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TÓM T ẮT:  SSR (trình tự lặp lại ñơn giản) là chỉ thị cho tính ña hình cao và ổn ñịnh, ñược sử dụng rộng 
rãi trong nghiên cứu sự ña dạng di truyền của thực vật. Trong bài báo này, chúng tôi trình bày kết quả sử 
dụng 15 cặp mồi SSR ñể phân tích sự ña dạng di truyền của 50 giống ñậu tương có phản ứng khác nhau 
với bệnh gỉ sắt và ñã xác ñịnh 14 cặp mồi cho thấy ña hình. Có 81 alen ñã ñược khuếch ñại, các alen ñược 
nhân bản với mỗi cặp mồi SSR dao ñộng 4-8. Hàm lượng thông tin ña hình dao ñộng từ 0,473 (Satt042) 
ñến 0,798 (Satt175). Trong 15 cặp mồi SSR, 10 cặp mồi có biểu hiện ña hình cao với hàm lượng thông 
tin ña hình có giá trị PIC ≥ 0,7. Các giống ñậu tương nghiên cứu ñược phân thành hai nhóm rõ rệt: nhóm 
I chủ yếu gồm các giống mẫn cảm với bệnh gỉ sắt,  nhóm II gồm các giống kháng bệnh và trung gian. 
Khoảng cách di truyền giữa hai nhóm là 29%. Thông tin này là cơ sở ñể lựa chọn các giống ñậu tương có 
khả năng chống gỉ sắt ñể sản xuất, ñồng thời cũng là cơ sở cho việc lựa chọn giống với sự khác biệt di 
truyền ñể phục vụ chọn tạo giống ñậu tương. 

Từ khóa: Bệnh gỉ sắt, chỉ thị SSR, ña dạng di truyền, giốn ñậu tương. 
 
MỞ ĐẦU 

Đậu tương (Glycine max L.) là một cây 
công nghiệp ngắn ngày, ñược thuần hóa từ ñậu 
tương hoang dại Glycine và Zucc ở Đông Á. 
Đậu tương là một trong 4 loại cây trồng chính 
(lúa mì, lúa nước, ngô, ñậu tương) phát triển 
rộng khắp trên các châu lục vì còn là cây thực 
phẩm có hiệu quả kinh tế lại dễ trồng. Sản phẩm 
từ cây ñậu tương ñược sử dụng rất ña dạng như 
dùng trực tiếp hạt thô hoặc chế biến thành 
phẩm, ñáp ứng nhu cầu ñạm trong khẩu phần ăn 
hàng ngày của người cũng như gia súc. Ngoài 
ra, trồng cây ñậu tương còn có tác dụng cải tạo 
ñất, giúp tăng năng suất các cây trồng khác. Đậu 
tương ñược coi là cây trồng chiến lược trong cơ 
cấu cây trồng nông nghiệp ở nước ta. Tuy 
nhiên, việc sản xuất ñậu tương ở Việt Nam còn 
gặp nhiều khó khăn do những hạn chế về giống 
kháng bệnh và ñiều kiện canh tác, phương pháp 
chọn giống truyền thống dựa vào các tính trạng 
hình thái và nông học tuy ñơn giản hơn nhưng 
có nhiều nhược ñiểm như biểu hiện kiểu hình bị 
chi phối bởi môi trường, giai ñoạn sinh trưởng, 
phát triển của cây và thậm chí bởi tính chủ quan 
của chính người tiến hành thí nghiệm, tốn nhiều 
thời gian và công sức, nhưng hiệu quả chọn 
giống không cao. 

Ngày nay, chỉ thị phân tử ñược ứng dụng 
rộng rãi như một công cụ hữu hiệu trong nghiên 

cứu di truyền và cho phép ñánh giá một số 
lượng lớn locus trải khắp hệ gen của nhiều loại 
cây trồng [4, 11]. Những thông tin về sự ña 
dạng di truyền ở mức ñộ DNA có thể phát hiện 
ñược sự khác biệt nhỏ nhất giữa các giống, ñiều 
này giúp nhận dạng những giống quý, hiếm 
trong các tập ñoàn cây trồng trồng một cách 
nhanh chóng và chính xác. Kỹ thuật DNA 
fingerprinting ñã ñược áp dụng ñể nhận dạng và 
phân biệt giống ở hơn 30 loại cây trồng khác 
nhau như cam chanh (Citrus spp.), chuối (Musa 
spp.), lúa mỳ (Triticum spp.), dâu tây... [3, 14]. 

Trong các chỉ thị phân tử như RFLP 
(Restriction Fragment Length Polymorphism), 
AFLP (Amplified Fragment Length 
Polymorphism), RAPD (Random Amplified 
Polymorphism DNA), chỉ thị SSR (Simple 
Sequence Repeat) là chỉ thị ñồng trội cho ña 
hình cao và ổn ñịnh, ñược sử dụng rộng rãi và 
hiệu quả trong nghiên cứu cấu trúc di truyền, 
nghiên cứu quá trình tiến hóa, làm rõ ñộ thuần 
của vật liệu tạo giống. Trong những năm gần 
ñây, các công trình sử dụng chỉ thị SSR trong 
nghiên cứu tính ña dạng di truyền của cây ñậu 
tương [1, 5, 6, 7, 12, 15, 16], phân tích sự ña 
dạng của cây lạc nhiễm bệnh gỉ sắt, cây lạc với 
bệnh héo xanh vi khuẩn [8, 9, 10, 13] ñã ñược 
công bố.  

Việc nghiên cứu sự ña dạng di truyền tập



Vu Thanh Tra, Chu Hoang Mau, Tran Thi Phuong Lien 

 

 236

ñoàn ñậu tương có phản ứng khác nhau ñối với 
bệnh gỉ sắt không chỉ có ý nghĩa trong việc bảo 
tồn các giống ñậu tương có khả năng kháng 
bệnh mà còn có ý nghĩa quan trọng trong công 
tác chọn tạo giống có chất lượng cao. Trong 
nghiên cứu này, chỉ  thị SSR ñược sử dụng ñể 
nghiên cứu sự ña dạng di truyền và lập tiêu bản 
DNA của 50 giống ñậu tương Việt Nam có phản 
ứng khác nhau ñối với bệnh gỉ sắt, cung cấp 
thông tin cho công tác bảo tồn và chọn tạo 
giống ñậu tương. 

PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

Sử dụng 50 giống ñậu tương Việt Nam do 
Trung tâm Nghiên cứu và Phát triển Đậu ñỗ và 
Viện Di truyền Nông nghiệp thuộc Viện Khoa 
học Nông nghiệp Việt Nam cung cấp làm vật 
liệu nghiên cứu. Các giống ñậu tương ñã ñược 
xác ñịnh tính kháng bệnh và chia làm 3 nhóm có 
phản ứng khác nhau ñối với bệnh gỉ sắt: nhóm 
mẫn cảm (không có khả năng chống chịu) với 
bệnh gỉ sắt bao gồm 25 giống: DT12, VX92, 
VX93, V74, V79, DH4, CV, CV1. ĐK, CBĐ, 
CB7, QHCB, LVG, TTHT, DBBT, DTBT, MT2, 
HG1, HTĐT, MD, DL, MH, ND, CLGL, HN; 
nhóm trung gian ñược xác ñịnh và mô tả dựa trên 
thời gian ủ bệnh và số lượng cụm hạ bào tử có 
trong một thương tổn bao gồm 12 giống: M103, 
DT96, PHCB, PS, PT, NS, MT1, HG2, VK2, 
CT2, VK3, CT1 và nhóm kháng bệnh có khả 
năng cho năng suất tương ñối của cây dưới áp 
lực của bệnh gỉ sắt bao gồm 13 giống: Rpp1, 
Rpp2, Rpp3, Rpp4, DT2000, CBU8325, DT95, 
MTD65, CNB, PMTQ, HSP2, HSPHG, ZG. 

Tách chiết DNA tổng số từ mầm của các 
giống ñậu tương nghiên cứu theo phương pháp 
CTAB có cải tiến. Kiểm tra ñộ sạch và hàm 
lượng DNA bằng ño quang phổ hấp thụ kết hợp 
với ñiện di trên gel agarose 0,8%. Hỗn hợp PCR 
có thể tích 25 µl, bao gồm dung dịch ñệm PCR 
1X; 2,5 mM MgCl2; 2 mM dNTPs; 200 nM 
ñoạn mồi; 0,5 ñơn vị Taq polymerase và 10 ng 
DNA khuôn. Phản ứng PCR thực hiên trong 
máy PCR - Thermal Cycler. Sản phẩm của phản 
ứng SSR ñược ñiện di trên gel polyacrylamide 
15%, gel ñược nhuộm bạc theo phương thức 
hiện ñại và chụp ảnh. Các băng trên gel ñược 
mã hóa số liệu theo bảng mã nhị phân với quy 
ước không có băng ñánh số 0, mẫu nào có băng

ñánh số 1. 

Hệ số tương ñồng di truyền Jaccard và 
phương pháp UPGMA trong NTSYSpc phiên 
bản 2.1 ñược sử dụng ñể phân tích, ñánh giá sự 
ña dạng di truyền, thiết lập sơ ñồ hình cây và 
phân tích tọa ñộ chính. Hàm lượng thông tin ña 
hình (PIC - Polymorphic Information Content) 
cho mỗi locut chỉ thị SSR ñược tính theo công 
thức: PIC(i) = 1 – Pij2 trong ñó, Pij là tần suất 
allen thứ j ở locut SSR thứ i [2]. 

KẾT QUẢ VÀ TH ẢO LUẬN 

Đa dạng di truyền 50 giống ñậu tương bằng 
chỉ thị SSR 

Phân tích hình ảnh ñiện di sản phẩm SSR 
của 15 cặp mồi (hình 1A, 1B, 1C, 1D) cho kết 
quả là, trong số 15 chỉ thị SSR sử dụng ñể phân 
tích sự ña dạng di truyền của 50 giống ñậu 
tương thì có 14 chỉ thị cho sự ña dạng di truyền 
giữa các giống, riêng chỉ thị Satt460 cho kết quả 
không ña hình.  

Thống kê các phân ñoạn DNA ñược nhân 
bản ñã phát hiện ñược 81 alen tại 14 locut. Số 
alen ña hình tại mỗi locut biến ñộng từ 4 ñến 8 
và ñạt trung bình 6 alen. Chỉ thị Satt489 cho số 
lượng alen nhiều nhất là 8 alen. Hàm lượng 
thông tin ña hình của các chỉ thị SSR biến ñộng 
từ 0,473 ñến 0,798, ñạt trung bình 0,729 (bảng 
1). So sánh với kết quả nghiên cứu của Trần Thị 
Phương Liên và nnk. (2004) [7] trên cùng ñối 
tượng là cây ñậu tương có hệ số PIC trung bình 
là 0,6326, cho thấy, kết quả trong nghiên cứu 
này cho hệ số ña dạng trung bình PIC cao hơn 
(0,729) và biên ñộ dao ñộng của hệ số ña dạng 
PIC giữa các chỉ thị là tương ñối hẹp (0,473 - 
0,798). Kết quả này thấp hơn so với nghiên cứu 
của Abe et al. (2003) [1] trên tập ñoàn 131 
giống ñậu tương từ 14 nước châu Á (hệ số ña 
dạng trung bình PIC = 0,782), nhưng cao hơn so 
với nghiên cứu của Narvel et al. (2000) [11] 
trên 74 giống ñậu tương ở Bắc Mỹ (hệ số ña 
dạng trung bình PIC = 0,56).  

Các giống ñậu tương nghiên cứu có hệ số 
tương ñồng di truyền dựa trên phân tích SSR 
dao ñộng từ 0,65 ñến 0,97 hay sự khác biệt di 
truyền giữa các giống là 3 - 35%. Mức ña hình 
cao tương ứng với ñộ biến ñộng di truyền giữa 
các mẫu giống ñậu tương, chứng tỏ sự ña dạng 
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di truyền tồn tại ở các mẫu giống ñậu tương 
nghiên cứu nhưng không quá lớn. Hệ số tương 
ñồng cao nhất ñược phát hiện giữa DH4 và HG1 
(0,97). Mối quan hệ này ñược hỗ trợ bằng sơ ñồ 
hình cây qua kết quả phân tích nhóm (hình 2). 
Giá trị tương ñồng cao chứng tỏ sự tồn tại dòng 
chu chuyển gen và trao ñổi nguồn gen và mức 
ñộ chọn lọc ở ñậu tương khá cao. Hệ số tương 

ñồng thấp nhất (0,68) ñược xác ñịnh giữa các 
giống nhiễm bệnh gỉ sắt ñối với các giống có phản 
ứng trung gian và kháng bệnh gỉ sắt. Tuy nhiên, 
trên cùng một nhóm nhiễm bệnh gỉ sắt ñược biểu 
hiện trên biểu ñồ hình cây, giống VK2 có phản 
ứng trung gian với bệnh gỉ sắt nhưng lại có xu 
hướng nghiêng về nhóm nhiễm bệnh gỉ sắt. 

 
A 
 

 
B 

 
C 

 
D 

 
Hình 1. Các alen tại locus Satt009 (A), Satt175 (B), Satt146 (C) Satt 005 (D) của 50 giống ñậu 
tương. M: marker phân tử; 1-50: các giống ñậu tương. 
 
Bảng 1. Hàm lượng thông tin ña hình (PIC) của các mồi SSR khi phân tích với 50 giống ñậu tương 

STT SSR Dạng SSR Số alen 
Hàm lượng thông tin 

ña hình (PIC) 
1 Satt005 (ATT)19 7 0,770 
2 Satt009 (ATT)14 5 0,690 
3 Satt042 (ATT)27 4 0,473 
4 Sat_064 (AT)34 5 0,767 
5 Satt146 (ATT)17 7 0,798 
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6 Sct_187 (CT)10 6 0,757 
7 Satt150 (ATT)20 5 0,686 
8 Satt173 (ATT)18 5 0,767 
9 Satt175 (ATT)16 7 0,798 
10 Satt373 (ATT)21 6 0,753 
11 Satt431 (ATT)21 5 0,692 
12 Satt489 (ATT)23(GTT) 8 0,784 
13 Satt557 (ATT)17GAT 5 0,707 
14 Satt567 (ATT)14 6 0,757 
   81 0,729 

 

 
 

Hình 2. Sơ ñồ hình cây về mối quan hệ của 50 giống ñậu tương có phản ứng khác nhau  
với bệnh gỉ sắt dựa trên chỉ thị phân tử SSR 

 
Phân tích sơ ñồ hình cây ở hình 2 cho thấy 

các giống ñậu tương nghiên cứu ñược chia 
thành hai nhánh rõ rệt có khoảng cách di truyền 
là 29% (100% - 71%). Nhánh thứ nhất, bao gồm 
các giống nhiễm bệnh gỉ sắt và một giống trung 
gian như VK2, có thể phân tiếp thành hai nhánh 
phụ. Nhánh phụ thứ nhất gồm 9 giống DBBT, 
DK, CLGL, DL, CV, QHCB, HG1, DH4 và 
VX93 có khoảng cách di truyền gần nhau, với hệ 

số tương ñồng dao ñộng từ 0,802 ñến 0,975. Các 
giống thuộc nhánh phụ thứ 2 bao gồm HTDT, 
MH, DTBT, CV1, LVG, HN, CBD, ND, V79, 
V74, DT12, MD, MT2, CB7, VX92, TTHT và 
VK2, có hệ số tương ñồng từ 0,65 ñến 0,95. 
Nhánh thứ hai bao gồm các giống kháng bệnh 
và các giống trung gian. Trong nhánh này, cũng 
có 2 nhánh phụ: nhánh phụ thứ nhất gồm các 
giống kháng bệnh Rpp1, DT95, PMTQ, Rpp4, 

0,71 0,77 0,84 

Hệ số giống nhau 
0,91 0,98 
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Rpp2, HSP2, DT2000, MTD65, Rpp3, HSPHG, 
CNB, ZG và CBU8325 với hệ số tương ñồng 
cao nhất dao ñộng trong khoảng 0,68 - 0,95; 
nhánh phụ thứ 2 gồm các giống có phản ứng 
trung gian ñối với bệnh gỉ sắt: PHCB, PT, 
M103, NS, PS, CT1, MT1, VK3, HG2, CT2 và 
DT96 với hệ số tương ñồng từ 0,75 -  0,95.  

Sơ ñồ hình 2 cho thấy các giống ñậu tương 
khác nhau về mặt di truyền phân bố theo khả 
năng kháng bệnh gỉ sắt. Như vậy, cũng giống 
như các chỉ thị phân tử khác, kỹ thuật SSR cho 
phép xác ñịnh nhanh mối quan hệ di truyền giữa 
các giống tham gia thí nghiệm, ñiều này rất có ý 
nghĩa kinh tế trong việc chọn tạo giống cây 
trồng. 

KẾT LU ẬN 

Trong số 15 cặp mồi SSR ñược dùng trong 
phản ứng PCR với DNA hệ gen của 50 giống ñậu 
tương có phản ứng khác nhau với bệnh gỉ sắt, có 
14 cặp mồi biểu hiện tính ña hình. Đã có 81 alen 
ñược nhân bản, số lượng alen ñược nhân bản của 
mỗi cặp mồi SSR dao ñộng từ 4 ñến 8. Hàm 
lượng thông tin ña hình dao ñộng từ 0,473 
(Satt042) ñến 0,798 (Satt175). Trong 15 cặp 
mồi có 10 cặp mồi cho tính ña hình cao nhất với 
hàm lượng thông tin ña hình trên 0,7. 

Các giống ñậu tương nghiên cứu ñược phân 
bố thành hai nhánh: Nhánh I bao gồm chủ yếu 
các giống mẫn cảm với bệnh gỉ sắt, nhánh II có 
phần lớn các giống kháng bệnh gỉ sắt. Khoảng 
cách di truyền giữa hai nhánh là 29%. Những 
thông tin này làm cơ sở  cho việc tuyển chọn 
giống ñậu tương kháng bệnh gỉ sắt phục vụ sản 
xuất, ñồng thời cũng là cơ sở cho việc lựa chọn 
cặp bố mẹ khác xa nhau về mặt di truyền phục 
vụ công tác lai tạo giống. 
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SUMMARY 

 
Simple Sequence Repeat (SSR) are the markers of high polymorphism and stability, which are widely 

used and effective in studying the genetic diversity of plants. In this paper we present results on the use of 15 
SSR primer pairs to analyze the genetic diversity of 50 soybean cultivars having different responses to rust. 
14 primer pairs showed polymorphisms. There were 81 alleles have been amplified, amplified alleles of each 
SSR primer pairs ranged from 4 to 8. Polymorphic information contents of used primers ranged from 0.473 
(Satt042) to 0.798 (Satt175). Among 15 SSR primer pairs, 10 have high Polymorphic information content 
(PIC  ≥ 0.7). The soybean cultivars were grouped into two groups: Group I included, maily soybean cultivars 
that are susceptible to rust, group II consisted mostly rust-resistant cultivars. Genetic distance between the 
two groups is 29%. This information could be used as the basis for selection of soybean cultivars resistant to 
rust for soybean production, as well as the basis for the selection of soybean varieties with different genetic 
background for soybean breeding.    
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