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LËP B¶N §å C¸C LOCUT TÝNH TR¹NG Sè L¦îNG (QTL) QUY §ÞNH  
TÝNH KH¸NG BÖNH §èM L¸ MUéN ë L¹C (Arachis hypogaea L.) 

  
L¦U MINH CóC, Vò §øC QUANG 

ViÖn Di truyÒn N«ng nghiÖp  

L¹c trång (Arachis hypogaea L), lµ mét c©y 
lÊy dÇu quan träng, ®−îc trång réng kh¾p trªn 
h¬n 100 n−íc trªn thÕ giíi. Trong sè c¸c bÖnh 
h¹i l¹c, bÖnh ®èm l¸ muén do nÊm 
Phaeoisariopsis personata (Berk. & M.A. 
Curtis van Arx) lµ mét trong nh÷ng bÖnh  l¸ hay 
gÆp nhÊt. Mét sè nghiªn cøu vÒ di truyÒn tÝnh 
kh¸ng bÖnh ®èm l¸ muén cho r»ng, cã hai gen 
lÆn [10], trong khi Nevill l¹i gi¶ ®Þnh r»ng cã tíi 
5 locut quy ®Þnh tÝnh kh¸ng ®Ó lý gi¶i cho sù di 
truyÒn tÝnh kh¸ng bÖnh víi toµn bé c¸c alen lÆn 
[9]. Coffelt vµ Porter l¹i cho r»ng sù di truyÒn 
tÝnh kh¸ng bÖnh cã ¶nh h−ëng cña nh©n tè tÕ 
bµo chÊt [3]. Nh− vËy nh×n chung c¸c t¸c gi¶ 
®Òu thèng nhÊt tÝnh kh¸ng bÖnh lµ do t¸c ®éng 
gen céng tÝnh quy ®Þnh.  

Trong nh÷ng n¨m gÇn ®©y, c«ng t¸c chän t¹o 
gièng l¹c kh¸ng víi c¸c bÖnh h¹i ®· ®¹t ®−îc mét 
sè thµnh c«ng nhÊt ®Þnh. Mét sè gièng l¹c kh¸ng 
võa víi bÖnh ®èm l¸ muén ®· ®−îc c«ng nhËn ë 

Trung Quèc, Ên §é, Mauritius vµ Mü. Trong 
thùc tÕ, cã rÊt nhiÒu gièng l¹c d¹i kh¸ng cao víi 
bÖnh ®èm l¸ muén. Nh−ng viÖc chuyÓn c¸c gen 
kh¸ng tõ l¹c d¹i vµo l¹c trång l¹i gÆp nhiÒu khã 
kh¨n do khã t−¬ng thÝch vÒ bé gen vµ tÝnh kh¸ng 
bÖnh l¹i th−êng ®i kÌm víi mét sè tÝnh tr¹ng nh− 
Ýt h¹t, chÝn muén… mµ c¸c nhµ chän gièng kh«ng 
mong muèn. ChÝnh v× thÕ, x©y dùng b¶n ®å di 
truyÒn liªn kÕt víi gen kh¸ng cã thÓ ®Èy nhanh 
tèc ®é vµ hiÖu qu¶ qu¸ tr×nh chän t¹o gièng, gãp 
phÇn vµo viÖc quy tô c¸c gen kh¸ng ®Ó chän ra 
®−îc gièng l¹c cã tÝnh kh¸ng bÖnh cao. KÕt qu¶ 
nghiªn cøu vÒ di truyÒn tÝnh kh¸ng bÖnh ®èm l¸ 
muén trªn c©y l¹c ®· ®−îc chóng t«i tiÕn hµnh tõ 
n¨m 2003 ®Õn nay cho thÊy tÝnh kh¸ng bÖnh ®èm 
l¸ muén ®−îc kiÓm so¸t kh«ng ph¶i bëi 1 hay vµi 
gen chÝnh (major genes), mµ ®−îc quy ®Þnh bëi 
c¸c gen phô (minor genes) hay cßn gäi lµ c¸c 
locut tÝnh tr¹ng sè l−îng (QTL). Trong c«ng tr×nh 
nµy, chóng t«i tiÕn hµnh x©y dùng b¶n ®å nhãm 

liªn kÕt dùa trªn c¬ së c¸c chØ thÞ SSR ë c©y l¹c 
vµ thiÕt lËp b¶n ®å c¸c locut tÝnh tr¹ng sè l−îng 
liªn quan ®Õn tÝnh kh¸ng bÖnh ®èm l¸ muén trªn 
c©y l¹c. 

I. PH¦¥NG PH¸P NGHI£N CøU 

VËt liÖu: Sö dông gièng chuÈn nhiÔm TMV2 
lµm c©y mÑ vµ gièng kh¸ng ICG99001 lµm c©y 
bè trong phÐp lai t¹o quÇn thÓ nghiªn cøu F2 cña 
tæ hîp lai (ICG99001 x TMV2). C¸c chØ thÞ vi 
vÖ tinh SSR ë l¹c ®−îc dïng ®Ó ®¸nh gi¸ ®é ®a 
h×nh gi÷a hai gièng bè mÑ, trªn c¬ së ®ã lùa 
chän c¸c chØ thÞ ®Ó lËp b¶n ®å di truyÒn ®èi víi 
quÇn thÓ F2. 

Ph−¬ng ph¸p: ADN hÖ gen cña hai gièng bè 
mÑ vµ c¸c con lai F2 ®−îc t¸ch chiÕt vµ tinh s¹ch 
b»ng ph−¬ng ph¸p CTAB víi mét sè thay ®æi 
theo Mace vµ cs. [7]. Kh¶o s¸t ®a h×nh ADN cña 
c¸c c©y bè mÑ vµ ph©n tÝch kiÓu gen cña c¸c c¸ 
thÓ F2 th«ng qua kÕt qu¶ ph¶n øng PCR víi c¸c 
chØ thÞ SSR, ®iÖn di s¶n phÈm PCR trªn gel 
polyacrylamide vµ hiÖn b¨ng ADN b»ng ph−¬ng 
ph¸p nhuém b¹c theo Kolodny vµ cs. [5] víi mét 
sè c¶i tiÕn, sau ®ã ghi nhËn c¸c alen cña tõng 
locut SSR ®èi víi c©y bè mÑ vµ mçi c¸ thÓ F2. 

Sè liÖu ph©n tÝch SSR trong quÇn thÓ F2 ®−îc 
xö lý trong ch−¬ng tr×nh MAPMAKER/EXP 3.0 
[6] ®Ó thiÕt lËp b¶n ®å nhãm liªn kÕt. 

Sè liÖu c¸c gi¸ trÞ quan s¸t cña c¸c tÝnh tr¹ng 
LF3, LC3 vµ LAD5 cïng víi sè liÖu ph©n tÝch 
SSR trong quÇn thÓ F2 ®−îc xö lý trong ch−¬ng 
tr×nh MAPMAKER/QTL 1.1 [6] ®Ó thiÕt lËp b¶n 
®å c¸c locut tÝnh tr¹ng sè l−îng (QTL) quy ®Þnh 
tÝnh kh¸ng bÖnh ®èm l¸ muén. 

II. KÕT QU¶ Vµ TH¶O LUËN 

1. X©y dùng b¶n ®å nhãm liªn kÕt  

§Ó kh¶o s¸t ®a h×nh ADN cña cÆp c©y bè
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mÑ, chóng t«i sö dông 363 chØ thÞ SSR, bao gåm 
193 chØ thÞ cña Ferguson vµ cs. [4] cïng víi 170 
chØ thÞ SSR míi ph¸t hiÖn bëi Cuc vµ cs. [2]. 
ADN hÖ gen cña c¸c c©y bè mÑ ®−îc dïng lµm 
ADN khu«n cho ph¶n øng PCR, víi måi lµ måi 
cña 363 chØ thÞ SSR nãi trªn. Sau ®ã s¶n phÈm 
PCR ®−îc ®iÖn di trªn gel polyacrylamide råi 
tiÕn hµnh nhuém b¹c ®Ó ph¸t hiÖn c¸c b¨ng 
ADN. KÕt qu¶ cho thÊy, cã 85 chØ thÞ SSR 
(23,4%) gåm 50 chØ thÞ SSR cña Ferguson vµ cs. 
vµ 35 chØ thÞ SSR míi ph¸t hiÖn bëi Cuc vµ cs. 
cho ®a h×nh ADN gi÷a 2 c©y bè mÑ. Nh− vËy 85 

chØ thÞ SSR “®a h×nh” nµy thÝch hîp ®Ó sö dông 
cho thiÕt lËp b¶n ®å nhãm liªn kÕt vµ x¸c ®Þnh 
chØ thÞ SSR liªn kÕt víi tÝnh kh¸ng bÖnh ®èm l¸ 
muén ë l¹c. §Ó tiÕn hµnh ®¸nh gi¸ kiÓu gen 
(genotyping) cña tõng c¸ thÓ F2, ADN hÖ gen 
cña c¸c c©y bè mÑ vµ 178 c¸ thÓ F2 ®−îc dïng 
lµm ADN khu«n cho ph¶n øng PCR víi måi lµ 
måi cña 85 chØ thÞ SSR “®a h×nh” kÓ trªn. TiÕp 
theo lµ ®iÖn di s¶n phÈm PCR vµ nhuém b¹c 
(h×nh 1). Cuèi cïng lµ ghi nhËn c¸c alen cña 
tõng locut SSR ®èi víi c¸c c©y bè mÑ vµ mçi c¸ 
thÓ F2. 

 

 
 

 

H×nh 1. ¶nh ®iÖn di ADN trªn gel polyacrylamide (måi SSR P354): 
lµn gel 1: ICG99001; lµn gel 2: TMV2; c¸c lµn gel cßn l¹i: c¸c c©y F2 

 
C¸c sè liÖu kiÓu gen cña 85 chØ thÞ SSR ë 

178 c¸ thÓ F2 ®−îc xö lý trªn ch−¬ng tr×nh 
MAPMAKER/EXP 3.0 [6]. Víi kho¶ng c¸ch tèi 
®a gi÷a 2 chØ thÞ lµ 50 cM vµ LOD = 3, b¶n ®å 
liªn kÕt ®−îc thiÕt lËp bao gåm 81 chØ thÞ SSR 
ph©n thµnh 15 nhãm liªn kÕt, mçi nhãm chøa tõ 
2 tíi 10 chØ thÞ (h×nh 2). Bèn chØ thÞ cßn l¹i ®øng 
®éc lËp víi nhau vµ kh«ng thuéc vÒ 15 nhãm 
liªn kÕt trªn. Tæng chiÒu dµi cña b¶n ®å liªn kÕt 
lµ 1475,4 cM, víi kho¶ng c¸ch trung b×nh gi÷a 2 
chØ thÞ SSR b»ng 18,4 cM. Nhãm liªn kÕt 1 cã 
10 chØ thÞ SSR víi tæng chiÒu dµi lµ 132,1 cM. 
Nhãm liªn kÕt 2 cã 9 chØ thÞ víi tæng chiÒu dµi 
lµ 121,8 cM. Nhãm liªn kÕt 3 cã 8 chØ thÞ liªn 
kÕt víi tæng chiÒu dµi lµ 123,7 cM. Nhãm liªn 
kÕt 4 cã 7 chØ thÞ liªn kÕt víi tæng chiÒu dµi lµ 
116,7 cM. C¸c nhãm liªn kÕt 4, 6, 7 vµ 8 cã 6 
chØ thÞ liªn kÕt víi tæng chiÒu dµi t−¬ng øng lµ 
112,8 cM, 111,4 cM, 121,2 cM vµ 112,3 cM. 
Nhãm liªn kÕt 9 cã 5 chØ thÞ víi tæng chiÒu dµi 
lµ 95,1 cM. Ba nhãm liªn kÕt 10, 11 vµ 12 cã 4 
chØ thÞ liªn kÕt víi tæng chiÒu dµi t−¬ng øng lµ 
107,8 cM, 92,6 cM vµ 94,2 cM. Ba nhãm liªn 
kÕt 13, 14 vµ 15 chØ cã 2 chØ thÞ SSR. C¸c chØ thÞ 

SSR liÒn kÒ gÇn nhau nhÊt lµ c¸c chØ thÞ seq2G3 
vµ seq15C10 (c¸ch nhau 6 cM) n»m trªn nhãm 
liªn kÕt sè 1. C¸c chØ thÞ SSR liÒn kÒ c¸ch nhau 
xa nhÊt lµ c¸c chØ thÞ P352 vµ seq2F05 (c¸ch 
nhau 49,2 cM) n»m trªn nhãm liªn kÕt sè 15 
(h×nh 2). 

2. LËp b¶n ®å c¸c locut tÝnh tr¹ng sè l−îng 
(QTL) liªn quan ®Õn tÝnh kh¸ng bÖnh 
®èm l¸ muén 

Chóng t«i ®· kh¶o s¸t 7 tÝnh tr¹ng liªn quan 
®Õn tÝnh kh¸ng/nhiÔm bÖnh ®èm l¸ muén, bao 
gåm: IP - thêi gian xuÊt hiÖn triÖu chøng bÖnh 
®Çu tiªn (ngµy); LP - thêi gian bµo tö ®Çu tiªn 
h×nh thµnh (ngµy); LF3 - tÇn xuÊt vÕt bÖnh/cm2 
l¸ vµo ngµy thø 20; LC3 - sè vÕt bÖnh/l¸ vµo 
ngµy thø 30; LAD5 - tû lÖ diÖn tÝch l¸ bÞ bÖnh 
vµo ngµy thø 50 (%); DF5 - tØ lÖ l¸ rông vµo 
ngµy thø 50 (%). Ph©n tÝch thèng kª cho thÊy 3 
tÝnh tr¹ng LF3, LC3 vµ LAD5 cã sù ph©n bè c¸c 
gi¸ trÞ quan s¸t phï hîp víi hµm ph©n bè chuÈn 
nªn chóng ®−îc sö dông ®Ó thiÕt lËp b¶n ®å 
QTL quy ®Þnh tÝnh kh¸ng bÖnh ®èm l¸ muén ë 
l¹c. 

1 2 
F2 
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H×nh 2. B¶n ®å nhãm liªn kÕt vµ c¸c QTL quy ®Þnh tÝnh kh¸ng bÖnh ®èm l¸ muén  

®èi víi c¸c tÝnh tr¹ng LF3, LC3 vµ LAD5 trªn c©y l¹c 
 

C¸c sè liÖu quan s¸t cña 3 tÝnh tr¹ng LF3, 
LC3 vµ LAD5 ë 178 c¸ thÓ F2 ®−îc nhËp vµo 
b¶n ®å nhãm liªn kÕt ®Ó xö lý trong ch−¬ng 
tr×nh MAPMAKER/QTL 1.1 [6]. KÕt qu¶ cho 
thÊy trªn b¶n ®å liªn kÕt cã 8 QTL chi phèi c¸c 
tÝnh tr¹ng LF3 (gåm 2 QTL), LC3 (gåm 3 QTL) 
vµ LAD5 (gåm 3 QTL) (h×nh 2 vµ b¶ng 1). 

a. C¸c QTL quy ®Þnh tÝnh tr¹ng tÇn xuÊt vÕt 
bÖnh/cm2 l¸ (LF3) 

Hai QTL lµ Qlf2 vµ Qlf7 quy ®Þnh 32,7% sù 
biÕn ®éng kiÓu h×nh vÒ tÇn xuÊt vÕt bÖnh trªn 
cm2 l¸ ë ngµy thø 20 (LF3). QTL thø nhÊt lµ 
Qlf2 ®Þnh vÞ trªn nhãm liªn kÕt 2, trong vïng 

trung gian gi÷a 3 chØ thÞ SSR seq2F05 - seq7G2 
vµ seq14H6 víi kho¶ng c¸ch gi÷a 3 chØ thÞ ®ã 
kho¶ng 26,7 cM. Cßn QTL thø hai - Qlf7 ®−îc 
®Þnh vÞ trªn nhãm liªn kÕt 7, trong vïng trung 
gian gi÷a 2 chØ thÞ seq2B10 vµ seq11G7 víi 
kho¶ng c¸ch gi÷a 2 chØ thÞ ®ã kho¶ng 31,1 cM. 

b. C¸c QTL quy ®Þnh tÝnh tr¹ng sè vÕt bÖnh/l¸ 
(LC3) 

C¸c QTL t×m ®−îc quy ®Þnh cho tÝnh tr¹ng 
sè vÕt bÖnh/l¸ chi phèi tíi 40,3% sù biÕn ®éng 
kiÓu h×nh bao gåm Qlc4, Qlc7, Qlc8. QTL Qlc4 
®Þnh vÞ trªn nhãm liªn kÕt 4, trong vïng trung 
gian gi÷a 2 chØ thÞ SSR seq13A7 vµ P354 víi 
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kho¶ng c¸ch gi÷a 2 chØ thÞ ®ã kho¶ng 22 cM. 
QTL Qlc7 ®Þnh vÞ trªn nhãm liªn kÕt 7, trong 
vïng trung gian gi÷a 2 chØ thÞ P219 vµ seq11G7 
víi kho¶ng c¸ch gi÷a 2 chØ thÞ ®ã kho¶ng 18,9 
cM. Cßn QTL thø ba - Qlc8 ®Þnh vÞ trªn nhãm 
liªn kÕt 8, trong vïng trung gian gi÷a 2 chØ thÞ 
seq18C5 vµ seq17F6 víi kho¶ng c¸ch gi÷a 2 chØ 
thÞ ®ã kho¶ng 18,7 cM.  

c. C¸c QTL quy ®Þnh tÝnh tr¹ng diÖn tÝch l¸ bÞ 
bÖnh (LAD5) 

So víi c¸c QTL t×m ®−îc ®èi víi c¶ ba tÝnh 
tr¹ng nghiªn cøu, c¸c QTL quy ®Þnh tÝnh tr¹ng 

diÖn tÝch l¸ bÞ bÖnh chØ quy ®Þnh 29,1% biÕn 
®éng kiÓu h×nh. QTL thø nhÊt lµ Qlad3 ®Þnh vÞ 
trªn nhãm liªn kÕt 3, trong vïng trung gian gi÷a 
2 chØ thÞ SSR seq13A10 vµ P475 víi kho¶ng 
c¸ch gi÷a 2 chØ thÞ ®ã kho¶ng 28,4 cM. QTL 
Qlad6 ®Þnh vÞ trªn nhãm liªn kÕt 6, trong vïng 
trung gian gi÷a 2 chØ thÞ P718 vµ seq8E12 víi 
kho¶ng c¸ch gi÷a 2 chØ thÞ ®ã kho¶ng 27 cM. 
QTL thø ba - Qlad8 ®Þnh vÞ trªn nhãm liªn kÕt 
8, trong vïng trung gian gi÷a 2 chØ thÞ seq17F6 
vµ P659 víi kho¶ng c¸ch gi÷a 2 chØ thÞ ®ã 
kho¶ng 14,8 cM. 

 

B¶ng 1 

§Æc ®iÓm cña c¸c QTL quy ®Þnh tÝnh kh¸ng bÖnh ®èm l¸ muén  
ë quÇn thÓ F2 tõ tæ hîp lai ICGV99001xTMV2 

TÝnh 
tr¹ng 

Locut 
Nhãm 

liªn kÕt 
ChØ thÞ SSR kÒ 2 

phÝa cña QTL 
d 

Peak 
LOD 

MB§1 
(%) 

MB§2 
(%) 

LF3 Qlf2 2 Seq2F5 - seq14H6 26,7 4,62 16,8 32,7 
 Qlf7 7 Seq2B10 - seq11G7 31,2 3,51 15,9  

LC3 Qlc4 4 Seq13A7 - P354 22,0 3,79 10,6 40,3 
 Qlc7 7 P219 - seq11G7 18,9 6,47 17,8  
 Qlc8 8 seq18C5 - seq17F6 18,7 5,05 11,9  

LAD5 Qlad3 3 seq13A10 - P475 28,4 4,05 11,1 29,1 
 Qlad6 6 P718 - seq8E12 27,0 2,95 9,2  
 Qlad8 8 Seq17F6 - P659 14,8 2,79 8,8  

 

Ghi chó: d. Kho¶ng c¸ch gi÷a 2 chØ thÞ kÒ (cM); MB§1. Møc biÕn ®éng kiÓu h×nh cña QTL; MB§2. Møc biÕn 
®éng kiÓu h×nh cña tÝnh tr¹ng   

 
Nh×n tæng thÓ, c¸c QTL cña mçi tÝnh tr¹ng 

ch−a kiÓm so¸t ®−îc 50% biÕn ®éng kiÓu h×nh 
cña tõng tÝnh tr¹ng. RÊt cã thÓ  vÉn cßn cã thªm 
mét vµi QTL n÷a quy ®Þnh cho møc biÕn ®éng 
cßn l¹i øng víi mçi tÝnh tr¹ng kÓ trªn. Ngoµi ra, 
hai QTL Qlf7 vµ Qlc7 n»m chång lªn nhau trªn 
nhãm liªn kÕt 7, cßn hai QTL kh¸c lµ Qlc8 vµ 
Qlad8 n»m kÕ tiÕp nhau trªn nhãm liªn kÕt 8. 
§iÒu nµy chøng tá cã mèi liªn quan gi÷a c¸c 
tÝnh tr¹ng LF3 víi LC3, còng nh− gi÷a LC3 víi 
LAD5. Cã mét sè chØ thÞ ph©n tö n»m ë nh÷ng 
vÞ trÝ kh¸ ®Æc biÖt ®èi víi c¸c QTL. §ã lµ chØ thÞ 
seq7G2 - n»m gÇn kho¶ng gi÷a cña Qlf2; hay 
P219 - n»m gÇn kho¶ng gi÷a cña Qlf7 vµ ®ång 
thêi kÒ víi 1 ®Çu cña Qlc7; hoÆc seq3B10 - n»m 
gi÷a 2 QTL lµ Qlc8 vµ Qlad8. Nh− vËy lµ c¸c 
chØ thÞ nµy cã gi¸ trÞ thùc tiÔn cao khi ¸p dông 
cho quy tr×nh chän gièng nhê chØ thÞ ph©n tö ®èi 
víi c¸c QTL quy ®Þnh tÝnh kh¸ng bÖnh ®èm l¸ 
muén. 

Cho tíi nay, míi chØ cã rÊt Ýt b¶n ®å liªn kÕt 
®−îc c«ng bè ®èi víi c©y l¹c. Burow vµ cs. ®· 
c«ng bè b¶n ®å liªn kÕt cña 370 l«cut RFLP 
thµnh 23 nhãm liªn kÕt khi nghiªn cøu quÇn thÓ 
tø béi ®−îc t¹o ra khi lai gi÷a dßng nhËn gen A. 
batizocoi x (A. cardenasii x A. diogoi) víi A. 
hypogaea [1]. GÇn ®©y, Moretzsohn vµ cs. 
nghiªn cøu lËp b¶n ®å cña 80 chØ thÞ SSR thµnh 
11 nhãm liªn kÕt víi kho¶ng c¸ch trung b×nh 
cña hai chØ thÞ lµ 7,24cM [8]. Nh− vËy c«ng 
tr×nh nµy cña chóng t«i lµ mét trong nh÷ng c«ng 
tr×nh ®Çu tiªn x©y dùng ®−îc b¶n ®å liªn kÕt víi 
85 chØ thÞ SSR, còng nh− thiÕt lËp b¶n ®å s¬ bé 
cho c¸c QTL quy ®Þnh tÝnh kh¸ng bÖnh ®èm l¸ 
muén trªn c©y l¹c. 

III. KÕT LUËN 

Qua ®¸nh gi¸ ®a h×nh ADN gi÷a c¸c c©y bè 
mÑ cña tæ hîp lai “ICG99001 x TMV2” ®· t×m 



 140 

®−îc 85 chØ thÞ SSR (trªn tæng sè 363 chØ thÞ 
SSR kh¶o s¸t) cho ®a h×nh gi÷a c¸c c©y bè mÑ. 

§· x©y dùng ®−îc b¶n ®å liªn kÕt ë c©y l¹c 
bao gåm 81 chØ thÞ SSR (4 chØ thÞ SSR cßn l¹i 
®øng ®éc lËp). B¶n ®å liªn kÕt bao gåm 15 
nhãm liªn kÕt víi tæng chiÒu dµi lµ 1475,4 cM, 
víi kho¶ng c¸ch trung b×nh gi÷a 2 chØ thÞ SSR 
b»ng 18,4 cM. 

X¸c ®Þnh ®−îc 8 QTL quy ®Þnh 32,7%, 
40,3% vµ 29,1% sù biÕn ®éng kiÓu h×nh cña c¸c 
tÝnh tr¹ng LF3, LC3 vµ LAD5 t−¬ng øng. T¸m 
QTL nµy ®−îc ®Þnh vÞ trªn c¸c nhãm liªn kÕt sè 
2, 3, 4, 6, 7 vµ 8. Chóng n»m trong kho¶ng trung 
gian gi÷a c¸c chØ thÞ SSR víi kho¶ng c¸ch gi÷a 
c¸c chØ thÞ kÒ 2 ®Çu QTL tõ 14,8 tíi 31,2 cM. 

KÕt qu¶ nµy cã thÓ lµm tiÒn ®Ò cho c¸c 
nghiªn cøu s©u h¬n vÒ lËp b¶n ®å liªn kÕt vµ b¶n 
®å QTL, còng nh− cho viÖc øng dông chØ thÞ 
ph©n tö trong chän t¹o gièng kh¸ng bÖnh ®èm l¸ 
muén ë l¹c.  
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QTL MAPPING OF RESISTANCE  TO LATE LEAF SPOT IN GROUNDNUT 
(Arachis hypogaea L.) 

LuU MINH CuC, Vu §uC QUANG 
 

SUMMARY 
 

Cultivated groundnut (Arachis hypogaea L.) is an important oilseed crop grown extensively throughout 
the semi-arid tropics of Asia, Africa and Latin America. Late leaf spot (LLS) caused by Phaeoisariopsis 
personata is one of the major diseases significantly decreasing in groundnut yields. This study aimed to 
construct a linkage map as well as a map for QTLs conferring resistance to late leaf spot in groundnut. 
Parental polymorphism survey of the two lines of ICG99001 (LLS-resistant) and TMV2 (LLS-susceptible) 
showed that 85 out of 363 SSR markers used were polymorphic for the 2 parental lines. A population of 178 F2 
plants from the cross of ICG99001xTMV2 was used to construct a linkage map. A map of 15 linkage groups 
with 81 SSR markers was built. The total length of the map was 1475.4 cM with the average distance between 

two markers being 18.4 cM.  The traits LF3 (lesion frequence per cm2 of leaf), LC3 (lesion number per leaf) 
and LAD5 (leaf area of damage) were used for QTL analysis and mapping. It showed that these three traits 
appeared to be controlled by 8 QTLs that located on the linkage groups 2, 3, 4, 6, 7 and 8. The two QTLs 
namely Qlf2 and Qlf7 explained 32.7% of the total phenotypic variation for the LF3 trait, while the three 
QTLs such as Qlc4, Qlc7 and Qlc8 explained 40.3% of the total phenotypic variation for the LC3 trait, and the 
other three QTLs such as Qlad3, Qlad6 and Qlad8 explained 31.2% of the total phenotypic variation for the 
LAD5 trait. A possibility for practical utilization of the SSR markers closely located to the QTLs was 
discussed. 
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