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TÓM TẮT 

Việc nghiên cứu đánh giá đa dạng nguồn gen cây ngô là cần thiết, là cơ sở cho các nghiên cứu chọn giống 
và cải tạo giống ngô. Nghiên cứu này nhằm mục đích lựa chọn cặp lai phục vụ cho việc chọn tạo giống ngô lai 
kháng bệnh ngô mốc hồng. Chúng tôi đánh giá đa dạng di truyền của tập đoàn 71 dòng/ giống ngô, sử dụng 10 
chỉ thị SSR và đã thu được 42 allele, số allele trung bình là 4,2 allele/locus, số allele trên 1 locus dao động từ 3 
đến 6 allele. Hàm lượng thông tin đa hình (giá trị PIC) dao động từ 0,5783 đến 0,8088; giá trị PIC trung bình là 
0,6981. Trong số các cặp mồi sử dụng, cặp mồi Umc1196 là cho nhiều băng đa hình nhất, cặp mồi Umc1249 
cho số băng đa hình thấp nhất. Dựa trên cây phân loại di truyền chúng tôi chia 71 dòng ngô này thành 7 nhóm. 
Hệ số tương đồng di truyền dao động từ 0,333 đến 0,976. Trong đó, dòng ngô H3062 có hệ số tương đồng di 
truyền xa nhất so với 70 dòng ngô còn lại (0,333). Dòng ngô H3062 và H84 có hệ số tương đồng di truyền thấp 
nhất là 0,333. Hai dòng ngô có hệ số tương đồng di truyền cao nhất là H161 và KC161 (0,976). Các dòng ngô 
nghiên cứu có hệ số tương đồng di truyền khá cao. Điều đó chứng tỏ các dòng ngô này có quan hệ di truyền 
khá gần nhau. 

 Từ khóa: allele, chỉ thị SSR, đa dạng nguồn gen, hệ số tương đồng di truyền, ngô. 

MỞ ĐẦU 

 Ngô (Zea mays L.) thuộc chi Maydeae, họ hòa 
thảo Gramineae, có nguồn gốc từ Trung Mỹ, là cây 
lương thực quan trọng trên thế giới bên cạnh lúa mì 
và lúa gạo. Ở Việt Nam, cây ngô là loại cây nông 
nghiệp có diện tích thu hoạch lớn thứ hai sau lúa 
gạo. Cây ngô không chỉ làm lương thực cho người, 
thức ăn chăn nuôi mà còn là cây góp phần xóa đói 
giảm nghèo phục vụ cho các ngành công nghiệp 
nhẹ… Năng suất cây ngô không cao, hay bị cỏ dại 
hoặc sâu bệnh hại tấn công. Việc tạo ra các giống 
ngô có năng suất cao, phẩm chất tốt, có khả năng 
chống chịu với các điều kiện khí hậu khắc nghiệt, 
sâu bệnh hại… đang được các nhà khoa học quan 
tâm. Phương pháp phổ biến được áp dụng để tạo ra 
các giống mới là lai tạo các dòng có các phẩm chất 
tốt với nhau tạo ưu thế lai. Để việc lai tạo này đem 
lại hiệu quả cao hơn, tiến hành nhanh hơn thì việc 
đánh giá đa dạng di truyền nguồn gen của các dòng 
ngô là cần thiết.  

 Hiện nay có nhiều phương pháp để đánh giá đa 
dạng di truyền như SSR, RAPD, AFLP, SNP… 
Trong đó kỹ thuật SSR được sử dụng phổ biến và có 
hiệu quả cho đánh giá đa dạng di truyền nguồn gen. 
Yao và đồng tác giả (2007) đã nghiên cứu đa dạng 
nguồn gen của 54 giống ngô ở phía bắc của Trung 
Quốc sử dụng 42 chỉ thị SSR đã tìm ra được 256 
allele. Mỗi một chỉ thị cho dao động từ 2 đến 9 
allele, số allele trung bình là 6,1 allele. Legesse và 
đồng tác giả (2007) tiến hành đánh giá đa dạng của 
các giống ngô Châu Phi. Số lượng giống đánh giá là 
56 giống với 27 chỉ thị SSR. Kết quả thu được 104 
allele với mức độ trung bình 3,85 allele trên một 
locus, hệ số PIC trung bình là 0,58. Sharma và đồng 
tác giả (2007) đã tiến hành nghiên cứu đánh giá đa 
dạng di truyền của 48 giống ngô ở phía đông bắc dãy 
Himalayan sử dụng 42 chỉ thị SSR. Nghiên cứu cho 
thấy có chỉ thị cho 13 allele, hệ số PIC là 0,6. Bracco 
và đồng tác giả (2009) sử dụng 10 chỉ thị phân tử để 
đánh giá các giống ngô ở phía đông bắc Argentina. 



Nguyễn Thị Thu et al. 

328 

Nghiên cứu tìm ra tổng số 65 allele, trung bình là 
7,22 allele trên 1 locus, hệ số PIC là 0,37. Ở Việt 
Nam việc đánh giá đa dạng các nguồn gen cây ngô 
cũng được các nhà khoa học quan tâm. Lê Thị Minh 
Thảo và đồng tác giả (2014) đánh giá đa dạng di 
truyền trên 24 giống ngô nếp tự phối sử dụng 19 chỉ 
thị SSR thu được 75 allele. Hệ số PIC dao động 
trong phạm vi từ 0,36 đến 0,81. Số allele trung bình 
là 4 allele/locus. Phan Xuân Hào (2013) đánh giá đa 
dạng di truyền trên 70 dòng ngô mới dựa trên 35 chỉ 
thị phân tử SSR. Kết quả nghiên cứu chỉ ra hệ số 
tương đồng di truyền dao động từ 0,23 đến 1,00. 
Khoảng cách di truyền giữa các dòng tương đối lớn 
cho thấy sự khác biệt nhau về vật chất di truyền và 
đây là nguồn nguyên liệu thích hợp cho việc lai  
giống để tạo ra ưu thế lai.  

 Việc đánh giá đa dạng di truyền nguồn gen cây 
ngô thực sự có hiệu quả đối với công tác lai tạo. 
Trong nghiên cứu này chúng tôi tiến hành đánh giá 
đa dạng di truyền nguồn gen cây ngô làm cơ sở để 
lựa chọn cặp lai. 

VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

Vật liệu  

 Nguồn vật liệu được sử dụng trong nghiên cứu 
là 71 dòng ngô (bảng 1) do Viện nghiên cứu Ngô 
cung cấp.  

 Các cặp mồi được sử dụng để phân tích bao gồm: 
Umc1594, Umc1249, Umc1524, Umc1562, Umc1935, 
Phi333597, Umc1908, Umc1196, Umc1060, Umc1511 
(Robertson et al., 2006; Chen et al., 2012).	

Bảng 1. Các dòng ngô sử dụng trong nghiên cứu. 

STT Tên 
dòng 

Ký 
hiệu STT Tên 

dòng 
Ký 
hiệu STT Tên 

dòng 
Ký 
hiệu STT Tên 

dòng 
Ký 
hiệu 

1 H12 H12 19 TQ2 TQ2 37 H259 H259 55 H14b H142 

2 H54 H54 20 X126 X126 38 H411 H411 56 H822a H8221 

3 H53 H53 21 X127 X127 39 H665 H665 57 H306a H3061 

4 H56 H56 22 X1210 X1210 40 H822 H822 58 H306b H3062 

5 H71 H71 23 X1211 X1211 41 H3A1 HA31 59 H306c H306 

6 H76 H76 24 X1214 X1214 42 09N05 N05 60 H06 H06 

7 H82 H82 25 H1 H1 43 TQ3 TQ3 61 DF5 DF5 

8 H84 H84 26 H2 H2 44 TQM TQM 62 DF7 DF7 

9 H99 H99 27 H14 H14 45 T60M TM60 63 H07 H07 

10 H159 H159 28 H31 H31 46 X122 X122 64 IL9 IL9 

11 H245 H245 29 H32 H32 47 X124 X124 65 161 H161 

12 H262 H262 30 H35 H35 48 X128 X128 66 161KC KC161 

13 H264 H264 31 H42 H42 49 H171b H1712 67 161KS KS161 

14 H306 H306 32 H46 H46 50 H245b H2452 68 DF4 DF4 

15 H675 H675 33 H63 H63 51 H56R H561 69 DF4KC DF41 

16 DF18 DF18 34 H145 H145 52 H675a H6751 70 H60M H601 

17 DF18C DF183 35 H162 H162 53 H675b H6752 71 3A A3 

18 09N03 N03 36 H171 H171 54 H14a H141    

 

  
Phương pháp 

Tách DNA tổng số 

 DNA tổng số được tách từ mô lá các dòng/ 
giống ngô theo phương pháp của Shagai  Maroof và 
đồng tác giả (1984) có cải tiến cho phù hợp với điều 
kiện phòng thí nghiệm. 

Phương pháp PCR với các cặp mồi SSR 

 Kỹ thuật PCR các cặp mồi SSR được tiến hành 
với tổng thể tích là 15µl/ mẫu gồm những thành phần 
sau: 0,75 µl DNA genome (50 ng/µl); 0,75 µl mồi 
xuôi (50 ng/ul); 0,75 µl mồi ngược (50 ng/ µl); 2 µl 
dNTP (1 mM); 0,75µl Taq polymerase ( 2,5 đơn vị/ 
µl); và 1,5 µl đệm 10xPCR. Chu trình nhiệt bao gồm 
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các bước 94oC – 4 phút; 94oC – 1 phút; nhiệt độ bắt 
cặp được thay đổi tùy theo từng mồi – 1 phút; 72oC – 
2 phút; lặp lại 35 chu kỳ từ bước 2 đến bước 4; 72oC 
– 7 phút; giữ ở nhiệt độ 4oC. 

Phương pháp điện di trên gel polyacrylamide 

 Sản phẩm của phản ứng PCR với các mồi SSR 
được biến tính và chạy điện di trên gel polyacriamide 
5% sử dụng máy Sequence Gen (BioRad 
Laboratories Inc., Hercules., California, USA) trong 
đệm TBE 0,5xTBE. Bản gel được cố định bằng dung 
dịch acetic acid và nhuộm bạc. 

Phân tích đa hình di truyền 

 Kết quả được thống kê dựa vào sự xuất hiện hay 
không xuất hiện các băng DNA. 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 71 
dòng theo phương pháp UPGMA trong NTSYpc 2.1. 

 Hàm lượng thông tin đa hình (PIC - 
Polymorphic Information Content) được xác định 
nhờ phần mềm dựa trên công thức của Saal và 
Wricke (1999). 

PICi =1 - ΣPij
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).  

KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

Phân tích đa hình DNA bằng kỹ thuật SSR 

Sản phẩm PCR-SSR được chạy trên gel 
polyacrylamide 5%, cố định bằng acetic acid và 
nhuộm bằng bạc. Khi phân tích độ đa hình của các 
cặp mồi chúng tôi thu nhận được tổng số 42 allele. 
Số allele của các cặp mồi dao động từ 3 đến 6 allele, 
giá trị trung bình là 4,2 allele/ locus. Trong đó cặp 
mồi Umc1562 và cặp mồi Umc1196 cho số allele 
nhiều nhất là 6 allele; cặp mồi cặp mồi Umc1594, 
Umc1935, Phi333597, Umc1511 cho 4 allele; cặp 
mồi Umc1249, Umc1908, Umc1060 cho số allele 
thấp nhất là 3 allele. Giá trị trung bình là 4,2 allele/ 
locus cho thấy các dòng ngô nghiên cứu cho độ đa 
hình cao. So sánh với nghiên cứu khác chúng tôi 
nhận thấy: kết quả của nghiên cứu này là cao hơn 
của Lê Thị Minh Thảo và đồng tác giả (2014) (4 
allele/locus), Legesse và đồng tác giả (2007) (3,85 
allele/locus); thấp hơn nghiên cứu của Bracco và 
đồng tác giả (2009) (7,22), Yao và đồng tác giả 
(2007) (6,1 allele/locus).  

Bảng 2. Mức độ đa hình của 10 mồi SSR khi phân tích 71 dòng ngô. 

STT Tên mồi Số allele Giá trị PIC STT Tên mồi Số allele Giá trị PIC 
1 Umc1594 4 0,7286 6 Phi333597 4 0,7272 

2 Umc1249 3 0,5783 7 Umc1908 3 0,6131 

3 Umc1524 5 0,7153 8 Umc1196 6 0,8088 

4 Umc1562 6 0,7648 9 Umc1060 3 0,6450 

5 Umc1935 4 0,6665 10 Umc1511 4 0,7337 

 
 Kết quả phân tích đa hình cho thấy cả 10 mồi 
phân tích đều cho đa hình (bảng 2). Hệ số PIC 
được coi là thước đo tính đa dạng di truyền của 
các allele ở từng locus SSR, giá trị PIC có thể 
được hiểu như là sự đa dạng di truyền của gen. 
Như vậy, hệ số PIC của cặp mồi nào cao thì phản 
ánh độ đa dạng di truyền càng cao trong phân 
tích đa dạng di truyền của 71 dòng ngô nghiên 
cứu và ngược lại. Hàm lượng thông tin đa hình

(giá trị PIC) trung bình của các mồi là 0,6981. 
Trong đó giá trị PIC của cặp mồi Umc1196 là 
cao nhất (0.8088), cặp mồi Umc1249 là thấp nhất 
(0,5783). Khi so sánh giá trị PIC trung bình của 
nghiên cứu với các nghiên cứu khác chúng tôi 
nhận thấy: giá trị PIC trong nghiên cứu là cao 
hơn so với Legesse và đồng tác giả (2007) (0,58), 
Sharma và đồng tác giả (2007) (0,6), Bracco và 
đồng tác giả (2009) (0,37). 
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Hình 1. Biểu đồ quan hệ di truyền của 71 dòng ngô. 

 
Mối quan hệ di truyền giữa 71 dòng ngô 

 Kết quả phân tích với 10 mồi SSR, chúng tôi đã 
xây dựng được mối quan hệ di truyền giữa 71 dòng 
ngô (hình 1). Hệ số tương đồng di truyền được ghi 
nhận cao nhất ở hai dòng ngô H161 và KC161 
(0,976). Hệ số tương đồng di truyền được ghi nhận 
thấp nhất ở hai dòng ngô H3062 và H84 (0,333). 

Biểu đồ quan hệ di truyền (hình 1) cho thấy: hệ số 
tương đồng di truyền dao dộng từ 0,333 đến 0,976 và 
71 dòng ngô chia làm 7 nhóm chính. Dòng H3062 là 
nhóm 1. Nhóm 2 là dòng H84. Nhóm 3 bao gồm 3 
dòng: H159, X1211và N03. Hệ số tương đồng di 
truyền cao nhất trong nhóm là 0,738 (giữa dòng 
H159 và X1211). Nhóm 4 bao gồm 4 dòng: H32, 
H54, H14, H31. Hệ số tương đồng di truyền cao nhất 
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trong nhóm là 0,762 (giữa hai dòng H14 và H31). 
Nhóm 5 bao gồm 6 dòng: DF183, DF41, H1, DF5, 
DF4, H07. Trong đó hai dòng DF183 và DF41 có hệ 
số tương đồng cao nhất: 0,762. Nhóm 6 là nhóm 
chứa nhiều dòng nhất bao gồm 31 dòng: H56, DF18, 
TQ2,H262, H675, N05, H306, TQM, H71, H259, 
H82, X122, X124, H2, TM60, X128, H162, H601, 
H171, TQ3, H665, H2452, X126, H63, H411, 
H3061, H06, H76, H99, H245, H264. Hệ số tương 
đồng di truyền thấp nhất trong nhóm là 0,500 (giữa 
hai dòng H63 và X124, X126 và X122). Hệ số tương 
đồng di truyền cao nhất trong nhóm là 0,833 (giữa 
hai dòng X122 và X124). Nhóm 7 bao gồm 25 dòng: 
H12, X127, X1210, H53, H35, X1214, H46, HA31, 
A3, H8221, IL9, H6752, H141, H142, H42, H145, 
H822, H306, H561, H6751, DF7, H1712, H161, 
KC161, KS161. Trong đó hệ số tương đồng di 
truyền cao nhất trong nhóm  là 0,976 (giữa hai dòng 
H161 và KC161). Đây cũng là hệ số tương đồng cao 
nhất trong nghiên cứu.  

 Biểu đồ di truyền của 71 dòng ngô cho thấy các 
dòng ngô được chia ra làm nhiều nhánh nhỏ khác 
nhau và có quan hệ di truyền khá gần gũi. Đa số các 
dòng có hệ số tương đồng di truyền cao, một số dòng 
có hệ số tương đồng di truyền lên tới 97,6% (H161 
và KC161). Một số cặp ngô trong nghiên cứu này có 
hệ số tương đồng di truyền từ 0,5 đến 0,7 (KS161 và 
H56, DF7 và H76, H822 và H82...) cùng với các 
đánh giá về đặc điểm nông sinh học khác sẽ được lựa 
chọn thành các cặp lai vì đây là khoảng cách không 
quá gần cũng như quá xa nhằm mục đích tổ hợp 
được con lai có ưu thế lai phù hợp. Khoảng cách di 
truyền này cho một cặp lai là phù hợp vì nếu gần quá 
thì không có sự khác biệt, còn xa quá thì khi lai sẽ 
khó khăn, không đảm bảo con lai sẽ có sức sống tốt. 

KẾT LUẬN 

 Khi phân tích 71 dòng ngô với 10 cặp mồi SSR 
cho thấy tất cả các cặp mồi nghiên cứu đều cho đa 
hình. Chúng tôi thu được 42 allele trong đó số allele 
mỗi cặp mồi nhân được dao động trong khoảng từ 3 
allele tới 6 allele, số allele trung bình là 4,2 allele/ 
locus. Cặp mồi Umc1196 là cho nhiều băng đa hình 
nhất, cặp mồi Umc1249 cho số băng đa hình thấp 
nhất. Giá trị PIC dao động trong khoảng 0,5783 đến 
0,8088. Giá trị PIC trung bình là 0,6981. 71 dòng 
ngô được chia thành 7 nhóm chính. Trong đó, dòng 
ngô H3062 và H84 có hệ số tương đồng di truyền 
thấp nhất là 0,333. Hai dòng ngô có hệ số tương 

đồng di truyền cao nhất là H161 và KC161 (0,976).  

Lời cảm ơn: Công trình được thực hiện nhờ kinh phí 
của đề tài “ Nghiên cứu chọn tạo các dòng, dòng 
ngô kháng bệnh mốc hồng bằng chỉ thị phân tử”. 
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SUMMARY	 

 Recently, quantitative trait loci (QTLs) have been identified for resistance to ear rot. Techniques to ensure 
accurate phenotyping of Fusarium ear rot have been developed and validated. DNA marker technologies have 
matured and become economically feasible for some DNA marker assisted selection programs. Research and 
breeding efforts aimed at improving resistance to the Fusarium ear rot, identifying sources of resistance and 
characterizing the inheritance of ear rot. Resistance to Fusarium ear rot is under genetic control, but no 
complete resistance has been identified in maize. Once suitable sources of resistance have been identified, 
inheritance of resistance should be considered before selecting a breeding strategy, so evaluation of genetic 
diversity of maize lines is necessary for cross combination. Genetic diversity analysis of 71 inbred lines by 10 
SSR markers detected 10 loci with a total of 42 alleles and average of 4.2 alleles per locus, the number of 
alleles on a locus varied from 3 to 6. Polymorphic Information Content (PIC) varied from 0.5783 to 0.8088, 
average of 0.6981. The Umc1196 marker revealed the highest polymorphism, the Umc1249 marker gave the 
lowest polymorphism. 71 inbred lines were divided into seven main groups. The genetic similarity among 71 
lines ranged from 0.333 to 0.976. H3062 line maize had the lowest genetic similarity coefficient (0.333). The 
lowest genetic similarity coefficient was recorded in H3062 and H84 (0.333). Two lines H161 and KC161 had 
the highest genetic similarity coefficient (0.976). Almost maize lines had high genetic similarity coefficient 
showing the same similarity in genetic relationship. 

Keywords: alleles, maize, SSR marker, genetic similarity coefficient, genetic diversity 


