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Đặt vấn đề

Lúa (Oryza sativa L.) là loài đa dạng nhất trong nhóm 
cây lương thực quan trọng, với hàng vạn mẫu giống (bao 
gồm các giống bản địa, giống sản xuất và họ hàng hoang 
dại) được trồng và thu thập ở nhiều vùng địa lý khác nhau 
trên thế giới. Tuy nhiên, do tính mẫn cảm với môi trường, 
lúa đồng thời cũng là loại cây trồng chịu tác động và bị thiệt 
hại nhiều nhất bởi các yếu tố bất thuận sinh học (sâu bệnh 
hại) và phi sinh học (hạn, mặn, ngập úng).

Trong số hơn 70 bệnh hại khác nhau gây ra bởi côn trùng, 
nấm, vi khuẩn hay virus trên cây lúa, đạo ôn được xác định 
là bệnh hại chính có sức tàn phá lớn và phổ phân bố rộng 
ở hầu khắp các vùng trồng lúa trên thế giới [1]. Đạo ôn do 
nấm Magnaporthe oryzae xâm nhiễm trên cây lúa ở các giai 
đoạn sinh trưởng khác nhau và gây ra hai dạng bệnh chính là 
đạo ôn lá và đạo ôn cổ bông. Tùy theo giai đoạn sinh trưởng, 
mức độ nhiễm bệnh của giống lúa và điều kiện thời tiết, đạo 
ôn có thể gây hại một phần hoặc toàn bộ diện tích bị lây 
nhiễm [2, 3]. Giảm thiểu sự bùng phát và những tổn thất do 
dịch bệnh là mục tiêu trọng tâm của chiến lược quản lý đạo 

ôn bền vững, trong đó sử dụng thuốc bảo vệ thực vật và tận 
dụng tính kháng của cây chủ là những phương án phổ biến 
hiện nay. Trong khi sử dụng thuốc bảo vệ thực vật làm tăng 
giá thành sản xuất và ảnh hưởng tiêu cực đến môi trường, 
áp dụng gen kháng (gen R) trong phát triển các giống lúa 
kháng bệnh đạo ôn đã được chứng minh là biện pháp quản 
lý dịch bệnh có hiệu quả kinh tế và bảo vệ môi trường bền 
vững. Đến nay, đã có khoảng 100 gen/QTLs quy định tính 
kháng đạo ôn được xác định và áp dụng trong các chương 
trình chọn tạo giống lúa kháng đạo ôn [4]. Tuy nhiên, do khả 
năng tiến hóa nhanh chóng của nấm M. oryzae, độc tính của 
các chủng nấm đạo ôn biến đổi rất nhanh dẫn đến tính kháng 
đạo ôn của các giống lúa mang một hay một vài gen kháng 
có phổ kháng hẹp dễ dàng bị suy giảm, thậm chí bị phá vỡ 
chỉ sau một thời gian ngắn [5]. Chính vì vậy, đánh giá tính 
kháng bệnh của các mẫu giống lúa ở các vùng địa lý khác 
nhau nhằm xác định các gen kháng mới là công tác thường 
xuyên nhằm đảm bảo thành công cho các chương trình chọn 
tạo giống lúa kháng đạo ôn [6].

Chỉ thị phân tử là công cụ hữu hiệu trong nghiên cứu xác 
định các gen/QTLs kháng đạo ôn đã biết ở các mẫu giống 
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Tóm tắt:

Khai thác tiềm năng tính kháng của cây lúa là một trong những phương án hiệu quả trong quản lý đạo ôn, bệnh hại 
nguy hiểm do nấm Magnaporthe oryzae gây ra. Tuy nhiên, tính kháng đạo ôn có xu hướng không bền vững, thường 
bị phá vỡ dưới áp lực bệnh trong điều kiện đồng ruộng do sự biến đổi rất nhanh chóng về di truyền và độc tính của 
các nòi nấm đạo ôn. Vì vậy việc đánh giá, xác định các nguồn gen lúa thể hiện tính kháng hiệu quả với các nòi nấm 
đạo ôn phục vụ chọn tạo giống kháng phù hợp cho từng vùng sinh thái được xác định là công tác thường xuyên. 
Trong nghiên cứu này, 40 mẫu giống lúa triển vọng kháng đạo ôn tại Phillipine đã được sàng lọc phản ứng bệnh gây 
ra bởi 12 nòi nấm M. oryzae đặc trưng cho các vùng sinh thái trong cả nước. Mặc dù toàn bộ các mẫu giống nhiễm 
với các nòi nấm đạo ôn phía Nam nhưng đối với phía Bắc đã xác định được 20 mẫu giống kháng tốt với 10/10 nòi 
nấm đạo ôn. Đây là nguồn vật liệu quý phục vụ cho công tác chọn tạo giống lúa kháng đạo ôn bền vững ở Việt Nam.
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lúa. Mặc dù vậy, chỉ riêng dữ liệu kiểu gen là không đủ tin 
cậy để đánh giá chính xác tính kháng của một mẫu giống và 
sử dụng trong chọn tạo giống lúa [7]. Trong thực tế, đánh 
giá phản ứng bệnh (tính kháng đạo ôn) trên đồng ruộng hoặc 
trong điều kiện thí nghiệm đã được áp dụng rộng rãi, qua đó 
giúp xác định chính xác mức độ kháng bệnh của các mẫu 
giống lúa trong điều kiện áp lực bệnh của các chủng nấm 
đạo ôn có độc tính đặc trưng theo vùng địa lý mà chỉ thị 
phân tử không thể xác định được. Ngoài ra, giá thành thấp, 
quy trình đơn giản, không đòi hỏi trang thiết bị và kỹ thuật 
đặc thù cũng là những ưu điểm của phương pháp dựa trên 
đánh giá hình thái này [8, 9]. 

Tình hình dịch bệnh phức tạp trong thời gian qua phần 

nào do ảnh hưởng của biến đổi khí hậu và sự suy giảm tính 
kháng của bộ giống lúa chủ lực được đánh giá là thách thức 
lớn đối với việc duy trì sản xuất bền vững và hiệu quả của 
ngành lúa gạo Việt Nam. Nhằm đối phó với nguy cơ này, 
công tác khảo sát tìm kiếm nguồn gen kháng đạo ôn từ các 
giống lúa bản địa và đặc biệt là các giống lúa du nhập từ 
nước ngoài đã và đang được triển khai hiệu quả để mở rộng 
và sử dụng nền gen kháng cho chương trình chọn tạo giống 
lúa kháng đạo ôn ở nước ta [10, 11]. Trong nghiên cứu này, 
bộ mẫu giống lúa kháng đạo ôn được cung cấp bởi Viện 
Nghiên cứu lúa Quốc tế (IRRI) đã được đánh giá phản ứng 
bệnh với các chủng nấm M. oryzae đặc trưng của Việt Nam 
trong điều kiện thí nghiệm. Kết quả của nghiên cứu sẽ cung 
cấp những thông tin và nguồn vật liệu kháng đạo ôn triển 
vọng mới cho công tác chọn tạo giống lúa kháng đạo ôn ở 
Việt Nam.

Đối tượng và phương pháp

Vật liệu nghiên cứu và thiết kế triển khai thí nghiệm

40 mẫu giống lúa kháng đạo ôn của IRRI, 9 giống lúa 
Việt Nam (bao gồm các giống lúa phổ biến trong sản xuất, 
giống lúa địa phương) và giống LTH đối chứng chuẩn 
nhiễm đạo ôn đã được sử dụng trong nghiên cứu này. Các 
thí nghiệm đánh giá phản ứng bệnh đạo ôn được thiết kế 
ngẫu nhiên hoàn toàn và triển khai trong điều kiện nhà lưới 
và phòng thí nghiệm tại các đơn vị nghiên cứu của Viện 
Khoa học Nông nghiệp Việt Nam trong vụ xuân năm 2017.

Nguồn bệnh nấm đạo ôn

Tổng số 12 nòi nấm M. oryzae được thu thập từ các tỉnh/
thành phố và đánh giá mang độc tính đặc trưng cho từng 
địa phương đã được sử dụng cho nghiên cứu này [12]. Các 
bào tử đính nấm đạo ôn được nuôi nhân trên môi trường 
thạch yến mạch theo phương pháp của Vasudevan và cộng 
sự [13]. Bào tử nấm thu được được pha loãng trong nước 
cất bổ sung Tween-20 0,05% tới mật độ đạt 3-8×104 bào tử/
ml (kiểm tra bằng buồng đếm hemocytometer) để tiến hành 
lây nhiễm.

Lây nhiễm nhân tạo và đánh giá phản ứng bệnh 

Hạt giống nảy mầm của các mẫu giống lúa được trồng 
trên khay nhựa và chăm sóc đến giai đoạn 4-5 lá (khoảng 
3 tuần tuổi) để đánh giá phản ứng bệnh. Các khay mạ sau 
khi được phun đều dung dịch bào tử nấm đạo ôn bằng bình 
tích áp được chuyển vào buồng tối trong điều kiện nhiệt độ 
25ºC, độ ẩm 100% trong 24 giờ để bào tử nảy mầm. Sau 
đó các khay mạ được được chuyển sang điều kiện ánh sáng 
thường, nhiệt độ 25ºC và độ ẩm 70%. 

Đối với mỗi mẫu giống, phản ứng bệnh đối với từng nòi 
nấm đạo ôn được đánh giá ngẫu nhiên trên 3 cây mạ sau 7 
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Abstract:

Utilization of host-resistance is assumed as an effective 
option in rice blast management. However, blast 
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diverse toxicity and high mutation-rate of blast fungus. 
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has been maintained ceaselessly in order to identify 
suitable blast-resistance materials for rice breeding. 
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ngày lây nhiễm dựa trên thang điểm tiêu chuẩn SES của 
IRRI [14]. Theo đó điểm 0 là kháng cao, điểm 1-2 là kháng, 
điểm 3-4 là kháng vừa, điểm 5-6 là nhiễm nhẹ, điểm 7-8 là 
nhiễm và điểm 9 là nhiễm nặng. Ngoài ra, mức kháng chung 
với các nòi nấm đạo ôn của mỗi mẫu giống lúa cũng được 
đánh giá thông qua tần số kháng bệnh (resistance frequency 
- RF). Căn cứ tỷ lệ số nòi nấm đạo ôn mà một mẫu giống 
lúa kháng được (điểm đánh giá 0-2) trên tổng số 12 nòi nấm, 
mức kháng chung của mẫu giống lúa đó được xác định là 
cao (RF>85%), vừa (RF=50-85%) và thấp (RF<50%) đối 
với quần thể nấm đạo ôn sử dụng [15]. Mức độ độc tính VF 
(virulence frequency) của từng nòi nấm đạo ôn được xác 
định dựa trên tỷ lệ giữa số mẫu giống tương hợp (điểm đánh 
giá 3-9) trên tổng số mẫu giống đánh giá [16]. 

Phân tích số liệu

Số liệu kết quả đánh giá phản ứng bệnh của mỗi mẫu 
giống lúa với từng nòi nấm đạo ôn, phân tích thành phần 
chính PCA được xử lý bằng phần mềm SPSS v.23. Ma trận 
tương quan (sử dụng hệ số Euclidean) tính kháng đạo ôn 
giữa các mẫu giống lúa và giữa các nòi nấm đạo ôn và phân 
tích phân nhóm (sử dụng thuật toán UPGMA) được thực 
hiện trên phần mềm NTSYS v.2.02. Cây phân nhóm tích 
hợp bản đồ nhiệt mức kháng đạo ôn của các mẫu giống lúa 
và quần thể nấm đạo ôn được xây dựng trên iTOL v.4 [17].

Kết quả

Phản ứng bệnh đạo ôn của các mẫu giống lúa nghiên 
cứu

Tính kháng đạo ôn của 50 mẫu giống lúa nghiên cứu 
bao gồm 40 mẫu giống lúa từ IRRI, 9 mẫu giống lúa Việt 
Nam và giống chuẩn nhiễm LTH đối với quần thể 12 nòi 
nấm đạo ôn đại diện cho các vùng ở Việt Nam được thể 
hiện ở bản đồ nhiệt hình 3. Hầu hết các mẫu giống lúa 
IRRI đáp ứng tốt với 10 nòi nấm đạo ôn phía Bắc (bao gồm 
Quảng Bình) với tỷ lệ kháng (điểm ≤2) dao động từ 40,0% 
(IR14D194, IR14D195 và IR15D1082) đến 100% (3 mẫu 
giống IR14D120, IR14D132 và IR14D181). Chỉ có 5 mẫu 
giống (IR14D189, IR14D194, IR14D195, IR15D104 và 
IR15D1082) kháng với ít hơn 7 nòi nấm (tương ứng tỷ lệ 
kháng thấp hơn 70,0%) và 2 mẫu giống nhiễm đối với một 
số nòi nấm đạo ôn phía Bắc là IR14D116 (nhiễm với nòi 
nấm Điện Biên) và IR14D194 (nhiễm với nòi nấm Ninh 
Bình). Đáng chú ý, toàn bộ các mẫu giống IRRI không có 
khả năng kháng với các nòi đạo ôn phía Nam khi lần lượt có 
tới 33/40 và 26/40 số mẫu giống nhiễm và nhiễm nặng (số 
còn lại nhiễm nhẹ) với các nòi đạo ôn Đồng Tháp và Cần 
Thơ. Tính chung trên quần thể nấm đạo ôn thử nghiệm, có 
35/40 (chiếm 87,5%) mẫu giống lúa IRRI có mức kháng 
chung RF ở mức vừa và cao, số còn lại thuộc nhóm có tính 
kháng chung thấp (hình 1, bảng 1).

Hình 1. Phân bố tần số kháng bệnh của 40 mẫu giống lúa IRRI 
và 9 giống lúa Việt Nam.

Bảng 1. Mức kháng chung của các nhóm mẫu giống lúa đối với 
các nòi nấm thử nghiệm.

Nhóm mẫu giống lúa cải tiến ở Việt Nam (PC6, Gia Lộc 
105, AN26_1, OM6976, OM4218 và OM10041) thể hiện 
tính kháng tốt với các nòi nấm phía Bắc với tỷ lệ kháng 
từ 60% (AN26_1) đến 90% (Gia Lộc 105 và OM4218). 
Đối với các nòi nấm phía Nam, các giống này thể hiện tính 
kháng kém hơn khi chỉ có AN26_1 và OM10041 kháng nhẹ, 
trong khi các giống còn lại nhiễm nhẹ và nhiễm. Cá biệt 
giống OM4218 nhiễm nặng với cả hai nòi nấm Đồng Tháp 
và Cần Thơ, và thuộc nhóm có mức kháng chung thấp (hình 
1, bảng 1).

Ba mẫu giống lúa địa phương thuộc nhóm có mức kháng 
chung thấp đối với quần thể nấm đạo ôn thử nghiệm (hình 
1, bảng 1). Trong khi Nếp cái hoa vàng nhiễm đến nhiễm 
nặng với toàn bộ 12 nòi nấm nghiên cứu và giống Khẩu 
mu moong kháng với 4/12 nòi nấm, giống Một bụi đỏ lùn 
kháng với 4/12 nòi nấm và đặc biệt kháng nhẹ với các nòi 
nấm phía Nam. 

Độc tính của quần thể nấm đạo ôn trên bộ mẫu giống 
lúa nghiên cứu

Mức độ độc tính VF của 12 nòi nấm đạo ôn trên bộ 
mẫu giống lúa nghiên cứu dao động từ 6,12% (Hà Nội) đến 
100% (Đồng Tháp và Cần Thơ). Các nòi nấm thu thập từ 
các tỉnh phía Bắc có độc tính thấp, ngoại trừ hai nòi từ Điện 
Biên có độc tính cao (VF tương ứng là 36,7 và 57,1%). Nòi 

Nhóm giống Số 
lượng

Số mẫu giống của mỗi tần số kháng bệnh RF RF trung 
bình<50% Tỷ lệ (%) 50%-85% Tỷ lệ (%) >85% Tỷ lệ (%)

Kháng đạo ôn 
nhập nội từ IRRI

40 5 12,5 35 87,5 0 0 65,83

Giống cải tiến 
Việt Nam

6 1 16,66 5 83,34 0 0 61,095

Giống địa 
phương Việt Nam

3 3 100,0 0 0 0 0 22,22

Tổng 49 9 18,36 40 81,64 0 0
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nấm từ Quảng Bình có độc tính cao (VF=61,2%). Các nòi 
nấm phía Nam từ Đồng Tháp và Cần Thơ có độc tính cao 
nhất, khi gây bệnh trên 100% bộ mẫu giống nghiên cứu (bản 
đồ nhiệt, hình 3).

Hệ số tương quan Pearson giữa 12 nòi nấm đạo ôn được 
xác định dựa trên độc tính đối với bộ mẫu giống lúa nghiên 
cứu. Tương quan đồng biến được ghi nhận giữa hầu hết các 
nòi nấm với ý nghĩa thống kê cao (p≤0,01). Hai nòi nấm 
Đồng Tháp và Cần Thơ (tương quan 0,757; p≤0,01) có hệ 
số tương quan thấp với các nòi nấm còn lại, cá biệt có tương 
quan nghịch biến với một số nòi như Sơn La, Bắc Kạn 01, 
Bắc Kạn 02 (bảng 2). Phân nhóm UPGMA phân chia 12 nòi 
nấm đạo ôn thành hai nhóm có độc tính cao (Đồng Tháp và 
Cần Thơ) và độc tính thấp (các nòi nấm còn lại) đối với bộ 
mẫu giống lúa nghiên cứu (hình 3).

Bảng 2. Hệ số tương đồng Pearson giữa 12 nòi nấm đạo ôn dựa 
trên độc tính đối với bộ mẫu giống nghiên cứu.

Ghi chú: ĐB: Điện Biên, SL: Sơn La, BK: Bắc Kạn, PT: Phú Thọ, HN: Hà 
Nội, NB: Ninh Bình, VP: Vĩnh Phúc, QB: Quảng Bình, ĐT: Đồng Tháp, 
CT: Cần Thơ.

* Khác biệt có ý nghĩa thống kê tại p≤0,05; ** Khác biệt có ý nghĩa thống 
kê tại p≤0,01; ns Không có ý nghĩa thống kê.

Phân tích thành phần chính PCA cho thấy ba thành phần 
chính đầu tiên giải thích đến 77,41% tổng phương sai của 
các biến tính toán (độc tính của 12 nòi nấm đạo ôn) với 
giá trị tương ứng của từng thành phần chính theo thứ tự là 
52,63, 17,13 và 7,65%. Kết quả này xác nhận phân nhóm 
UPGMA các nòi nấm nghiên cứu; theo đó bên cạnh nhóm 
A (bao gồm các nòi nấm Đồng Tháp và Cần Thơ có độc tố 
cao), các nòi nấm còn lại được phân thành nhóm B (bao 
gồm các nòi Điện Biên 01, Bắc Kạn 01, Bắc Kạn 02 và Sơn 

La) và nhóm C (bao gồm các nòi Điện Biên 02, Phú Thọ, 
Vĩnh Phúc, Hà Nội, Ninh Bình và Quảng Bình) (hình 2).

 

Hình 2. Phân bố 3 chiều thành phần chính PCA cho thấy quan 
hệ giữa 12 nòi nấm đạo ôn dựa trên độc tính đối với bộ mẫu 
giống lúa nghiên cứu.

Phân nhóm bộ mẫu giống lúa dựa trên tính kháng đạo 
ôn

Tính kháng bệnh đạo ôn phân nhóm 49 mẫu giống lúa 
nghiên cứu và giống đối chứng chuẩn nhiễm LTH thành 5 
nhóm tương ứng với mức độ kháng bệnh và phân bố địa 
lý của 12 nòi nấm M. oryzae. Nhóm I (bao gồm Nếp cái 
hoa vàng và giống nhiễm chuẩn LTH) nhiễm với tất cả 12 
nòi nấm đạo ôn. Nhóm II (bao gồm 3 giống IR14D194, 
IR15D1082 và IR14D195) kháng với các nòi nấm thuộc 
nhóm B nhưng nhiễm nhẹ đến nhiễm đối với các nòi nấm 
còn lại. Nhóm III (bao gồm 6 giống OM10041, Một bụi đỏ 
lùn, IR14D189, Khẩu mu moong, IR15D104 và AN26_1) 
nhiễm nhẹ đến nhiễm với các nòi nấm nhóm A và B nhưng 
kháng tốt các nòi nấm nhóm C. Nhóm IV (bao gồm hai 
giống IR14D116 và OM4218) nhiễm với nòi Điện Biên 01 
và nhóm A nhưng kháng đối với các nòi còn lại của nhóm 
B và C. Nhóm V (bao gồm các mẫu giống còn lại) có đặc 
điểm chung là nhiễm đến nhiễm nặng đối với các nòi đạo ôn 
nhóm A. Nhóm V được phân chia tiếp thành 3 phân nhóm 
dựa trên tính kháng đối với hai nòi Điện Biên 02 và Quảng 
Bình, bao gồm: phân nhóm Va (bao gồm 7 mẫu giống lúa 
IRRI) nhiễm nhẹ với hai nòi trên; phân nhóm Vb (bao gồm 
các giống PC6, OM9676 và 7 mẫu giống lúa IRRI) chỉ 
nhiễm nhẹ với nòi Quảng Bình và phân nhóm Vc (bao gồm 
giống Gia Lộc 105 và 20 mẫu giống lúa IRRI) kháng đối với 
cả hai nòi Điện Biên 02 và Quảng Bình (hình 3).

Nòi 
nấm 
đạo ôn

ĐB_01 ĐB_02 SL BK_01 BK_02 PT HN NB VP QB DT CT

ĐB_01 1.000

ĐB_02 0.453** 1.000

SL 0.639** 0.450** 1.000

BK_01 0.668** 0.342** 0.733** 1.000

BK_02 0.657** 0.497** 0.872** 0.755** 1.000

PT 0.557** 0.501** 0.629** 0.527** 0.627** 1.000

HN 0.511** 0.542** 0.559** 0.514** 0.610** 0.845** 1.000

NB 0.538** 0.566** 0.542** 0.501** 0.571** 0.923** 0.747** 1.000

VP 0.502** 0.656** 0.543** 0.415** 0.553** 0.823** 0.813** 0.840** 1.000

QB 0.215ns 0.398** 0.449** 0.381** 0.428** 0.557** 0.473** 0.501** 0.475** 1.000

ĐT 0.045ns 0.097ns -0.064ns -0.112ns -0.032ns 0.237* 0.244* 0.181ns 0.119ns 0.168ns 1.000

CT 0.003ns 0.139ns -0.024ns -0.082ns 0.007ns 0.306* 0.359** 0.255* 0.213ns 0.208ns 0.757** 1.000
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Bàn luận

Đạo ôn là bệnh hại nghiêm trọng ở lúa với tần suất bùng 
phát cao và gây thiệt hại lớn. Tại Việt Nam bệnh đạo ôn đã 
gây hại hầu hết các vụ lúa trong năm, nhất là ở các tỉnh phía 
Nam. Cải thiện tính kháng của các giống lúa được xem là 
phương án hiệu quả và bền vững để quản lý bệnh đạo ôn [4]. 
Tuy nhiên, sự đa dạng các nòi nấm M. oryzae kéo theo phổ 
độc tính rộng, có tính đặc hiệu khác nhau theo vùng địa lý 
là thách thức lớn, gây khó khăn cho công tác chọn tạo giống 
lúa kháng bệnh đạo ôn. Thực tế cho thấy, tính kháng đạo ôn 
của các giống lúa thường bị phá vỡ sau một thời gian đưa 
vào sản xuất do các nòi nấm đạo ôn tiến hóa và có độc tính 
vượt qua phổ kháng ban đầu được quy định bởi một hoặc 
hai gen kháng [5]. Chính vì vậy, công tác đánh giá xác định 
nguồn vật liệu kháng với các nòi nấm đạo ôn có ý nghĩa 
quan trọng, tạo tiền đề chọn tạo giống lúa kháng bệnh đạo 
ôn bền vững cho từng vùng sinh thái. Trong nghiên cứu này, 
40 mẫu giống lúa kháng đạo ôn nhập nội từ IRRI đã được 
kiểm chứng phản ứng bệnh với các nòi nấm M. oryzea của 
Việt Nam và đánh giá mức độ kháng so với một số giống lúa 

cải tiến và địa phương của Việt Nam.

Độc tính vượt trội của các nòi 
nấm M. oryzea phía Nam

Qua đánh giá độc tính trên bộ mẫu 
giống nghiên cứu, 12 nòi nấm đạo ôn 
được phân nhóm rất rõ theo vùng 
địa lý. Các nòi Đồng Tháp và Cần 
Thơ thuộc nhóm A có độc tính mạnh 
nhất, gây bệnh (điểm ≥5) trên toàn 
bộ 40 mẫu giống lúa từ IRRI và 6/9 
mẫu giống lúa Việt Nam. Chỉ có các 
giống AN26_1 và OM10041 và Một 
bụi đỏ lùn là kháng nhẹ với hai nòi 
nấm này (điểm 3 và 4). Trong khi đó 
hầu hết mẫu giống lúa IRRI và Việt 
Nam kháng với các nòi nấm phía Bắc 
thuộc nhóm B và C với mức độ độc 
tính VF từ 6,12% (nòi Hà Nội) đến 
61,2% (nòi Quảng Bình). Đáng chú 
ý, nòi nấm Điện Biên 02 (VF=57,1%) 
và Quảng Bình có độc tính cao hơn 
các nòi còn lại trong nhóm. 

Nghiên cứu hệ gen cho thấy hoạt 
động của các gen lặp có vai trò rất lớn 
trong việc thay đổi cấu trúc và chức 
năng của các gen độc tính và yếu tố 
quy định tính đặc hiệu ký chủ của 
nấm M. oryzae [18, 19]. Đây chính 
là nguyên nhân dẫn đến sự khác biệt 
về độc tính, phổ đặc hiệu giữa các 
nòi nấm đạo ôn vốn rất đa dạng theo 
các vùng địa lý [12, 20] và lý giải xu 
hướng độc tính tăng dần của 12 nòi 
nấm M. oryzae nghiên cứu theo vùng 

sinh thái từ Bắc vào Nam. Bên cạnh đó, phổ độc tính cũng 
phản ánh đúng sự khác biệt về nhóm gen kháng đạo ôn hiệu 
lực giữa hai khu vực phía Bắc và phía Nam theo những 
nghiên cứu của Nguyễn Thị Minh Nguyệt và cộng sự [12] 
và Võ Thị Thu Ngân và cộng sự [21].

Phân nhóm bộ mẫu giống lúa IRRI theo tính kháng 
với các nòi nấm đạo ôn Việt Nam

Tính kháng đối với bộ 12 nòi nấm nghiên cứu thể hiện 
rất rõ tính thích ứng vùng sinh thái của các giống lúa Việt 
Nam. Được chọn tạo và phổ biến trong sản xuất ở khu vực 
phía Bắc, các giống PC6 và Gia Lộc 105 thể hiện tính kháng 
rất tốt với các nòi nấm phía Bắc nhưng lại nhiễm bệnh với 
các nòi nấm phía Nam. Trong khi đó các giống AN26_1 và 
OM10041 phổ biến ở các tỉnh phía Nam nhiễm nhẹ với các 
nòi nấm vùng Tây Bắc nhưng kháng tốt với nòi nấm Quảng 
Bình và đặc biệt là các nòi nấm Đồng Tháp và Cần Thơ. Các 
giống này là chỉ dấu tốt, giúp xác định các mẫu giống lúa có 
tính kháng phù hợp với đạo ôn ở từng vùng sinh thái nước 
ta thông qua phân tích phân nhóm.

Hình 3. Phân nhóm 50 mẫu giống lúa nghiên cứu và 12 nòi nấm M. oryzae dựa trên bản đồ nhiệt 
đánh giá phản ứng bệnh đạo ôn trong điều kiện thí nghiệm.
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Không có mẫu giống lúa IRRI nào kháng toàn diện với 
các nòi nấm đạo ôn Việt Nam. Thay vào đó 40 mẫu giống 
được phân thành 5 nhóm chính tương ứng với khả năng 
kháng với các nòi nấm đạo ôn ở từng vùng sinh thái Việt 
Nam. Trong khi các mẫu giống lúa thuộc nhóm II và III có 
tính kháng đạo ôn cục bộ với các nòi nấm đạo ôn vùng Tây 
Bắc (nhóm B) hoặc các tỉnh đồng bằng phía Bắc (nhóm C), 
các mẫu giống lúa thuộc nhóm IV và V thể hiện tính kháng 
phổ rộng hơn với các nòi đạo ôn phía Bắc (nhóm B và C). 
Tuy nhiên không một mẫu giống lúa IRRI nào thể hiện tính 
kháng với hai nòi nấm phía Nam (nhóm A) (hình 3). Kết quả 
này cho thấy các mẫu giống lúa IRRI thiếu các gen kháng 
hiệu lực với các nòi nấm phía Nam, tuy nhiên có thể sử dụng 
làm vật liệu phù hợp cho công tác chọn giống cải thiện tính 
kháng đạo ôn cho các tỉnh phía Bắc.

Đánh giá phản ứng bệnh là cách tiếp cận đơn giản và 
hiệu quả nhằm sàng lọc tính kháng đạo ôn của các mẫu 
giống nghiên cứu. Phương pháp đánh giá kiểu gen phải dựa 
trên các gen/QTLs kháng đã biết và chỉ xác định được sự 
có mặt của các gen/QTLs thông qua các chỉ thị liên kết mà 
không trực tiếp phản ánh phản ứng của mẫu giống nghiên 
cứu với nguồn bệnh. Bên cạnh đó, tính kháng bệnh hại nói 
chung và bệnh đạo ôn nói riêng chỉ hiệu quả khi kết hợp hai 
hoặc nhiều gen kháng khác nhau. Như vậy, việc sử dụng các 
chỉ thị phân tử liên kết với các gen/QTLs đã biết là không 
đủ tin cậy để đánh giá khả năng kháng bệnh trên thực tế [4]. 
Chính vì vậy, sàng lọc kiểu hình rõ ràng sẽ giúp các nhà 
nghiên cứu chọn lọc các nguồn gen có khả năng kháng bệnh 
tốt nhất với nguồn bệnh thực tế để tiếp tục đánh giá và sử 
dụng cho công tác chọn tạo giống. Nghiên cứu này đã cung 
cấp dữ liệu đầy đủ về tính kháng đạo ôn của 40 mẫu giống 
lúa IRRI và phân nhóm tương ứng với độc tính của 12 nòi 
nấm đạo ôn Việt Nam. Đây sẽ là cơ sở để xác định các vật 
liệu phù hợp nhất cho công tác chọn giống lúa kháng đạo ôn 
ở từng vùng sinh thái Việt Nam.

Kết luận

Các nòi nấm đạo ôn Việt Nam có sự đa dạng di truyền rất 
lớn, thể hiện qua mức độ độc tính biến thiên theo từng vùng 
sinh thái. Các nòi nấm khu vực đồng bằng phía Bắc có độc 
tính thấp, các nòi nấm miền núi phía Bắc có độc tính trung 
bình, các nòi nấm phía Nam có độc tính cao trên bộ mẫu 
giống lúa nghiên cứu. Như vậy cần xác định các nguồn vật 
liệu cho gen kháng phù hợp cho công tác chọn tạo giống lúa 
kháng đạo ôn ở từng vùng sinh thái.

Bộ mẫu giống lúa IRRI nhiễm với bệnh đạo ôn do các 
nòi nấm M. oryzae phía Nam gây ra. Trong khi đó đa số 
mẫu giống lúa IRRI kháng tốt với các nòi nấm đạo ôn phía 
Bắc và có thể được sử dụng làm vật liệu phát triển giống lúa 
kháng đạo ôn cho khu vực này.
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Cửu Long”, Tạp chí Khoa học và Công nghệ Nông nghiệp Việt Nam, 
3(88), tr.17-21.


