa triển vọng, nhóm này có lệ 

gạo không bạc bụng cao hơn đối chứng OM3673 và thấp hơn đối chứng RVT, 

TLR434. Nhóm III này phân thành hai nhóm phụ, nhóm III.1 có tỷ lệ gạo không 

bạc bụng cao hơn trong khi nhóm III.2 có tỷ lệ này thấp hơn. Các dòng trong nhóm 

III.1 là BC3F3-8-10-8, BC2F3-14-1, BC3F3-63-7-2, BC3F3-33-74, BC3F3-24-25; 

BC2F3-30-10. 

Nhƣ vậy, qua phân tích tƣơng tác kiểu gen và môi trƣờng dựa trên năng suất 

và tỷ lệ gạo không bạc bụng trong vụ Hè Thu 2017, các dòng hội tụ nhiều đặc tính 

tốt nhƣ năng suất cao, tỷ lệ bạc bụng thấp, ổn định và thích nghi tốt bao gồm: 

BC3F3-8-10-8, BC2F3-14-1, BC3F3-63-7-2, BC3F3-33-74, BC2F3-30-10. 

 

  

 

 

 

 

 

 

 

Hình 3.28: Hình ảnh Dòng lúa lai triển vọng vụ Hè Thu trồng tại Trại giống  Viện 

Nghiên Cứu Nông Nghiệp Công Nghệ Cao ĐBSCL (HATRI) 
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Tóm lại, 11 dòng triển vọng cho kết quả khác nhau về năng suất và tỷ lệ gạo 

không bạc bụng khi phân tích tƣơng tác kiểu gen và môi trƣờng trong hai vụ canh 

tác liên tiếp. Một số dòng cho kết quả tốt nhất ở vụ Đông Xuân 2016-2017 nhƣng 

không phải là tốt nhất trong vụ Hè Thu 2017. Vì vậy, tùy vào đặc tính từng giống 

mà sự chọn lọc cũng thay đổi theo từng đặc điểm môi trƣờng. Qua hai vụ canh tác, 

dòng BC2F3-30-10 đƣợc đánh giá là thích hợp nhất cho vụ Đông Xuân và dòng 

BC3F3-8-10-8 là dòng ƣu tú nhất cho vụ Hè Thu. 
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KẾT LUẬN VÀ ĐỀ NGHỊ 

1. Kết luận 

Kết quả nghiên cứu chọn tạo giống lúa có phẩm chất cao và năng suất ổn định 

để phục vụ cho tiêu thụ nội địa và xuất khẩu đã đƣợc thực hiện, nhằm đáp ứng yêu 

cầu cải thiện tỉ lệ gạo bạc bụng ở các giống lúa cao sản có năng suất cao hiện nay. 

Đồng thời, phƣơng pháp chọn lọc con lai của quần thể hồi giao cải tiến thông qua 

chỉ thị phân tử mang lại hiệu quả cao và rút ngắn thời gian lai tạo. 

1. Kết quả đã đƣợc thực hiện trên 105 mẫu giống lúa cao sản đƣợc thu thập và 

đánh giá kiểu hình, kiểu gen. Trong đó: OM3673 đƣợc chọn làm giống mẹ tái tục vì 

là giống có năng suất cao, ổn định và thích nghi rộng nhƣng tỉ lệ gạo bạc bụng rất 

cao; giống cho gen đích bao gồm RVT và TLR434 đƣợc dùng làm bố, đây là các 

giống có tỉ lệ gạo bạc bụng rất thấp. 

2. Chọn dòng triển vọng nhờ phƣơng pháp hồi giao cải tiến cho thấy: ở thế hệ 

BC3F2 của quần thể hồi giao OM3673/RVT//OM3673 có 2 dòng (BC3F2-8 và 

BC3F2-42) đƣợc chọn và quần thể BC2F2 của OM3673/TLR434//OM3673 có 4 dòng 

(BC2F2-14, BC2F2-30, BC2F2-50 và BC2F2-80) đƣợc chọn lựa dựa trên gạo ít bạc 

bụng nhất để tiếp tục nghiên cứu. 

3. Qua kết quả phân tích bản đồ di truyền GGT của 2 quần thể hồi giao, 11 cá 

thể cho thấy mang vùng gen mục tiêu trên nhiễm sắc thể số 7 (0-140 cM), đồng hợp 

theo bộ gen của bố (RVT, TLR434) đƣợc chọn để tiếp tục phát triển. 11 dòng lúa 

triển vọng đƣợc chọn từ kết quả phân tích GGT bao gồm 7 dòng BC3F3-8, BC3F3-

14, BC3F3-24, BC3F3-33, BC3F3-42, BC3F3-57, BC3F3-63 (thuộc tổ hợp 

OM3673/RVT//OM3673) và 4 dòng BC2F3-14, BC2F3-30, BC2F3-50, BC2F3-80 

(thuộc tổ hợp OM3673/TLR434//OM3673).   

4. Kết quả phân tích tƣơng tác kiểu gen và môi trƣờng của 11 dòng lúa triển 

vọng dựa trên năng suất và tỉ lệ gạo không bạc bụng trong hai vụ canh tác liên tiếp 

(Đông Xuân 2016-2017 và Hè Thu 2017) cho thấy 11 dòng này có năng suất cao 
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tƣơng đƣơng giống mẹ (OM3673) và có tỉ lệ gạo bị bạc bụng đƣợc cải thiện rất 

nhiều, khác biệt có ý nghĩa so với OM3673, khả năng ổn định cao và thích nghi đa 

dạng với môi trƣờng canh tác. Trong số đó, các dòng biểu hiện tốt nhất là dòng 

BC2F3-30-10 và BC3F3-8-10-8. 

2. Đề nghị 

 Tiếp tục phát triển các dòng lúa triển vọng mang gen mục tiêu không bạc bụng 

trên nhiễm sắc thể số 7, với các nội dung khoa học sâu hơn về đánh giá kiểu gen 

nhờ giải trình tự (GBS: genotyping by sequencing), để kết quả chọn dòng chính xác 

hơn trong tƣơng lai. 

 Bên cạnh đánh giá bạc bụng theo thời gian thu hoạch, nghiên cứu thêm bạc 

bụng theo thời gian lƣu trữ dòng/giống lúa cũng nhƣ bạc bụng theo các vị trí hạt 

trên bông. 
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PHỤ LỤC  

1. Phụ lục 1: C c giống lúa vật liệu lai 
 

Bảng 3.15: Kết quả đánh giá cấp bạc bụng của các giống lúa vật liệu lai 

TT 
Tên giống/dòng Cấp bạc bụng theo thời gian thu hoạch (cấp 0-1-5-9) 

25 N 26 N 27 N 28 N 29 N 30 N 31 N 32 N 

1 CT 2 6,1 7,3 7,8 8,3 8,3 8,4 8,4 8,4 

2 CT 3 3,7 5,9 6,1 6,3 7,7 8,1 8,1 8,5 

3 MNR 2 3,9 3,9 4,3 4,9 5,7 6,1 6,3 6,3 

4 MNR 3 4,1 4,5 4,8 5,0 5,2 5,5 6,0 6,0 

5 MNR 4 6,9 7,2 7,7 8,3 8,5 8,5 8,8 8,8 

6 OM 10000 8,3 8,5 8,8 8,8 8,8 8,8 8,9 8,9 

7 OM 10029 6,8 6,9 7,7 7,8 8,5 8,6 8,8 8,9 

8 OM 10030 6,4 7,4 8,3 8,3 8,3 8,6 8,8 8,8 

9 OM 10037  2,2 2,3 2,3 2,7 2,9 3,4 4,9 5,9 

10 OM 10037-3  1,1 1,4 1,7 1,8 2,2 3,7 5,1 5,8 

11 OM 10040  2,4 2,6 3,5 5,6 5,9 6,3 6,3 7,0 

12 OM 10041 4,6 6,0 7,0 7,1 7,4 7,9 7,9 7,9 

13 OM 10042 3,4 3,4 5,7 5,7 6,0 6,8 6,8 6,8 

14 OM 10093  2,2 2,5 4,0 4,1 4,9 5,4 6,3 6,4 

15 OM 10097 1,6 1,7 1,8 2,3 2,3 2,8 3,8 4,0 

16 OM 10115 1,3 1,3 1,9 1,9 2,1 2,6 2,6 4,5 

17 OM 10126 0,9 1,4 2,0 2,9 3,1 3,2 4,3 4,3 

18 OM 10174  1,6 2,0 2,1 2,2 2,4 2,7 3,0 3,0 

19 OM 10174-2 2,2 2,3 2,7 3,0 3,4 3,4 3,8 5,0 

20 OM 10179 1,7 1,8 2,8 2,8 3,0 3,1 4,2 4,2 

21 OM 10179-2 1,7 1,8 2,7 2,8 3,2 3,3 3,5 4,0 

22 OM 10236  3,5 3,5 5,0 5,3 6,2 6,7 6,7 7,4 

23 OM 10252  0,3 0,6 0,8 1,1 1,4 1,7 1,7 1,7 

24 OM 10258  0,3 0,3 0,7 0,7 1,6 1,6 1,7 2,0 



  

25 OM 10375 1,6 2,4 2,9 3,4 3,6 4,6 5,3 5,3 

26 OM 10383 1,0 1,1 1,7 1,8 2,6 2,9 3,4 4,4 

27 OM 10385 0,7 0,8 0,9 1,3 1,4 1,7 2,4 2,5 

28 OM 10418  2,8 3,2 3,6 3,8 3,9 4,1 4,1 4,8 

29 OM 10834  2,1 2,2 2,4 2,8 3,0 3,0 3,1 4,1 

30 OM 10836 6,2 6,2 6,8 7,4 7,6 8,2 8,2 8,3 

31 OM 27L 1,4 2,3 2,5 2,6 2,9 3,6 3,8 4,1 

32 OM 28L  2,3 3,1 3,1 3,4 3,6 3,9 4,0 5,7 

33 OM 35L 2,7 3,1 3,3 3,7 4,0 4,9 5,3 6,2 

34 OM 3673  4,5 5,2 6,0 6,5 7,5 7,6 7,7 7,7 

35 OM 36L 7,0 7,7 7,9 7,9 8,0 8,6 8,7 8,8 

36 OM 4900 8,5 8,7 8,8 8,9 8,9 9,0 9,0 9,0 

37 OM 53L 3,8 3,9 5,4 5,9 6,2 6,3 6,7 7,0 

38 OM 5894 1,9 2,2 2,4 2,6 3,0 4,2 5,2 5,6 

39 OM 5992 3,9 4,4 4,8 5,6 5,7 5,9 6,4 7,2 

40 OM 6013 2,9 3,2 3,2 3,6 3,8 4,2 4,5 4,5 

41 OM 6063 1,7 2,0 2,6 4,0 4,1 5,7 6,3 8,3 

42 OM 64L 1,5 1,9 2,2 3,2 3,2 3,6 3,8 4,8 

43 OM 6600 5,6 7,1 7,5 7,7 7,8 8,2 8,3 8,3 

44 OM 6691 6,0 6,2 6,4 6,5 7,7 8,5 8,9 8,9 

45 OM 6707 1,5 1,7 3,0 3,3 3,9 4,0 4,9 6,2 

46 OM 6832 2,5 2,9 3,3 4,5 4,6 4,7 5,6 5,6 

47 OM 6878 6,7 6,7 7,2 7,3 7,8 6,6 6,6 6,6 

48 OM 6L 1,7 2,6 3,1 3,3 3,6 4,8 6,1 6,3 

49 OM 70L 6,1 6,1 7,8 7,9 8,0 8,6 8,8 8,8 

50 OM 72L  3,1 3,3 3,7 3,8 3,8 4,9 5,7 5,7 

51 OM 7340 3,1 4,0 4,2 4,3 5,4 5,7 6,0 6,0 

52 OM 7345 3,1 4,2 4,9 6,6 6,9 8,5 8,9 8,9 

53 OM 7393 3,5 4,3 4,4 5,0 5,2 6,5 6,5 6,5 

54 OM 7L 2,3 3,4 3,9 6,0 6,3 6,5 7,0 7,0 



  

55 OM 8105 7,9 8,3 8,6 8,9 8,9 9,0 9,0 9,0 

56 OM 8108 4,0 4,8 5,2 5,4 5,4 5,5 5,6 5,8 

57 OM 8900 1,9 3,7 3,7 4,2 4,6 5,1 6,6 6,6 

58 OM 8902 2,3 2,8 3,4 5,1 5,1 5,7 6,8 6,8 

59 OM 8927 1,3 1,9 2,1 2,6 2,6 2,8 3,2 3,2 

60 OM 8928 2,0 2,4 2,8 2,9 3,2 4,8 5,5 5,6 

61 OM 95L  2,1 2,6 2,7 3,2 3,4 3,4 3,6 4,0 

62 OM 9922 1,1 1,7 1,8 2,2 2,3 2,4 2,7 2,7 

63 OM 9998-1 6,9 7,5 8,3 8,4 8,5 9,0 9,0 9,0 

64 OMCS 2012 0,9 0,9 1,2 1,5 1,8 2,6 3,1 3,6 

65 OMCS 2013 5,2 5,5 5,6 5,8 6,2 6,5 8,1 8,1 

66 RVT 0,6 0,8 0,8 0,9 0,9 1,1 1,1 1,3 

67 T2 4,8 5,1 5,2 5,3 5,8 6,8 8,8 8,8 

68 TLR 375 8,5 8,6 8,8 8,8 8,8 8,9 8,9 8,9 

69 TLR 375   7,1 7,9 8,5 8,5 8,5 8,6 8,7 8,8 

70 TLR 378 2,5 4,2 4,4 4,6 4,7 5,4 7,0 7,6 

71 TLR 379  4,8 5,2 5,5 6,0 6,9 7,1 7,2 7,6 

72 TLR 390  1,9 2,8 3,0 3,4 3,5 4,0 4,1 4,7 

73 TLR 391  2,0 2,4 3,5 4,0 4,3 4,6 4,7 4,9 

74 TLR 392  1,2 3,2 3,9 4,9 6,0 6,0 6,0 6,0 

75 TLR 393 2,4 2,4 2,4 2,6 3,3 3,7 3,9 5,0 

76 TLR 394  4,8 4,9 5,8 6,5 6,9 7,1 7,1 8,0 

77 TLR 395 3,2 3,3 3,5 3,6 3,9 4,4 6,1 6,1 

78 TLR 396 1,0 2,0 2,2 2,3 2,4 3,1 3,4 4,8 

79 TLR 397  2,9 3,0 3,1 4,4 4,8 5,0 5,4 7,4 

80 TLR 402 7,6 7,9 8,5 8,6 8,6 8,7 8,8 8,9 

81 TLR 416 0,7 1,3 1,5 1,5 1,7 1,8 2,1 2,6 

82 TLR 417 0,3 0,4 0,6 0,6 0,7 1,8 2,6 3,0 

83 TLR 418 3,4 4,3 4,5 4,8 5,2 6,0 6,1 6,5 

84 TLR 419 1,5 1,7 1,8 1,8 1,8 1,9 2,1 2,3 



  

Chú thích: N: ngày sau khi lúa trổ 50% 

 
 

 

 

 

 

 

 

85 TLR 420  1,2 1,3 1,4 1,4 1,4 1,6 1,7 2,0 

86 TLR 421  5,3 5,5 5,7 5,9 6,2 6,6 7,3 7,5 

87 TLR 423  3,6 3,9 4,1 4,5 6,0 6,0 6,2 6,4 

88 TLR 424  6,0 6,1 6,6 6,9 7,1 7,3 7,3 7,4 

89 TLR 425  1,0 1,2 1,3 1,3 2,0 2,5 3,0 3,4 

90 TLR 426  0,3 0,3 0,5 0,6 0,9 1,0 1,5 2,0 

91 TLR 427 2,5 2,7 2,7 3,2 3,2 3,4 4,3 7,5 

92 TLR 428 4,0 4,4 4,5 5,1 5,5 6,3 6,5 7,8 

93 TLR 429 2,8 3,1 4,5 4,9 5,8 5,9 6,1 7,4 

94 TLR 430 1,4 1,8 2,0 2,4 2,6 3,7 4,2 4,3 

95 TLR 431   0,5 1,1 1,3 1,7 1,9 2,3 2,4 2,6 

96 TLR 432 4,7 5,3 5,3 6,1 6,8 7,2 8,4 8,5 

97 TLR 434 0,5 0,6 0,8 0,9 0,9 0,9 1,1 1,1 

98 TLR 435 5,7 6,3 6,5 6,7 7,5 8,1 8,6 8,7 

99 TLR 436 1,6 2,2 2,2 2,5 3,3 3,3 4,5 6,2 

100 TLR 437 1,5 2,0 2,0 2,1 2,1 2,7 3,0 3,7 

101 TLR 439 2,7 3,0 3,6 4,2 4,5 4,6 5,1 5,8 

102 TLR 440 3,7 4,1 4,3 4,4 4,5 4,8 5,6 7,4 

103 TLR 441 2,1 2,2 2,8 3,0 3,2 3,2 3,4 4,1 

104 TLR438  2,0 2,1 2,3 2,6 2,6 2,6 3,6 7,7 

105 TV2  3,2 3,6 3,9 4,2 4,5 5,4 5,6 6,7 



  

2. Phụ lục 2: Dụng cụ và hóa chất sử dụng trong thí nghiệm 

* Dụng cụ và ho  chất thực hiện ly trích DNA 

 - Đĩa nghiền: phá vỡ tế bào 

 - Tube 1.5 ml 

 - Micropipet: 1µl-1000 µl 

 - Ống đong 1ml-1000 ml 

 - Máy ly tâm (Biofuge pico-Heraeus) 

 - Chloroform 100 % 

- Cồn 100 % 

- Dung dịch đệm ly trích DNA: 

Tris, EDTA, NaCl, SDS, Chloroform, Nƣớc cất hai lần, TE buffer. 

* Dụng cụ và hóa chất để thực hiện điện di agarose gel 

- Bộ máy điện di loại nằm ngang (Gibco BRL Model 4001-Life technologies) 

-  Máy chụp hình gel bằng tia UV 

-  Agarose 

-  TAE gồm: Tris, EDTA, glacial acetic acid, nƣớc cất hai lần 

- DNA loading buffer: sucrose, xylene cyanol, bromophenol blue, EDTA, H2O 

-  Ethidium bromide 

-  DNA ladder 1 kb làm marker chuẩn. 

* Dụng cụ và ho  chất để thực hiện phản ứng chuỗi polymerase 

- Mẫu DNA ly trích 

- dNTPs 

- PCR buffer 

- Các primer dùng cho SSR marker 

- Taq polymerase 

- Máy Thermal cycler (BioRad) 

 

 

 



  

Bảng 2.2:  Thành phần dung dịch đệm ly trích DNA và TE buffer (pH = 8) 

Thành phần dung dịch đệm ly trích DNA (5 ml) 

Thành phần Nồng độ Thể tích Chức năng 

Tris (pH = 8) 50 mM 0,25 ml Ổn định pH = 8 

EDTA (pH = 8) 25 mM 0,25 ml Kết hợp với Mg
2+
, cofactor của 

DNase (tự do) 

NaCl 300 mM 0,30 ml Kết hợp với ethanol 100% để 

tủa và rửa sạch DNA, bảo vệ 

DNA 

SDS 1% 0,50 ml Biến tính protein 

Nƣớc cất  3,70 ml Dung môi hòa tan 

Thành phần dung dịch TE buffer (pH = 8) (50 ml) 

Thành phần Nồng độ Thể tích  

Tris (pH = 8) 10 mM            0,5 ml 

EDTA (pH = 8) 0,5 mM            0,1 ml 

Nƣớc           49,4 ml 

(Nguồn: Nguyễn Thị Lang, 2002) 

Bảng 2.3: Các thành phần của gel polyacrylamide và agarose đƣợc sử dụng 

Gel polyacrylamide 6%  Gel agarose 3% 

Thành phần Thể tích  Thành phần Thể tích 

Nƣớc cất 78,9 ml  Nƣớc cất 98 ml 

10X TBE buffer   5,0 ml  50X TAE buffer   2 ml 

40% Acrylamide 15,0 ml  Agarose  3,0 g 

10% APS    1,0 ml    

TEMED 100,0 µl     

Tổng cộng 100,0 ml  Tổng cộng 100,0 ml 

 

(Nguồn: IRRI, 2006; Nguyễn Thị Lang, 2002) 

 



  

3. Phụ lục 3: Danh s ch  primers phân tích GGT trên nhiễm sắc thể số 7  

 

ST

T 

Tên 

Primer 

Forward Primer (5’-3’) Reversed Primer (5’-3’) 

1 Indel 5 CAGCTATGTGTAGCTTCG GTGCTCATTGGGCGGTTT 

2 RM21938 CCAAATTGCTTCCTCGGATATAGG CGGATTTAGGGAGTTCGTGTTCG 

3 RM51 TCTCGATTCAATGTCCTCGG CTACGTCATCATCGTCTTCCC 

4 RM180 CTACATCGGCTTAGGTGTAGCAA

CACG 

ACTTGCTCTACTTGTGGTGAGGG

ACTG 

5 RM261 CTACTTCTCCCCTTGTGTCG TGTACCATCGCCAAATCTCC 

6 RM248 TCCTTGTGAAATCTGGTCCC GTAGCCTAGCATGGTGCATG 

7 RM6326 TAGCTTGGTTCGGTCAAACC ACCAGATTGTTAGCAACCCG 

8 RM3635 CGTGAGAGCGTGAGAGACAG ACTTTGGTGTTCCCTCCCTC 

9 RM3753 GAATGAGCTAAGAACACGCC CTGATGGCCCAAGACTTTTG 

10 RM1362 TGATCTAAACAGGCCCTTAG CATCATCAAGACCACACATC 

11 RM20782 GCTAGTAAGAGTGTGCAGTCATG

G 

CATGTGCCTCTTCTGAGTACTGG 

12 RM5436 CAAAGGGGGTGTCCTCTATG GTTGCTCGTCCTACATGTGC 

13 RM5752 TTGCAATTAATTCGATCTCC GCAGATCGATTCGTTAGTTC 

14 RM1335 GCATGCATGAATATGATGG AGATCGAACAAGAAGAGTGG 

15 Indel 14 TCATGATCAATGCACAA AAGACTCCAAGACAACT 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



  

4. Phụ lục 4: Đ nh gi  tƣơng quan giữa kiểu hình và kiểu gen bạc bụng trên 

c c giống lúa vật liệu 

Bảng 3.16: Tƣơng quan giữa kiểu hình và kiểu gen của tính trạng bạc bụng ở 105 

giống lúa 

STT Tên 
Tỷ lệ 

bạc bụng 

Chỉ thị 

Indel5 

Chỉ thị 

RM21938 

1 TLR 434 <10% AA AA 

2 RVT <10% AA AA 

3 OM 10252  <10% aa aa 

4 OM 10258  <10% AA AA 

5 TLR 420  <10% AA AA 

6 TLR 426  <10% AA AA 

7 TLR 419 <10% Aa aa 

8 OM 10385 <10% aa aa 

9 TLR 416 <10% AA AA 

10 TLR 431   <10% aa aa 

11 OM 9922 <10% aa aa 

12 OM 10174  <10% aa aa 

13 TLR 417 <10% AA AA 

14 OM 8927 <10% aa AA 

15 TLR 425  <10% aa aa 

16 OMCS 2012 <10% aa aa 

17 TLR 437 <10% Aa AA 

18 OM 10097 <10% aa aa 

19 OM 10179-2 <10% - - 

20 OM 95L  <10% aa aa 

21 OM 10834  <10% aa aa 

22 OM 27L <10% AA aa 



  

23 TLR 441 <10% aa aa 

24 OM 10179 <10% aa aa 

25 OM 10126 <10% aa aa 

26 TLR 430 <10% Aa AA 

27 OM 10383 <10% AA AA 

28 OM 10115 <10% aa aa 

29 OM 6013 <10% aa aa 

30 TLR 390  <10% aa aa 

31 OM 10418  <10% aa aa 

32 OM 64L <10% aa aa 

33 TLR 396 <10% aa AA 

34 TLR 391  <10% aa aa 

35 OM 10174-2 ≥10% aa aa 

36 TLR 393 ≥10% aa AA 

37 OM 10375 ≥10% aa aa 

38 OM 5894 ≥10% aa aa 

39 OM 6832 ≥10% aa aa 

40 OM 8928 ≥10% aa aa 

41 OM 28L  ≥10% aa aa 

42 OM 72L  ≥10% aa aa 

43 OM 10037-3  ≥10% aa aa 

44 OM 8108 ≥10% aa aa 

45 TLR 439 ≥10% aa aa 

46 OM 10037  ≥10% AA AA 

47 MNR 3 ≥10% - aa 

48 OM 7340 ≥10% aa aa 

49 TLR 392  ≥10% aa aa 

50 TLR 395 ≥10% aa aa 



  

51 OM 35L ≥10% AA aa 

52 OM 6707 ≥10% aa aa 

53 TLR 436 ≥10% aa aa 

54 MNR 2 ≥10% - - 

55 OM 6L ≥10% aa aa 

56 OM 10093  ≥10% aa aa 

57 TLR 423  ≥10% aa aa 

58 OM 7393 ≥10% aa aa 

59 TLR 418 ≥10% aa aa 

60 OM 6878 ≥10% aa AA 

61 OM 8900 ≥10% aa aa 

62 TV2  ≥10% - - 

63 OM 10042 ≥10% aa aa 

64 OM 8902 ≥10% aa aa 

65 OM 10040  ≥10% aa aa 

66 OM 53L ≥10% AA aa 

67 OM 7L ≥10% aa aa 

68 OM 5992 ≥10% aa aa 

69 OM 10236  ≥10% aa aa 

70 TLR 397  ≥10% aa aa 

71 TLR 424  ≥10% aa aa 

72 TLR 429 ≥10% aa aa 

73 TLR 440 ≥10% aa aa 

74 TLR 421  ≥10% aa aa 

75 TLR 427 ≥10% aa aa 

76 TLR 378 ≥10% - aa 

77 TLR 379  ≥10% aa aa 

78 OM 3673  ≥10% aa aa 



  

79 TLR438  ≥10% aa aa 

80 TLR 428 ≥10% aa aa 

81 OM 10041 ≥10% aa aa 

82 TLR 394  ≥10% aa aa 

83 OMCS 2013 ≥10% aa aa 

84 OM 10836 ≥10% aa aa 

85 OM 6063 ≥10% aa aa 

86 OM 6600 ≥10% aa aa 

87 CT 2 ≥10% aa aa 

88 CT 3 ≥10% aa AA 

89 TLR 432 ≥10% aa aa 

90 TLR 435 ≥10% - - 

91 MNR 4 ≥10% aa aa 

92 OM 10030 ≥10% - - 

93 OM 36L ≥10% aa aa 

94 OM 70L ≥10% AA AA 

95 T2 ≥10% - - 

96 TLR 375   ≥10% aa aa 

97 OM 10000 ≥10% AA aa 

98 OM 10029 ≥10% aa AA 

99 OM 6691 ≥10% aa aa 

100 OM 7345 ≥10% aa aa 

101 TLR 375 ≥10% - - 

102 TLR 402 ≥10% aa aa 

103 OM 4900 ≥10% aa aa 

104 OM 8105 ≥10% aa aa 

105 OM 9998-1 ≥10% aa aa 

Chú thích: AA: gen ít bạc bụng đồng hợp tử; Aa: gen ít bạc bụng dị hợp tử; aa: không 

mang gen ít bạc bụng 



  

 

5. Phụ lục 5: Một số hình ảnh 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Hình 3.29: Sơ đồ chọn tạo quần thể OM3673/ RVT //OM3673 nhờ chỉ thị phân tử 

 

 

 

 

 

 

 

 

      (5 cây) 

(255 cây, chọn 100 cây) 

(14 cây) 

(201 cây, chọn 77 cây) 

(10 cây) 

(327 cây, chọn 100 cây) 

OM3673 X 

(138 cây) 

(107 cây) 

RVT 

F1 X OM3673 

BC1F1 BC1F2 

BC1F2 

Indel5, RM21938 

X OM3673 

BC2F1 BC2F2 

BC2F2 

Indel5, RM21938 

(159 cây) 

X OM3673 

BC3F1 BC3F2 

BC3F2 

Indel5, RM21938 

(350 cây) 



  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

Hình 3.30: Sơ đồ chọn tạo quần thể OM3673/ TLR434//OM3673 nhờ chỉ thị phân tử 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Hình 3.31: Hình ảnh các Tổ hợp lúa lai hồi giao 
 

 

      (7 cây) 

(434 cây, chọn 100 cây) 

(4 cây) 

(372 cây, chọn 100 cây) 

OM3673 X 

(197 cây) 

(244 cây) 

TLR434 

F1 X OM3673 

BC1F1 BC1F2 

BC1F2 

Indel5, RM21938 

X OM3673 

BC2F1 BC2F2 

BC2F2 

Indel5, RM21938 

(156 cây) 


