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TÓM TẮT: Chi lan huệ (Hippeastrum Herb. ) gồm một số loài với nhiều ưu điểm vì có hoa to, đẹp, sinh trưởng phát triển khỏe, ít sâu bệnh hại. Tuy nhiên, bộ giống lan huệ ở Việt Nam còn khá nghèo nàn về màu sắc hoa, chủ yếu là màu đỏ. Vài năm trở lại đây, những người yêu thích lan huệ tăng dần, các giống lan huệ có màu khác nhau được mọi người tìm kiếm và săn lùng. Vì vậy, chọn tạo giống lan huệ mang những màu sắc khác nhau là một nhu cầu cần thiết hiện nay để phục vụ nhu cầu hoa, cây cảnh đang ngày một mở rộng tại Việt Nam. Việc chọn tạo giống lan huệ theo phương pháp lai hữu tính đang được thực hiện để tạo biến dị tổ hợp làm phong phú và đa dạng màu sắc và hình thái cấu trúc hoa. Việc xác định sự sai khác di truyền của con lai so với bố mẹ của chúng có ý nghĩa lí thuyết và thực tiễn trong công tác chọn tạo giống. Với mục đích này chúng tôi đã sử dụng chỉ thị phân tử RAPD để đánh giá con lai. Trong nghiên cứu này, 9 chỉ thị RAPD đã được sử dụng để đánh giá 5 con lai lan huệ kí hiệu là: H1, H12, H3, H85 và H5 thuộc 3 tổ hợp lai lan huệ (ĐN x TR; TR x ĐST; ĐST x ĐN). Ngoài ra, nghiên cứu cũng xác định độ bội của các dòng bố, mẹ và các dòng con lai thuộc các tổ hợp lai để phục vụ cho công tác chọn, tạo giống sau này. Kết quả đánh giá độ bội của 8 dòng lan huệ gồm 3 dòng bố, mẹ và 5 dòng lai thu được mang bộ NST là 2n.

Từ khóa:  Hippeastrum, chỉ thị RAPD, đánh giá con lai, độ bội thể, lan huệ.
MỞ ĐẦU

Hoa đóng vai trò quan trọng trong cuộc sống của con người, là sản phẩm vừa mang giá trị tinh thần vừa mang giá trị kinh tế. Trong những năm gần đây, đời sống của người dân được cải thiện nên nhu cầu về hoa ngày càng tăng. Để đáp ứng yêu cầu của người tiêu dùng và nâng cao hiệu quả sản xuất của người nông dân, việc sản xuất hoa đã có những bước phát triển mới. 

Chi lan huệ- Hippeastrum là một trong những chi có tiềm năng phát triển của họ Liliaceae. Chi Hippeastrum có 90 loài và 600 dạng lai, đa dạng, phong phú về hình thái, màu sắc hoa, chúng được sử dụng làm cảnh dưới dạng trồng chậu, trồng thảm hoặc hoa cắt cành trang trí. Ở nước ta, chỉ có hai loài thuộc chi Hippeastrum; loài Hippeastrum equestre (Aiton) Herb., là cây nguyên sản ở Nam Mỹ, tên Việt Nam gọi là lan huệ đỏ hay loa kèn đỏ. Loài thứ hai là Hippeastrum reticulatum (Aiton) Herb., là cây nguyên sản ở Braxin, tên 
Việt Nam còn gọi là lan huệ mạng. Cả hai loài lan huệ được nhập trồng làm cảnh ở nhiều nơi của nước ta, có hoa đẹp và thường nở vào mùa xuân hè. Tuy nhiên, ở Việt Nam, hầu như chưa có các nghiên cứu chọn, tạo các giống mới tại Việt Nam mà chỉ có một vài những thu thập giống ở các vùng mọc hoang dại nội địa hay nhập nội. 
Trên thế giới, từ nhiều năm trước đây, các nhà chọn, tạo giống cũng đã tiến hành lai tạo các giống hoa lan huệ (Hippeastrum sp.). Traub (1934) [12] cho biết hoa lan huệ ( Hippeastrum johnsonii) được xem như là giống lai đầu tiên của chi này, đây là giống lai giữa H. vittatum và H. Reginae. Theo Traub (1934) [12], Bell (1973) [3], Carge (1978) [5], Shields (1979) [11] cũng cho rằng, những giống lai chủ yếu được tạo ra từ một vài loài hoa lan huệ như 
H. vittatum Herbert, H. leopoldii Dombrain, 
H. pardium (Hook) Lemaire, H.reginae Herbert, H. puniceum (Larmark) Voss và H. aulium Herbert.
Khi lai các giống cây thuộc chi Hippeastrum có thể có được cây con ra hoa sau 2-3 năm hoặc lâu hơn là từ 4-7 năm. Ở Việt Nam, việc nghiên cứu chọn tạo các dòng, giống lan huệ hữu tính đã và đang được một số cơ quan và viện nghiên cứu thực hiện. Tuy nhiên, việc xác định ra con lai của các dòng lai này hiện nay mới chỉ sử dụng các phương pháp nông sinh học để xác định nên tốn thời gian và công sức. Chính vì vậy, việc ứng dụng các thành tựu của lĩnh vực công nghệ sinh học trong công tác lai tạo và chọn giống là cần thiết, không những làm giảm thời gian và công sức cho các nhà chọn giống mà kết quả công việc có độ chính xác cao. Bên cạnh đó, hiện nay rất ít công bố trong lĩnh vực này, đặc biệt về việc sử dụng chỉ thị phân tử để đánh giá con lai. Năm 2007, Beta đã sử dụng 11 chỉ thị RAPD đánh giá thành công 6 con lai với dạng bố mẹ được kiểm tra là Lilium longiflorum x Connecticut Las [2]. Ở Việt Nam, đã có một số công trình công bố áp dụng chỉ thị phân tử để đánh giá, kiểm tra các tập đoàn giống lan, lily. Nguyễn Hạnh Hoa và cộng sự (2014) [9] đã tiến hành phân tích đa dạng nguồn gen ở mức phân tử của 10 giống/loài chi lan huệ (Hippeastrum Herb.) với 15 chỉ thị RAPD. Kết quả phân tích cho thấy hệ số đa dạng di truyền (PIC) thu được của các mồi khá cao đạt từ 0,6928 đến 0,8587, trung bình đạt 0,806. Phân tích số liệu thu được cũng cho thấy sự đa dạng lớn trong tập đoàn nguồn gen đã thu thập, với hệ số tương đồng di truyền từ 0,2 đến 0,76. Những kết quả này bước đầu cung cấp những dẫn liệu cần thiết phục vụ cho công tác chọn tạo giống mới chi lan huệ.

Những nghiên cứu cơ bản cũng đã được tiến hành giúp xác định được mức độ bội thể của một dòng/ giống nhằm cung cấp cơ sở dữ liệu cho các nghiên cứu tiếp theo. Mức bội thể của một giống hoặc loài cây được xác định bằng số lượng nhiễm sắc thể  của tế bào  sinh  dưỡng (tế bào sôma) hoặc tế bào sinh dục. Phương pháp xác định mức bội thể  trực tiếp là đếm số  lượng nhiễm sắc thể  của tế bào. Phương pháp đo chỉ số đa bội bằng FCM thông qua đo hàm  lượng DNA trong tế bào và các phương pháp đo chỉ  số  lá  (leaf  index), kích  thước khí khổng và kích  thước hạt phấn đều  là các phương pháp gián  tiếp. Xác định chỉ số đa bội bằng FCM được xem là phương pháp hữu hiệu, chính xác và nhanh nhất để xác định mức bội thể ở cây trồng. Tuy vậy, phương pháp này chỉ hiệu quả khi ta đã có một giống đối chứng với mức bội thể đã được xác định  thông qua đếm số  lượng nhiễm sắc thể. Bộ NST đơn bội của các loài trong chi Hippeastrum được xác định là n = 11. Lan huệ đỏ (Hippeastrum equestre Herb.,) và hầu hết các loài trong chi này đều có bộ NST lưỡng bội 2n = 22; tuy nhiên, các nhà nghiên cứu cũng bắt gặp một số loài có bộ NST tam bội, tứ bội, thậm chí là ngũ bội. Theo Arryo (1982) [1], Floyy & Coulthard (1981) [7], Naranjio & Andrada (1975) [8] cho rằng chủ yếu tính trội của Hippeastrum là do thể nhị bội với số NST 2n = 22. 

Với các phương pháp như sử dụng chỉ thị phân tử RAPD và đo độ bội thể bằng FCM, bài báo này trình bày kết quả đánh giá độ bội thể và sự sai khác di truyền của con lai trong 1 số tổ hợp lai khác dòng cây thuộc chi Hippeastrum.  
VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU
Vật liệu là 05 dòng lai hoa lan huệ được phát triển từ phôi hữu tính có kí hiệu: H1, H3, H5, H12, H85 do bộ môn Thực vật - Trường Đại học Nông nghiệp Hà Nội cung cấp.

Bảng 1. Tên các dòng lan huệ bố mẹ và dòng lai hoa lan huệ
	STT
	Tên dòng lai 
	Tổ hợp lai

	1
	H1
	♀  TR     x   ♂  ĐN

	2
	H12
	♀  ĐST   x   ♂ TR

	3
	H5
	♀  ĐN     x   ♂ ĐST

	4
	H85
	♀  ĐST   x   ♂ TR

	5
	H3
	♀  ĐST   x   ♂  ĐN

	
	Tên các dòng bố, mẹ
	Đặc điểm của hoa

	6
	ĐN
	Màu đỏ nhung

	7
	TR
	Màu trắng

	8
	ĐST
	Màu đỏ sọc trắng


Phương pháp tách chiết DNA

Mẫu lá non của 8 dòng lan huệ (gồm 5 dòng con lai và 3 dòng bố, mẹ) được tách chiết DNA theo phương pháp CTAB của  Doyle & Doyle (1987) [6] có cải tiến.
Phương pháp PCR

Phương pháp PCR với các mồi RAPD được thực hiện trên máy VeritiTM 96 well thermal Cycler (Applied Biosystems, USA), với tổng thể tích là 15 µl/ mẫu gồm những thành phần sau: DNA (100 ng/µl)- 1,8 µl; mồi RAPD (10 pmol)-1,2 µl, Master Mix 2X-7,5 µl;  ddH2O- 4,5 µl.

Trộn đều các thành phần của hỗn hợp rồi chuyển vào máy PCR sau đó chạy theo chương trình đã cài đặt sẵn với 40 chu kỳ gồm các bước: 1. 94ºC trong 4 phút; 2. 92ºC trong 1 phút; 3. 35ºC trong 1 phút; 4. 72ºC trong 1 phút; 5. Lặp lại 40 chu kỳ từ bước 2 đến bước 4; 6. 72ºC trong 10 phút; 7. Giữ nhiệt độ 10ºC. Trong đề tài  này chúng tôi đã sử dụng các  mồi được trình bày ở bảng sau:

Bảng 2. Tên mồi RAPD và trình tự được  sử dụng để đánh giá con lai
	STT
	Tên mồi
	Trình tự
	STT
	Tên mồi
	Trình tự

	1
	RA40
	GGCGGA CTGT
	6
	OPD 20
	ACCCGGTCAC

	2
	RA 46
	CCAGACCCTG
	7
	OPE 14
	TGCGGC TGAG

	3
	RA143
	TCGGCGATAG
	8
	OPG 13
	CTCTCC GCCA

	4
	RA 159
	GTTCACACGG
	9
	OPR 08
	CCCGTT GCCT

	5
	OPB 10
	CTG CTG GGAC
	
	
	


Phương pháp phân tích số liệu RAPD

Sản phẩm PCR- RADP được điện di trên gel agarose 1,2% và ghi nhận các băng DNA được dựa trên sự có mặt của chúng ở các mẫu nghiên cứu. Nếu một phân đoạn DNA (có kích thước cụ thể) xuất hiện ở hoặc dòng bố, hoặc mẹ và một trong số các dòng lai thì kí hiệu là “+” và nếu phân đoạn DNA không xuất hiện thì kí hiệu “-”. Nếu phân đoạn DNA xuất hiện đồng thời ở cả dòng bố và mẹ và con lai thì số liệu đó không có ý nghĩa để xác định con lai [2].

Phương pháp đo độ bội thể bằng phương pháp Flow Cytometry

Các dòng lan huệ được phân tích mức bội thể bằng máy đo độ bội thể (Flow Cytometer PA No.001119911) theo quy trình của Ollitrault & Michaux-Ferriere (1992) và hướng dẫn của hãng Partec, Đức [10]. Trong đó, các giá trị thông số máy như sau: Pair Grain: 413.0; Speed: 1.00 µl/s; Total count: 2000-3000; L-L (Lower level): 100; U-L (Upper level: 999). Mỗi lần khảo sát được lặp lại 3 lần và ghi giá trị trung bình của mỗi mẫu. Sau mỗi 10 lần đo tiến hành rửa máy bằng các dung dịch rửa chuyên dụng. Số liệu đo được tiến hành phân tích để tính mức độ đa bội thể: (C/C0) x N0. Trong đó, C là giá trị trung bình hàm lượng DNA cần khảo sát; C0: giá trị trung bình hàm lượng DNA của cây đối chứng; N0: mức đa bội của mẫu đối chứng (lan huệ đỏ, 2n = 22).

KẾT QUẢ NGHIÊN CỨU
Tách chiết DNA

DNA của các dòng lan huệ sau khi tách chiết và tinh sạch theo phương pháp của Doyle & Doyle (1987) [6] có biến đổi sẽ được đo nồng độ và độ sạch (OD260/280) bằng máy đo NanoDrop Lite (Thermo scientific). Kết quả được thể hiện trong bảng sau:

Bảng 3. Nồng độ và độ sạch của 8 mẫu DNA lan huệ thuộc 3 tổ hợp lai xa

	STT
	Tên dòng
	OD260/280
	Hàm lượng (ng/µl)

	1
	H1
	1,79
	474,7

	2
	H12
	1,87
	517,3

	3
	H3
	1,86
	341,5

	4
	H85
	1,87
	440,2

	5
	H5
	1,85
	429,9

	6
	ĐN
	1,85
	277,3

	7
	ĐST
	1,92
	514,6

	8
	TR
	1,88
	635,1


Trên bảng 3 có thể thấy rằng, DNA lan huệ được tách chiết với độ sạch cao với tỷ lệ OD260/280  nằm trong khoảng 1,79 đến 1,92. Các mẫu DNA đạt nồng độ cao nằm trong khoảng từ 277,3 đến 635,1 ng/µl. DNA được tách chiết đủ chất lượng để tiến hành phản ứng PCR - RAPD sau khi đã pha loãng DNA đến nồng độ thích hợp khoảng 100 ng/µl.

Kết quả xác định con lai bằng chỉ thị RAPD

Các dòng lan huệ lai và bố mẹ đã được đánh giá về mặt di truyền với 9 chỉ thị RAPD (bảng 2.2). Sản phẩm của phản ứng PCR-RAPD được điện di trên gel agarose 1,2 % để phân tích các phân đoạn DNA của các mẫu nghiên cứu.
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Hình 1. Hình ảnh điện di sản phẩm PCR-RAPD các tổ hợp lai và con lai với các chỉ thị RAPD

(a): PCR với mồi RA159; (b): PCR với mồi RA 46; (M): DNA marker 1kb

Trong tổng số 9 chỉ thị RAPD được sử dụng để đánh giá, xác định con lai thì có 4 chỉ thị không cho các phân đoạn có ý nghĩa để đánh giá con lai là: OPD20, OPE14, OPG13, OPR08. Trong các chỉ thị có ý nghĩa, cho kết quả đa hình các phân đoạn DNA, hai chỉ thị tốt nhất để đánh giá con lai là RA159 và RA46 (hình 1). Trong đó, hình 1a thể hiện kết quả PCR của 3 tổ hợp lai ĐN x TR, TR x ĐST và ĐST x ĐN với mồi RA159. Với tổ hợp lai ĐN x TR có thể thấy con lai H1 có 5 phân đoạn DNA được nhân lên với kích thước khoảng 700, 1000, 1100, 1400 và 1900 bp. Trong đó, phân đoạn ở vị trí 700 và 1000bp trùng với phân đoạn 700 và 1000bp của dòng ĐN, phân đoạn 1400 và 1900bp trùng với phân đoạn 1400 và 1900bp của dòng TR, phân đoạn 1100 xuất hiện ở cả con lai và cả dòng ĐN và TR không có ý nghĩa đánh giá sự đa hình các băng DNA. Tương tự, với tổ hợp TR x ĐST có hai con lai H12 và H85, trong đó với con lai H12 xuất hiện  3 phân đoạn DNA ở các vị trí khoảng 1100, 1250 và 1400bp, với con lai H85 xuất hiện hai phân đoạn DNA ở vị trí khoảng 500 và 1100 bp. Với phân đoạn ở vị trí khoảng 1100bp của con lai H12 và H85 trùng với phân đoạn DNA của dòng TR, phân đoạn 1250 của con lai H12 trùng với phân đoạn của dòng ĐST, phân đoạn 1400bp của H12 trùng với dòng TR. Với con lai H85 phân đoạn ở vị trí 500bp trùng với phân đoạn của dòng ĐST. 
Với tổ hợp lai ĐST x ĐN gồm các con lai là H3 và H5 có các  phân đoạn ở vị trí khoảng 500bp trùng với phân đoạn 500bp của dòng ĐST, phân đoạn 1000 bp của dòng H3, H5 trùng với phân đoạn 1000 của dòng ĐN. Phân đoạn 1300bp của hai dòng con lai trùng với phân đoạn 1300 của dòng ĐST. Tương tự kết quả PCR-RAPD của ba tổ hợp với mồi RA46 được thể hiện trên hình 1(b). Trong đó, con lai H12 của tổ hợp ĐN x TR xuất hiện 4 phân đoạn DNA, trong đó có 2 phân đoạn DNA trùng với dòng ĐN là 450 và 1000bp, một phân đoạn DNA trùng với dòng TR và có một phân đoạn xuất hiện ở cá dòng bố mẹ và con lai nên không có ý nghĩa thống kê. Với tổ hợp lai TRx ĐST, hai con lai H3 và H5 xuất hiện 5 phân đoạn có ý nghĩa đánh giá con lai, trong đó con lai H12 và H85 có 3 phân đoạn ở vị trí 550, 900, 1000bp giống phân đoạn TR và có một phân đoạn giống với phân đoạn của ĐST ở vị trí 450bp, ở phân đoạn 400bp con lai H12 giống với dòng ĐST, con lai H85 giống với dòng TR. Ở tổ hợp lai ĐST x ĐN xuất hiện 5 phân đoạn, trong đó có hai phân đoạn của hai con lai trùng với dòng ĐST ở vị trí 900 và 1000bp và một phân đoạn trùng với  dòng ĐN. Có hai phân đoạn 1100 và 1200bp có con lai H3 trùng với dòng ĐN và dòng H5 trùng với dòng ĐST. Bảng 4 thể hiện các phân đoạn DNA của con lai so với các dòng bố, mẹ.
Bảng 4 thể hiện kết quả xử lý số liệu chạy 5 trong tổng số 9 chỉ thị RAPD để kiểm tra con lai giữa các tổ hợp lai. Với tổng số 5 trong 9 mồi RAPD được sử dụng để đánh giá con lai lan huệ thì cả 5 mồi đều cho ít nhất một phân đoạn giúp nhận biết con lai. Với tổ hợp lai ĐN x TR, khi PCR với 5 chỉ thị RAPD thì con lai H1 xuất hiện tổng số 22 phân đoạn trong đó có 12 phân đoạn giống dòng ĐN và 9 phân đoạn giống dòng TR. Với tổ hợp lai TR x ĐST, có 25 phân đoạn DNA có thể phân biệt con lai, trong đó có 13 phân đoạn giống dòng TR và 12 phân đoạn giống dòng ĐST. Con lai H85 của tổ hợp lai TR và ĐST có 14 phân đoạn DNA giống dòng  TR và 11 phân đoạn giống dòng ĐST. Với tổ hợp lai ĐST x ĐN xuất hiện 24 phân đoạn, trong đó con lai H3 mang 9 phân đoạn giống dòng ĐST và 13 phân đoạn giống dòng ĐN, con lai H5 có 10 băng giống dòng ĐST và 14 phân đoạn
giống dòng ĐN. 

Như vậy, kết quả phân tích với 2 con lai H12 (H12) và H85 (H85) cho thấy số phân đoạn giống dòng mẹ (ĐST) ít hơn sô phân đoạn giống dòng bố (Tr). Kết quả phân tích với 3 con lai H1, H3 và H5 cho thấy, ở cả 3 tổ hợp lai (trong đó có 2 tổ hợp lai thuận nghịch) thì con lai đều có nhiều số phân đoạn giống với ĐN (lan huệ đỏ) cho dù ĐN là dòng làm bố hay làm mẹ.

Bảng 4. Các phân đoạn DNA có ý nghĩa trong xác định con lai đánh giá 3 tổ hợp với 5 chỉ thị RAPD
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(+): xuất hiện các phân đoạn DNA; (-): không xuất hiện các phân đoạn DNA
Kết quả đánh giá độ bội của các dòng bố mẹ và con lai của các tổ hợp lai bằng phương pháp FCM (Flow Cyto-Metry)

Độ bội của các dòng lan huệ sẽ được đánh giá để các nhà chọn giống sau này có thể biết được dòng lan huệ nào mang bộ nhiễm sắc thể là  lưỡng bội, tam bội hay tứ bội, từ đó sẽ dễ dàng hơn trong công tác chọn, tạo giống sau này. Khi biết được độ bội của các dòng lan dùng làm bố, mẹ cũng có thể dễ dàng suy ra được độ bội của các dòng lan huệ lai. Trong đo mức độ bội thể,  mẫu đối chứng được sử dụng là loài lan huệ đỏ có bộ NST là lưỡng bội 2n.

Kết quả phân tích độ bội được của các dòng bố, mẹ của ba tổ hợp được phân tích trên máy Flow cytometer PA. Các kết quả thu được được tổng kết trong bảng:

Bảng 5. Tên, chỉ số C/C0 của các dòng lan huệ bố, mẹ

	Tên dòng
	C
	C/C0

	ĐC
	47,44 (C0)
	1,00

	ĐN
	49,06
	1,03

	TR
	46,69
	0,98

	ĐST
	51,36
	1,08


Khi đánh giá mức độ đa bội của mẫu ĐC thu được giá trị C0 là 47,44, các giá trị C/C0 của các mẫu đạt: ĐN là 1,03; TR là 0,98 và ĐST là 1,08. Các giá trị này đều xấp xỉ 1 nên có thể kết luận các mẫu này đều mang bộ NST giống với mẫu đối chứng là 2n.

Như vậy, khi biết được mức độ đa bội của các dòng bố, mẹ thì các dòng lai bước đầu được cho là có dạng 2n. Tuy nhiên, để khẳng định xác thực hơn, việc tiến hành đánh giá độ bội đã được tiến hành đối với 5 dòng lan huệ lai trong đó mẫu ĐC vẫn là lan huệ đỏ. Kết quả thể hiện ở bảng 6.
Bảng 6. Tên, chỉ số  C/C0  của các dòng con lai của các tổ hợp lan huệ
	Tên dòng
	C
	C/C0

	ĐC
	47,44 (C0)
	1,00

	H1
	47,67
	1,00

	H12
	48,09
	1,01

	H3
	48,97
	1.03

	H85
	47,74
	1,00

	H5
	48,46
	1,02


Dựa vào bảng 6 ta thấy, các con lai H1, H12, H3, H85, H5 có chỉ số C/C0 nằm trong khoảng 1,00 đến 1,03 sấp xỉ bằng với dòng ĐC (đối chứng có độ bội là 2n) nên các con lai này cũng có bộ NST là 2n. 
[image: image2.jpg]



Hình 2. Biểu đồ đánh giá độ bội của các dòng bố, mẹ của các tổ hợp lai

(a): Mẫu ĐC (lan huệ đỏ có độ bội là 2n); 
(b): dòng ĐN; (c): dòng TR; (d): dòng ĐST

KẾT LUẬN

5/9 chỉ thị RAPD đã được sử dụng để xác định thành công 5 con lai thuộc 3 tổ hợp lai lan huệ. Với tổ hợp lai ĐN x TR, con lai H1 xuất hiện tổng số 22 phân đoạn trong đó có 12 phân đoạn giống dòng ĐN và 9 phân đoạn giống dòng TR. Với tổ hợp lai TR x ĐST, có 25 phân đoạn DNA có thể phân biệt con lai, trong đó có 13 phân đoạn giống dòng TR và 12 phân đoạn giống dòng ĐST. Con lai H85 của tổ hợp lai TR và ĐST có 14 phân đoạn DNA giống dòng  TR và 11 phân đoạn giống dòng ĐST. Với tổ hợp lai ĐST x ĐN xuất hiện 24 phân đoạn, trong đó con lai H3 mang 9 phân đoạn giống dòng ĐST và 13 phân đoạn giống dòng ĐN, con lai H5 có 10 băng giống dòng ĐST và 14 phân đoạn giống dòng ĐN. 

Đã xác định được độ bội của các dòng bố mẹ và con lai của các dòng lan huệ thông qua máy đo độ bội thể Flow có bội NST là 2n.
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ASSESSMENT PLOIDY LEVEL, GENETIC RELATIONSHIP BY RAPD MARKERS OF PROGENIES AND PARENTAL LINES IN Hippeastrum 
Bui Thi Thu Huong1, Ho Manh Tuong2, Le Van Son2, Nguyen Hanh Hoa1
1 Hanoi University of Agriculture

2Institue of Biotechnology, VAST
SUMMARY

Hippeastrum is one of the most beautiful flowers and widely growed in Vietnam. In some recent years, number of people loving Hippeastrum is increasing. That is the result why Hippeastrum breeding is a necessary task today. However, the identification and early detection of hybrid Hippeastrum in Vietnam is difficult work. Therefore, the application of molecular markers would solve this challenge. In this study, nine RAPD markers were used to assess five suspected hybrid (H1, H12, H3, H85, H5) of three Hippeastrum crosses (ĐN x TR, TR x ĐST, ĐST x ĐN). The results successfully show that H1 is identified hybrid of crosses of ĐN x TR; H12, H85 are the hybrid of ĐST x TR cross and H3, H5 are hybrid progenies of ĐST x ĐN cross. In addition, the study also analyzed ploidy level of parents and progenies of three hybrid crosses that supports for the selection and breeding in other researches. The results show that five hybrid progenies and three parental Hippeastrumsts have 2n ploidy level.

Keywords: Hippeastrum, RAPDs, hybrids progenies, ploidy level.
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