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TÓM TẮT: Phân tích quan hệ di truyền các giống lúa đặc sản, chất lượng ở Việt Nam là vấn đề rất quan 
trọng trong việc quản lý, bảo tồn nguồn gen, xác định giống cây trồng mới. Trong nghiên cứu này, 60 
giống lúa đã được chọn lựa để nghiên cứu với 40 chỉ thị SSR. Tổng cộng có 180 allen được phát hiện bởi 
33 chỉ thị cho đa hình với trung bình 5,45 allen/locus. Trong số 33 locus đa hình, tìm thấy 61 allen hiếm 
và 14 allen đặc trưng ở 11 locus. Kết quả cho thấy, các allen đặc trưng có thể nhận dạng đặc điểm phân tử, 
DNA của 12 giống lúa nghiên cứu. Hệ số đa hình di truyền (PIC) dao động từ 0,06 đến 0,83 với giá trị 
trung bình là 0,6. Hệ số tương đồng di truyền của 60 giống lúa nghiên cứu dao động từ 0,056 đến 0,77; hai 
giống có hệ số tương đồng di truyền thấp nhất là Jamin 85 (DS28) và LC93-1; hai giống có hệ số tương 
đồng di truyền cao nhất là Q5ĐB (DS42) và KDĐB (DS43). Các số liệu thu được trong nghiên cứu này 
cung cấp những thông tin quan trọng cho việc nghiên cứu chọn tạo các giống lúa đặc sản và chất lượng 
bằng phương pháp truyền thống và phương pháp phân tử. 
Từ khóa: Allen, chất lượng, chỉ thị SSR, đa dạng di truyền, lúa đặc sản. 

 
MỞ ĐẦU 

Lúa đặc sản là loại lúa cho sản phẩm chất 
lượng cao và mang tính đặc thù của vùng. Lúa 
đặc sản bao gồm các giống lúa thơm, lúa nếp và 
một số lúa japonica được trồng ở các vùng sinh 
thái khác nhau của Việt Nam. Trong các giống 
lúa thơm có Hương cốm, Hương chiêm, lúa 
Nàng nhen thơm. Các giống lúa nếp đặc sản có 
nếp Hoa vàng 1,2, nếp Cẩm đen, nếp Lá xanh... 
Các giống lúa này cùng với một số giống đặc 
sản cải tiến đã góp phần vào sự phát triển lúa 
gạo nước ta. Việc nghiên cứu đa dạng nguồn 
gen tập đoàn lúa đặc sản không chỉ có ý nghĩa 
trong việc bảo tồn các giống lúa đặc sản bản địa 
mà còn có ý nghĩa trong công tác chọn tạo 
giống lúa chất lượng cao. 

Bên cạnh những giống lúa đặc sản, những 
giống lúa chất lượng là một trong những giống 
đóng vai trò quan trọng nhất, tác động ảnh 
hưởng đến giá cả thị trường và người tiêu dùng. 
Nhu cầu về giống lúa chất lượng cao những 
năm gần đây thay đổi bởi sở thích của người 
tiêu dùng và yêu cầu thị trường mạnh mẽ. Phát 
triển giống lúa chất lượng cao là một trong 
những hướng đi chính trong tiến trình cải biến 
giống cây trồng mới.  

Sự tăng trưởng và phát triển các nguồn tài 

nguyên nông nghiệp chủ yếu phụ thuộc vào đa 
dạng di truyền giữa các giống cây trồng khác 
nhau. Các giống có cấu trúc di truyền khác biệt 
là nguồn nguyên liệu tốt để tạo ra các giống lúa 
cải tiến trong tương lai. Như vậy, xác định kiểu 
gen và mối quan hệ giữa các các kiểu gen là vô 
cùng quan trọng. Sự phát triển của kỹ thuật 
công nghệ sinh học mới cung cấp công cụ hữu 
hiệu hỗ trợ đánh giá sự biến đổi di truyền ở cả 
hai cấp độ kiểu gen và kiểu hình. Chỉ thị phân 
tử là công cụ mạnh mẽ trong việc đánh giá các 
biến dị di truyền, giải thích mối quan hệ di 
truyền trong và giữa các loài, hỗ trợ việc quản 
lý các nguồn tài nguyên di truyền thực vật [16, 
17, 20]. 

Trình tự lặp lại đơn giản (SSR) là công cụ 
quan trọng để xác định sự biến đổi di truyền 
nguồn gen [7, 9]. Nhờ có ưu điểm là đánh giá 
nhanh chóng, chính xác, cho đa hình cao và ổn 
định, do đó chỉ thị SSR được sử dụng rộng rãi 
trong phân tích đa dạng di truyền, lập bản đồ 
phân tử [7, 22], xây dựng dấu vân tay DNA [7, 
21], kiểm tra độ tinh khiết di truyền [7, 8], phân 
tích sự đa dạng các nguồn gen [5, 7, 23]. 

Trong nghiên cứu này, chỉ thị SSR được sử 
dụng để nghiên cứu đa dạng nguồn gen của 60 
giống lúa đặc sản và chất lượng trồng phổ biến ở 
Việt Nam, giúp nhận dạng các giống phục vụ cho 
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công tác bảo tồn và cung cấp thông tin hữu ích 
cho công tác chọn tạo giống lúa chất lượng cao. 

VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

Vật liệu 
60 giống lúa được nhận từ Viện Di truyền 

Nông nghiệp Việt Nam. Các giống lúa có nguồn 
gốc khác nhau (bảng 1). 

 
Bảng 1. Danh sách 60 giống lúa nghiên cứu 

SĐK Tên giống Nguồn gốc Ghi  
chú SĐK Tên giống Nguồn  

gốc 
Ghi  
chú 

DS1 Nếp bồ hóng 
Hải Dương Việt Nam ĐS DS31 TL6 Việt Nam CL 

DS2 Nếp cẩm đen Việt Nam ĐS DS32 TĐB6 Việt Nam CL 
DS3 Khẩu lao Việt Nam ĐS DS33 Hương chiêm Việt Nam ĐS 
DS4 Blaodang Việt Nam ĐS DS34 Basmati 370 Ấn Độ ĐS 
DS5 Nếp hoa vàng 1 Việt Nam ĐS DS35 Nàng Hoa 9 Việt Nam ĐS 

DS6 Nếp Hải Phòng Việt Nam ĐS DS36 Thái Bonet 
thơm Thái Lan ĐS 

DS7 Nếp IRi352 Philippin ĐS DS37 OM4101 Việt Nam CL 

DS8 Nếp rồng Hà 
Bắc Việt Nam ĐS DS38 Lúa nàng 

nhen thơm Việt Nam ĐS 

DS9 Nếp 415 Việt Nam ĐS DS39 IR64-Sub I Philippin CL 
DS10 Nếp BM9603 Việt Nam ĐS DS40 FL478 Philippin CL 
DS11 Nếp Dầu Hương Việt Nam ĐS DS41 OM6975 Việt Nam CL 
DS12 Nếp ruộng 1 Việt Nam ĐS DS42 Q5 Trung Quốc CL 
DS13 Nếp bò Việt Nam ĐS DS43 Q5ĐB Việt Nam CL 
DS14 Nếp vải Việt Nam ĐS DS44 KDĐB Việt Nam CL 
DS15 Nếp nõn tre Việt Nam ĐS DS45 Khang dân 18 Trung Quốc CL 
DS16 Nếp hoa vàng 2 Việt Nam ĐS DS46 LT2 Việt Nam CL 

DS17 Nếp MTL668 Việt Nam ĐS DS47 Lưỡng Quảng 
164 Trung Quốc CL 

DS18 Nếp lá xanh Việt Nam ĐS DS48 Khâm dục Trung Quốc CL 

DS19 Nếp nương dạng 
1-2 Việt Nam ĐS DS49 Đoàn kết Việt Nam CL 

DS20 Khẩu nu na Việt Nam ĐS DS50 LC93-1 Việt Nam CL 
DS21 Khẩu tan hay Việt Nam ĐS DS51 S103 Trung Quốc CL 
DS22 Khẩu pe Việt Nam ĐS DS52 BM9820 Việt Nam CL 

DS23 Tám đứng Hải 
Dương Việt Nam CL DS53 NN4B Philippin CL 

DS24 Tám thơm ấp bẹ Việt Nam CL DS54 LT3 Việt Nam CL 
DS25 Tám xuân đài Việt Nam CL DS55 ĐB6 Việt Nam CL 
DS26 Tám cao cây Việt Nam CL DS56 Nam Định 1 Việt Nam CL 
DS27 Bắc thơm số 7 Trung Quốc CL DS57 BM9855 Việt Nam CL 
DS28 Jasmin 85 Philippin CL DS58 Bao thai Việt Nam CL 

DS29 Hương thơm số 
1 Trung Quốc CL DS59 Mộc tuyền Việt Nam CL 

DS30 Hương cốm Việt Nam CL DS60 DT122 Việt Nam CL 
 
SĐK. Số đăng ký; ĐS. Đặc sản; CL. Chất lượng. 
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40 chỉ thị SSR nằm trên 12 nhiễm sắc thể của 
bộ gen lúa. Các chỉ thị được tổng hợp bởi hãng 
IDT (Hoa Kỳ) dựa vào trình tự trên Ngân hàng 
Gen quốc tế (GenBank) và do phòng Di truyền tế 
bào thực vật, Viện Công nghệ sinh học,  
Viện Hàn lâm Khoa học và Công nghệ Việt Nam 
cung cấp. 
Phương pháp 

DNA genome của các giống lúa nghiên cứu 
được tách chiết và tinh sạch theo phương pháp 
CTAB (Cetyl Trimethyl Ammonium Bromide) 
của Saghai-Maroof et al. (1984) [13] có cải tiến 
cho phù hợp với điều kiện phòng thí nghiệm.  

Phản ứng PCR được thực hiện với hỗn hợp 
phản ứng gồm 1 µl DNA genome (25 ng/µl); 
13,4 µl H2O; 2,0 µl Buffer 10xPCR; 2,5 µl 
dNTP (1 mM); 0,5 µl mồi F (50 ng/µl); 0,5 µl 
mồi R (50 ng/μl); 0,1 µl enzyme Taq 
polymerase (5 U/µl). Điều kiện phản ứng PCR 
như sau: 94oC trong 4 phút; 35 chu kỳ của 5 
phút 94oC; 30 giây 55oC-60oC (tùy thuộc Tm 
của mồi); 45 giây 72oC và bước cuối cùng 72oC 
trong 5 phút.  

Sản phẩm PCR được kiểm tra trên gel 
agarose 1% và tiếp tục được phân tích trên gel 
polyacrylamide 5% trong dung dịch đệm 0,5 X 
TBE ở 75V, thời gian chạy phụ thuộc vào kích 
thước của sản phẩm PCR, dao động từ 1-3 giờ. 

Kết quả phân tích dựa trên sự xuất hiện 
(đánh số ‘1’) và không xuất hiện (đánh số ‘0’) 
của các băng DNA. Hàm lượng thông tin đa 
hình (PIC-Polymorphic Information Content) 
được tính toán theo phương pháp của Saal & 
Wricke (1999) [12]. 

PICi =1-Pij
2 

Trong đó, Pij là tần số xuất hiện của allen thứ j 
của kiểu gen i được kiểm tra. Phạm vi giá trị PIC 
từ 0 (không đa hình) tới 1 (đa hình hoàn toàn).  

Xác định hệ số tương đồng di truyền Jaccard, 
thiết lập sơ đồ hình cây để so sánh hệ số tương 
đồng di truyền giữa 60 giống lúa dựa theo 
phương pháp UPGMA trong NTSYSpc 2.1. 

KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

Sự đa hình của các chỉ thị SSR với 60 giống 
lúa nghiên cứu 

Kết quả thu được dựa trên sự phân tích 60 
giống lúa sử dụng chỉ thị SSR cho đa hình được 
trình bày ở bảng 2. 

Số liệu ở bảng 2 cho thấy, số lượng allen rất 
khác nhau giữa các locus. Trong tổng số 40 chỉ 
thị SSR được sử dụng nghiên cứu có 33 (82,5%) 
chỉ thị cho đa hình với tổng cộng 180 allen. Số 
lượng allen dao động từ 2 đến 10 allen, có 3 cặp 
mồi cho 2 allen (RM283, RM222, RM171), có 
đến 8 cặp mồi cho 7 allen (RM547, RM307, 
RM5, RM408, RM206, RM241, RM300, 
RM190, RM247), riêng cặp mồi RM72 cho 10 
allen, giá trị trung bình là 5,45 allen/locus. Với 
giá trị trung bình 5,45 allen/locus chứng tỏ các 
giống lúa nghiên cứu có độ đa hình khá cao, 
điều này rất có ý nghĩa trong công tác chọn tạo 
và xác định giống lúa. Kết quả này cũng cao 
hơn so với kết quả nghiên cứu của Ashfaq et al. 
(2012) [1] khi nghiên cứu sự đa dạng di truyền 
giống lúa Basmati cho 3,6 allen/locus và 
Rahman et al. (2012) [10] khi nghiên cứu đa 
dạng di truyền các giống lúa ưu tú ở Bangladesh 
với giá trị trung bình là 4,18 allen cho mỗi 
locus. Tuy nhiên, số allen trung bình này lại 
thấp hơn hẳn so với Thomson et al. (2007) [18] 
khi nghiên cứu về đa dạng di truyền các giống 
lúa bản địa ở Indonesia với số allen trung bình 
là 13 allen mỗi locus. 

Hàm lượng thông tin đa hình (PIC) của 33 
chỉ thị SSR dao động từ 0,06 đến 0,83, trung 
bình đạt 0,60. Hệ số PIC trung bình đạt 0,60 cho 
thấy mức độ đa dạng nguồn gen của các giống 
lúa là khá đa dạng. Kết quả này cũng tương tự 
so với một số công bố trước đây, Lapitan et al. 
(2007) [6] khi đánh giá đa dạng di truyền 
giống lúa chất lượng ở Philippin đã chỉ ra hệ số 
PIC trung bình của các giống lúa 0,68 trên mỗi 
locus. Ravi et al. (2003) [11], Jain et al. (2004) 
[4] cũng chỉ ra hệ số PIC trung bình 0,582; 
0,61. Hệ số PIC này cao hơn so với một số 
nghiên cứu như: Sajib et al. (2012) [14], 
Hossain et al. (2012) [3] với hệ số PIC trung 
bình lần lượt là 0,48; 0,508. Tuy nhiên, hệ số 
PIC trung bình trong nghiên cứu này cũng thấp 
hơn hệ số PIC trung bình của Shaptadvipa et al. 
(2009) [15], Borba et al. (2009) [2], Upadhyay 
et al. (2011) [19] với hệ số PIC trung bình lần 
lượt là 0,923; 0,75; 0,78. 
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Bảng 2. Số allen thể hiện, số allen hiếm và hệ số PIC của 33 cặp mồi SSR 

STT SSR locus Số allen Số allen 
hiếm 

Hàm lượng thông tin đa 
hình (PIC) Kích thước (bp)  

1 RM18 3 1 0,35 110-120 
2 RM547 7 2 0,78 220-300 
3 RM17 6 3 0,61 164-189 
4 RM223 6 1 0,72 144-165 
5 RM283 2 0 0,35 147-150 
6 RM20 5 2 0,55 137-170 
7 MADS11 5 0 0,54 245-270 
8 ADS20  5 2 0,59 300-340 
9 RM307 7 4 0,69 120-138 
10 RM5  7 2 0,64 108-123 
11 RM21 6 0 0,80 126-158 
12  RM287 8 5 0,82 120-142 
13 RM510 4 1 0,49 115-130 
14 RM312  5 1 0,66 287-320 
15 RM408  7 3 0,72 126-137 
16 RM585 5 2 0,57 162-210 
17 RM19  8 4 0,66 230-314 
18 RM162  4 1 0,45 285-347 
19 RM206 7 2 0,78 153-169 
20 RM222 2 1 0,06 266-278 
21 RM171  2 0 0,34 350-375 
22 RM241  7 4 0,72 165-190 
23 RM300  7 2 0,76 135-167 
24 RM277  3 1 0,35 120-128 
25 RM25  6 2 0,62 138-161 
26 RM133  4 0 0,52 230-270 
27 RM190  7 3 0,72 115-129 
28 RM148 3 0 0,56 125-136 
29 RM247  7 3 0,53 130-212 
30 RM38  4 0 0,61 286-295 
31 RM72  10 4 0,83 162-210 
32 RM270  5 2 0,56 111-127 
33 RM276  6 3 0,74 170-230 

 
Các allen hiếm và allen đặc trưng 

Các allen hiếm cũng được tìm thấy trong 
nghiên cứu này (bảng 2). Theo Jain et al. (2004) 
[4] allen được coi là hiếm nếu tần số xuất hiện 

của chúng nhỏ hơn hoặc bằng 5% tổng số các 
kiểu gen phân tích. Trong số các locus đa hình, 
tạo ra tổng cộng 61 allen hiếm. Chỉ thị RM287 
cho số lượng allen hiếm cao nhất với 5 allen, 
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tiếp đó là các chỉ thị RM307, RM19, RM241 và 
RM72 với 4 allen hiếm mỗi locus. Có 3 giống 
cho số allen hiếm nhiều nhất ở 6 locus đa hình 
đó là giống Tám thơm ấp bẹ (DS24), Thái 
Bonet thơm (DS36) và LC93-1 (DS50). Các 
allen hiếm ở trong tập đoàn giống sẽ cung cấp 
thông tin hữu ích cho các nhà di truyền học và 
chọn giống.  

Ngoài ra, trong số các locus đa hình nghiên 
cứu có 11 locus cho các allen đặc trưng ở 12 
giống lúa nghiên cứu (bảng 3). Giống Nếp nõn 

tre (DS15) có thể nhận dạng được bằng chỉ thị 
RM276 và RM312 với kích thước allen thu 
được khoảng 170 bp, 320 bp so với 60 giống lúa 
nghiên cứu. Ba chỉ thị là RM19, RM276 và 
RM241 cho hai allen đặc trưng ở các giống. 
Tuy nhiên các allen thu được có kích thước 
khác nhau và giúp nhận dạng được các giống 
như Nếp 415, Thái Bonet thơm, Nếp vải, Nếp 
nõn tre, Nếp BM9603, Nếp nương dạng 1, 2 với 
kích thước allen lần lượt khoảng 290 bp, 250 
bp, 200 bp, 170 bp, 190 bp và 185 bp. 

 
Bảng 3. Các chỉ thị SSR cho allen đặc trưng ở 12 giống lúa 

STT Số đăng ký Tên giống Tên chỉ thị SSR Kích thước allen (bp) 
1 DS1 Nếp bồ hóng Hải Dương RM223 165 bp 
2 DS5 Nếp hoa vàng 1 RM72 173 bp 
3 DS9 Nếp 415 RM547, RM19 220 bp, 290 bp 
4 DS10 Nếp BM9603 RM241 190 bp 
5 DS14 Nếp vải RM276 200 bp 
6 DS15 Nếp nõn tre RM276,RM312 170 bp, 320 bp 
7 DS17 Nếp MTL668 RM5 108 bp 
8 DS19 Nếp nương dạng 1, 2 RM241 185 bp 
9 DS22 Khẩu pe RM247 210 bp 
10 DS26 Tám cao cây RM190 129 bp 
11 DS36 Thái Bonet thơm RM19 250 bp 
12 DS55 ĐB6 RM287 130 bp 

 
Quan hệ di truyền giữa các giống lúa nghiên cứu 

Quan hệ di truyền giữa các giống lúa nghiên 
cứu được phân tích bằng phần mềm NTSYS 
2.1, từ đó xác định được hệ số tương đồng di 
truyền và sơ đồ hình cây về mối quan hệ di 
truyền giữa các giống lúa (hình 1). Hệ số tương 
đồng di truyền của các giống lúa dao động từ 
0,056 đến 0,77, hai giống có hệ số tương đồng 
di truyền thấp nhất (0,056) là Jamin 85 (DS28) 
có nguồn gốc từ Philippin và LC93-1 (DS50) là 
giống của Việt Nam chọn tạo từ giống lúa cạn 
CT7739-2-M-3-3-2. Hai giống có hệ số tương 
đồng di truyền cao nhất (0,77) là Q5ĐB (DS42) 
với KDĐB (DS43), cả hai giống này đều là 
giống đột biến từ Q5, Khang Dân 18 có nguồn 
gốc xuất xứ từ Trung Quốc. 

Ở mức độ tương đồng di truyền 14% tập 

đoàn giống nghiên cứu chia làm hai nhóm. 
Nhóm I chỉ có duy nhất một giống là LC93-1 
(DS50), với hệ số tương đồng di truyền so với 
các giống khác trong tập đoàn là 0,14. Giá trị hệ 
số tương đồng di truyền rất thấp chứng tỏ giống 
LC93-1 có quan hệ di truyền khá xa với các 
giống còn lại. 

Nhóm II bao gồm 59 giống còn lại, ở mức 
tương đồng di truyền 16% nhóm chính II phân 
thành bốn nhóm phụ. Nhóm phụ 2.1 bao gồm 
13 giống với hệ số tương đồng di truyền dao 
động từ 0,19 đến 0,61; hai giống có hệ số tương 
đồng di truyền thấp nhất (0,19) là Nếp hoa vàng 
2 (DS16) và Khẩu tan hay (DS21), hai giống có 
hệ số tương đồng di truyền cao nhất (0,61) là 
Nếp 415 (DS9) và Nếp BM9603 (DS10). Các 
giống thuộc nhóm phụ 2.1 đều là các giống lúa 
đặc sản của Việt Nam. 
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Hệ số tương đồng di truyền 

Hình 1. Sơ đồ quan hệ di truyền của 60 giống lúa dựa trên số liệu phân tích DNA với 33 chỉ thị 
phân tử SSR 

 
Nhóm phụ 2.2 gồm 3 giống là Tám thơm ấp 

bẹ (DS24), Tám xuân đài (DS25), Tám cao cây 
(DS26) với hệ số tương đồng di truyền dao 
động từ 0,44 đến 0,61. Cả ba giống tám trên đều 
là giống lúa chất lượng của Việt Nam. 

Nhóm phụ 2.3 gồm 6 giống lúa đặc sản là 

Nếp bò hóng Hải Dương (DS1), Nếp IRi352 
(DS7), Khẩu lao (DS3), Nếp Hải Phòng (DS6), 
Nếp bò (DS13), Nếp nõn tre (DS15), trong đó 
giống Nếp bò (DS13) có hệ số tương đồng di 
truyền thấp nhất (0,23) so với 5 giống còn lại và 
nằm ở một nhánh riêng rẽ. Hệ số tương đồng di 

 2.3 

 2.4 

 2.2 

 2.1 

 I 

 II 
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truyền trong nhóm này dao động từ 0,23 đến 
0,39, với hệ số tương đồng di truyền như vậy 
chứng tỏ các giống lúa đặc sản trong nhóm này 
có quan hệ di truyền khá xa nhau, có thể sử 
dụng làm nguồn nguyên liệu tạo chọn giống lúa 
mới. 

Nhóm phụ 2.4 bao gồm 38 giống còn lại, 
với mức tương đồng di truyền khoảng 23%, 
nhóm phụ 2.4 chia thành hai nhánh. Nhánh 
2.4.1 gồm 8 giống với hệ số tương đồng di 
truyền dao động từ 0,24 đến 0,57; hai giống có 
hệ số tương đồng di truyền thấp nhất (0,24) là 
Khẩu pe (DS22) và Tám đứng Hải Dương 
(DS23). Hai giống có hệ số tương đồng di 
truyền cao nhất (0,57) là Hương thơm số 1 và 
Hương cốm. Nhánh 2.4.2 gồm 30 giống còn lại, 
với hệ số tương đồng di truyền dao động từ 0,27 
đến 0,77. Trong đó, giống Basmati 370 (DS34) 
có nguồn gốc từ Ấn Độ nằm riêng một nhánh, 
điều đó chứng tỏ giống này có quan hệ di truyền 
khá xa so với 37 giống còn lại. Đa số các giống 
trong nhóm đều là giống lúa chất lượng và có 
nguồn gốc khác nhau. 

Nhìn chung, sơ đồ quan hệ di truyền của 60 
giống lúa chia ra rất nhiều nhánh nhỏ khác 
nhau, đa số các giống nghiên cứu có mức tương 
đồng di truyền khá thấp, chỉ có một số giống có 
quan hệ di truyền gần nhau nhưng cũng dừng lại 
ở mức tương đồng di truyền cao nhất khoảng 
77%. Kết quả cũng cho thấy đa số các giống lúa 
đặc sản có xu hướng xếp thành một nhóm, các 
giống lúa chất lượng cũng xếp thành một nhóm 
riêng rẽ với mức độ tương đồng di truyền khá 
xa nhau. Điều này cho thấy nguồn vật liệu hết 
sức phong phú cho việc nghiên cứu và phát 
triển các giống lúa đặc sản và chất lượng mới ở 
Việt Nam. 

KẾT LUẬN 

Trong số 40 chỉ thị SSR sử dụng trong 
nghiên cứu đa dạng di truyền của 60 giống lúa 
đặc sản và chất lượng được trồng phổ biến ở 
Việt Nam thì có 33 chỉ thị cho các băng DNA 
đa hình tại 33 locus, thu được 180 allen khác 
nhau, số allen dao động từ 2 đến 10 allen/locus, 
số allen trung bình đạt 5,45 allen/locus. 

Hệ số PIC của 33 cặp mồi nằm trong khoảng 
0,06 đến 0,83. Hệ số PIC trung bình là 0,6. 

Trong số 33 locus đa hình xuất hiện tổng 
cộng 61 allen hiếm. Chỉ thị RM287 cho số 
lượng allen hiếm cao nhất với 5 allen hiếm. 

Trong số các locus đa hình nghiên cứu có 
11 locus cho 14 allen đặc trưng giúp nhận dạng 
12 giống lúa nghiên cứu,  

Hệ số tương đồng di truyền của 60 giống lúa 
nghiên cứu dao động từ 0,056 đến 0,77, hai 
giống có hệ số tương đồng di truyền thấp nhất là 
Jamin 85 (DS28) và LC93-1. Hai giống có hệ số 
tương đồng di truyền cao nhất là Q5ĐB (DS42) 
và KDĐB (DS43). Các giống lúa đặc sản và 
chất lượng có xu hướng xếp thành các nhóm 
riêng rẽ. 

Các số liệu thu được trong nghiên cứu này 
cung cấp những thông tin quan trọng cho việc 
nghiên cứu chọn tạo các giống lúa đặc sản và 
chất lượng bằng phương pháp truyền thống và 
phương pháp phân tử. 
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SUMMARY 
 

The genetic relationship analysis of specialty and quality rice in Vietnam is very important for genetic 
management, conservation and new varietal identification. In this study, sixty rice varieties were selected for 
the study with 40 SSR markers. A total of 180 alleles were detected by 33 polymorphic markers with an 
average of 5.45 per locus. Out of 33 polymorphic loci, 61 rare alleles and 14 unique alleles were identified. 
These unique alleles could be useful for molecular characterization and DNA fingerprinting of 12 rice 
varieties. Polymorphic information content (PIC) values ranged from 0.06 to 0.83, with an average of 0.6. 
Genetic similarity coefficient of 60 studied rice varieties ranged from 0.056 to 0.77. Two varieties Jamin 85 
(DS28) and LC93-1 had the lowest genetic similarity coefficient. The highest genetic similarity coefficient 
was recorded in Q5DB (DS42) and KDDB (DS43).  

The results of this study provide important informations for the study and development of specialty and 
high quality rice varieties by traditional methods and molecular technologies. 
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