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Tóm tắt
Hiểu rõ cơ sở di truyền của tính chịu hạn là yếu tố then chốt để nâng cao khả năng thích nghi của cây lúa trong 
bối cảnh biến đổi khí hậu (BĐKH). Nghiên cứu này được thực hiện nhằm đánh giá đa dạng di truyền liên 
quan đến khả năng chịu hạn của 50 giống lúa địa phương Việt Nam bằng 10 chỉ thị SSR chức năng liên kết chặt 
với các QTL năng suất trong điều kiện hạn (DTY), gồm qDTY1.1, qDTY3.1 và qDTY12.1. Tổng cộng 40 alen 
được phát hiện, với 2 - 5 alen trên mỗi locus và giá trị PIC trung bình đạt 0,60, cho thấy mức độ đa hình cao. 
Phân nhóm UPGMA và phân tích tọa độ chính (PCoA) đều phân tách rõ rệt tập đoàn thành hai nhóm chính 
tương ứng với kiểu chịu hạn và mẫn cảm hạn. AMOVA cho thấy 28,6% biến dị di truyền là do sự sai khác giữa 
hai nhóm; giá trị Fst (0, 29) phản ánh mức độ phân hóa di truyền trung bình cao. Một số alen tại RM1261 
(qDTY1.1), RM2634 (qDTY12.1) đặc trưng cho các giống chịu hạn và phù hợp với các alen liên kết DTY đã 
được công bố trước đây. Kết quả nghiên cứu nhấn mạnh mức độ đa dạng di truyền đáng kể của nguồn gen lúa 
địa phương Việt Nam tại các vùng DTY của bộ gen, đây là cơ sở khoa học quan trọng cho việc lựa chọn vật liệu 
bố mẹ trong chọn tạo giống lúa chịu hạn phục vụ sản xuất.
Từ khóa: Lúa địa phương; chịu hạn; QTL DTY; chỉ thị SSR; đa dạng di truyền; AMOVA; Fst.
Ngày nhận bài: 10/11/2025; Ngày sửa chữa: 5/12/2025; Ngày duyệt đăng: 15/12/2025.

Genetic diversity analysis of 50 indigenous rice 
accessions using SSR markers linked to drought yield 
QTLs (qDTY)
Abstract
Understanding the genetic basis of drought tolerance is a key factor in improving rice adaptability under 
climate change. This study assessed the genetic diversity associated with drought tolerance in 50 Vietnamese 
local rice varieties using 10 functional SSR markers tightly linked to yield-related QTLs under drought stress 
(DTY), including qDTY1.1, qDTY3.1, and qDTY12.1. A total of 40 allele were identified, with 2–5 alen per 
locus and an average PIC value of 0.60, indicating a high level of polymorphism. Both UPGMA clustering and 
Principal Coordinate Analysis (PCoA) clearly separated the collection into two main groups corresponding to 
drought-tolerant and drought- susceptible phenotypes. AMOVA revealed that 28.6% of the genetic variation 
was attributed to differences between these two groups, and the Fst value (0.29) indicated a moderate to high 
level of genetic differentiation. Several allele at RM1261 (qDTY1.1) and RM2634 (qDTY12.1) were found to 
be specific to drought tolerant varieties and corresponded to previously published DTY-linked alleles. These 
findings emphasize the substantial genetic diversity of Vietnamese local rice germplasm at DTY regions of 
the genome, providing a valuable scientific foundation for the selection of parental lines in breeding drought 
tolerant rice varieties for production.
Keywords: Local rice; drought tolerance; DTY QTL; SSR markers; genetic diversity; AMOVA; Fst.
JEL Classifications: O13, O44, P48, Q55.

1. GIỚI THIỆU
BĐKH đang làm gia tăng hạn hán tại nhiều vùng 

trồng lúa, đòi hỏi khai thác hiệu quả nguồn gen lúa địa 
phương giàu đặc tính thích nghi của Việt Nam (Bui, 
T. V, Nguyen, T. T & Le, H. V, 2020). Trong hai thập 
kỷ qua, nhiều QTL chịu hạn quan trọng (qDTY1.1, 
qDTY2.2, qDTY3.1, qDTY12.1…) và các chỉ thị SSR 
liên kết đã được ứng dụng rộng rãi trong đánh giá, 

chọn giống chịu hạn ở châu Á (Roy, S et al., 2021; 
Vikram, P, Swamy et al., 2021; Beena, R et al., 2021; 
Rejeth, R et al., 2020; Verma, M et al., 2019; Afiukwa, 
C. A et al, 2016). Ở Việt Nam, các nghiên cứu về SSR 
chủ yếu tập trung vào marker trung tính (Lương, T. 
H & cs, 2021; Ngô, T. Q & cs, 2024), trong khi việc sử 
dụng bộ SSR chức năng liên kết trực tiếp với các QTL 
DTY còn hạn chế. Do đó, nghiên cứu này được thực 
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hiện nhằm đánh giá đa dạng di truyền 
của 50 nguồn gen lúa địa phương bằng 
10 marker SSR liên kết QTL chịu hạn, 
phân nhóm di truyền và mức phân 
hóa giữa nhóm chịu hạn - mẫn cảm, 
nhận diện vật liệu tiềm năng cho chọn 
giống, đồng thời so sánh phổ alen với 
các quần thể quốc tế.

2. VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP
2.1. Vật liệu nghiên cứu
50 giống lúa địa phương thu thập từ 

các tỉnh miền núi phía Bắc và đang bảo 
tồn tại Ngân hàng gen thực vật quốc 
gia, sử dụng giống lúa CH207 làm 
chuẩn kháng, giống IR64 làm chuẩn 
mẫn cảm.

10 chỉ thị SSR chức năng, lựa 
chọn theo các QTL chịu hạn đã 
công bố như qDTY1.1, qDTY3.1 
và qDTY12.1 (Roy, S et al., 2021; 
Vikram, P et al., 2021). Danh sách 
marker kèm trình tự mồi được trình 
bày trong Phụ lục 1.

2.2. Phương pháp nghiên cứu
DNA tổng số được tách chiết 

theo phương pháp CTAB cải tiến của 
Doyle & Doyle (1990) với một số điều 
chỉnh nhỏ nhằm phù hợp mẫu lúa địa 
phương. Chất lượng DNA được kiểm 
tra bằng NanoDrop, với chỉ số OD₍₂₆₀₎/
OD₍₂₈₀₎ và điện di gel agarose 1%.

PCR-SSR được thực hiện trong thể 
tích 25 µl gồm 12,5 µl Master Mix 2X, 1 
µl mỗi primer (10 pmol), 1 µl DNA (50 
ng/µl) và nước khử ion. Chương trình 
nhiệt gồm biến tính 95°C - 3 phút, 35 
chu kỳ (94°C - 1 phút, Tm - 45 giây, 
72°C - 45 giây) và kéo dài cuối 72°C 
- 7 phút. Sản phẩm được phân tách 
trên gel polyacrylamide 8%, nhuộm 
Ethidium bromide và quan sát bằng 
UVP GelDoc.

Phương pháp phân tích dữ liệu:
Đa dạng di truyền được đánh giá 

bằng các chỉ số: Số alen quan sát (Na); 
số alen hiệu dụng (Ne); tần số alen 
quan sát (Ho); tần số alen kỳ vọng 
(He); chỉ số Shannon (I) và hệ số đa 
hình thông tin (PIC) tính toán trên 
phần mềm GenAlEx 6.5. Quan hệ di 
truyền giữa các giống được xây dựng 
theo khoảng cách Nei (1972) và thuật 

Acrymalide/
Bis acrylamide

(29:1) 40%
TBE 10X APS 10% TEMED H2O

28 ml 7 ml 700 µl 119 µl 103,46 ml

Bảng 1. Thành phần gel polyacrylamide 8%

toán UPGMA, đồng thời phân tích thành phần chính (PCoA) trực 
quan hóa sự phân tách nhóm.

Phân tích phương sai phân tử (AMOVA) và hệ số phân hóa di 
truyền (Fst) cũng được tính bằng GenAlEx (Peakall & Smouse, 2012) 
(Peakall, R et al., 2006; Peakall, R et al., 2012), dựa trên Excoffier et 
al.,1992, Wright S et al.,1978/Weir B. S et al., 1984 để đánh giá phân 
bố biến dị giữa nhóm chịu hạn và mẫn cảm. Các alen đặc trưng được 
so sánh với dữ liệu SSR từ lúa Nam Á và Trung Quốc để đánh giá mức 
độ đa dạng, tiềm năng chịu hạn (Beena, R et al., 2021; Rejeth, R et al., 
2020; Verma, M et al., 2019; Afiukwa, C. A et al, 2016; Zhang, Y et al., 
2018).

3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN
3.1. Chất lượng DNA và khuếch đại SSR
Tất cả mẫu ADN chiết tách có tỉ lệ A260/A280 từ 1,8 - 2,0, đạt độ 

tinh sạch và nguyên vẹn cao, hoàn toàn đáp ứng yêu cầu cho phản ứng 
PCR khuếch đại các chỉ thị SSR chịu hạn. Cả 10 marker SSR cho băng 
sắc nét, không xuất hiện hiện tượng đa băng hoặc vệt nhòe (Hình 1).

3.2. Đa dạng alen và các chỉ số di truyền
Tổng số 40 alen được phát hiện trên 10 locus (Bảng 2). Số alen (Na) 

dao động từ 2 - 5, trung bình 4,0 alen/ locus. Chỉ số thông tin đa hình 
(PIC) dao động 0,24 - 0,77, trung bình 0,60.

Các marker đa hình cao gồm RM154, RM2634, RM1261 (PIC > 
0,70). Đây cũng là các locus thể hiện đa hình cao trong các khảo sát 
của Roy et al., 2021 và Beena et al., 2021.

Dị hợp tử kỳ vọng (He) cao hơn dị hợp tử quan sát (Ho) ở tất cả 
locus phản ánh đặc điểm tự phối chặt của lúa, phù hợp với các công 
bố trong nước (Lương, T. H & cs, 2021; Nguyễn Thị Thanh Xuân 
& cs, 2020; Luong, N.H et al., 2021; Bùi Thanh Liêm & cs, 2025) 
và quốc tế (Verma, M et al., 2019). Ho ở tất cả các locus đều rất 

Hình 1. Hình ảnh điện di sản phẩm PCR của một số mẫu giống lúa 
nghiên cứu với chỉ thị RM212 và RM144
Ghi chú:  M: ladder 50bp		
Các mẫu được đánh dấu theo số thứ tự - phụ lục 2;
ĐC1 là CH207; ĐC2 là IR64
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thấp (tb = 0,01), trong khi He và PIC cùng đạt mức 
cao 0,60, số alen trung bình 4,0 alen/locus và chỉ số 
Shannon 1,10. Kết quả này phản ánh đặc trưng tự 
thụ phấn mạnh của lúa, đồng thời khẳng định tập 
đoàn 50 giống vẫn duy trì đa dạng di truyền rất cao 
dù từng giống đã gần đồng hợp tử. Đây là nguồn vật 
liệu lý tưởng để lai xa giữa hai nhóm chịu hạn - mẫn 
cảm, khai thác tối đa hiệu ứng dị hợp ở F₁ và tạo 
quần thể phân ly đa dạng, phục vụ chọn tạo nhanh 
giống lúa chịu hạn mới theo cả hướng lai giống và 
chọn lọc thuần. 

 3.3. Phân nhóm di truyền bằng UPGMA
Phương pháp UPGMA (NTSYS 2.1) cho thấy hệ 

số tương đồng di truyền dao động từ 0,63 - 0,95. Ở 
ngưỡng cắt 0,63, 50 giống được phân thành hai nhóm 
chính (Hình 2). Nhóm 1 (chịu hạn) gồm 37 giống lúa 
nương truyền thống bản địa và đối chứng chịu hạn 
CH207. Nhóm 2 (mẫn cảm hạn) gồm 13 giống và đối 
chứng mẫn cảm IR64, trong đó IR64 cùng A2 (Mộ 

hồng), A3 (Tan pỏm) tách sớm nhất ở mức tương đồng 
~ 0,65. Cấu trúc 2 nhóm này tương đồng với kết quả 
của Vikram et al., 2011 về phân nhóm nguồn gen chịu 
hạn tại Ấn Độ (Vikram, P, 2011). Một số cặp giống có 
tương đồng ≥ 95% gợi ý về nguồn gốc có sự liên quan 
hoặc do lai tạo.

Kết quả hoàn toàn trùng khớp với khả năng chịu 
hạn thực tế ngoài đồng đánh giá chịu hạn trong điều 
kiện nhân tạo theo SES (IRRI, 2014) (International 
Rice Research Institute (IRRI), 2014), cho thấy 14 
mẫu thể hiện khả năng chịu hạn tốt ở ít nhất một 
giai đoạn sinh trưởng (Phụ lục 3). So sánh với kết 
quả phân nhóm di truyền SSR cho thấy một số mẫu 
có kiểu hình chịu hạn tốt (A33- Bao thai hồng, A15- 
B’le l, A17- Plẩu mù đề) nhưng lại thuộc nhóm có 
độ tương đồng cao với đối chứng mẫn cảm IR64. Sự 
không tương quan này phản ánh bản chất đa gen và 
tính nhạy cảm môi trường của tính chịu hạn, đồng 
thời phù hợp với các nghiên cứu trước đây ghi nhận 

STT Chỉ thị Số alen 
(Na)

Số alen 
hữu dụng (Ne)

Dị hợp tử 
quan sát (Ho)

Dị hợp tử 
kì vọng (He)

Chỉ số 
shannon (I)

Hệ số 
PIC

1 RM212 5 1,88 0 0,47 0,97 0,47
2 RM277 3 2,75 0 0,64 1,05 0,64
3 RM215 3 2,55 0 0,61 1,02 0,61
4 RM60 4 2,50 0,04 0,60 1,03 0,61
5 RM431 3 2,15 0 0,53 0,89 0,53
6 RM2634 5 3,82 0 0,74 1,43 0,74
7 RM1261 5 3,88 0 0,74 1,49 0,74
8 RM144 5 2,61 0,06 0,62 1,25 0,63
9 RM154 5 4,27 0,04 0,77 1,52 0,77

10 RM433 2 1,31 0 0,24 0,40 0,24
Thấp nhất 2 1,31 0,00 0,24 0,40 0,24
Cao nhất 5 4,27 0,06 0,77 1,52 0,77

Trung bình 4 2,77 0,01 0,60 1,10 0,60

Bảng 2. Số liệu thống kê của các locus SSR sử dụng để đánh giá đa dạng di truyền các mẫu giống lúa nghiên cứu

Hình 2. Cây phát sinh di truyền (phương pháp NJ) 
của 50 giống lúa dựa trên chỉ thị SSR chịu hạn

sự đóng góp của nhiều QTL nhỏ và tương tác di 
truyền - môi trường (Liu et al., 2010; Shamsudin et 
al., 2016; Yue et al., 2006).

Kết quả này chứng tỏ bộ 10 chỉ thị SSR đã phân tách 
chính xác quần thể nghiên cứu theo tính chịu hạn mà 
không cần thông tin kiểu hình trước, đây là điểm mới 
quan trọng của nghiên cứu. Điều này khẳng định giá 
trị thực tiễn cao của bộ chỉ thị trong việc nhanh chóng 
nhận diện nguồn gen chịu hạn bản địa, sàng lọc vật 
liệu khởi đầu và đặc biệt là chọn bố mẹ lai chính xác 
giữa hai nhóm đối lập (chịu hạn - mẫn cảm) để khai 
thác tối đa hiệu ứng dị hợp và tạo giống lúa chịu hạn 
mới hiệu quả.
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3.4. Phân tích thành phần chính 
trên ma trận khoảng cách
Hình 3 là kết quả phân tích PCoA 

(GenAlEx 6.5) dựa trên 10 chỉ thị SSR liên 
kết với QTL chịu hạn, cho thấy ba thành 
phần chính đầu giải thích 36,22% biến dị. 
PC1 phân tách rõ nhóm chịu hạn - mẫn 
cảm, phù hợp với kết quả UPGMA và các 
nghiên cứu trước đây về cấu trúc di truyền 
của lúa địa phương Việt Nam (Lương, T. 
H & cs, 2021; Ngô, T. Q & cs, 2024). Trục 
PC1 (17,31 %) và trục PC2 (10,61 %) cùng 
giải thích 27,92 % tổng biến dị, mức tương 
đương hoặc cao hơn so với nhiều nghiên 
cứu SSR trước đây trên lúa (Verma et al., 
2019; Li et al., 2023).

Nhóm chịu hạn tốt (màu xanh lá) tập 
trung mạnh về bên phải trục 1, trong đó các 
giống A17 (Plẩu mù đề), A24 (Ble tớ), A10 
(Khẩu tan đón dạng 1), A4 (Má cha) nằm ở vị 
trí cực biên, xa nhất so với hai nhóm còn lại.

Nhóm chịu hạn kém (màu đỏ) phân bố 
chủ yếu bên trái và phía dưới, gần đối chứng 
mẫn cảm IR64.

Nhóm trung bình (màu xanh dương) 
nằm xen kẽ vùng chuyển tiếp, phản ánh tổ 
hợp alen trung gian.

Kết quả này vượt trội hơn so với phần lớn 
nghiên cứu trong và ngoài nước chỉ sử dụng 
SSR trung tính (thường không tách được 
theo kiểu hình chịu hạn) và ngang hoặc tốt 
hơn các nghiên cứu dùng SSR đã được chọn 
lọc QTL (Vikram et al., 2011; Swamy et al., 
2013; Manju Devi et al., 2025).

Các giống nằm ở vị trí xa nhất trên PCoA 
(A17 - Plẩu mù đề, A24 - Ble tớ, A10 - Khẩu 
tan đón dạng 1, A4 - Má cha, A41- Plề plậu 
chớ…) có độ dị hợp di truyền cao, rất thích 
hợp để dùng làm bố mẹ trong lai tạo.

Kết quả khẳng định tại Việt Nam với một 
bộ chỉ thị SSR quy mô nhỏ (chỉ 10 locus) 
có thể phân loại chính xác nguồn gen lúa 
nương bản địa theo khả năng chịu hạn thực 
tế, tạo cơ sở khoa học tin cậy để sàng lọc 
nhanh và sử dụng hiệu quả nguồn gen quý 
hiếm này trong chọn tạo giống lúa chịu hạn 
thích ứng với BĐKH.

3.5. Phân tích phương sai phân tử và hệ số 
phân hóa di truyền

Phương sai phân tử (AMOVA) cho thấy, 
28,6 % tổng biến dị di truyền nằm giữa hai 
nhóm chịu hạn và mẫn cảm, còn lại 71,4 % nằm 

Hình 3. Hình ảnh phân tích PCoA dựa trên chỉ thị SSR liên quan 
đến khả năng chịu hạn của 50 mẫu giống lúa nghiên cứu

trong nội bộ từng nhóm (Hình 4). Chỉ số phân hóa di truyền 
Fst = 0,286 (gần 0,3), chứng tỏ mức phân hóa di truyền giữa hai 
nhóm ở mức trung bình cao.

 Sự phân hóa rõ rệt (Fst cao) cho thấy hai nhóm có vốn gen 
khá khác biệt, rất có lợi khi lai chéo giữa giống chịu hạn và giống 
mẫn cảm để tạo ra quần thể lai có hiệu ứng dị hợp cao, tăng khả 
năng cải thiện tính chịu hạn mà vẫn duy trì năng suất cũng như 
các tính trạng mong muốn khác.

3.6. So sánh alen đặc trưng quốc tế
Các nguồn gen lúa địa phương Việt Nam thể hiện đa dạng alen 

vượt trội so với các tập đoàn Nam Á và Trung Quốc tại 4 locus 
SSR quan trọng liên quan qDTY, bao gồm RM2634, RM1261, 
RM144, RM154. Số alen quan sát được (Na) và chỉ số đa hình 
thông tin (PIC) của các locus này đều cao (Na = 5, PIC 0,65 - 
0,72), cho thấy khả năng phân giải di truyền tốt. Đáng chú ý, các 
alen chịu hạn mạnh như 315 bp tại RM2634, 173 bp tại RM1261 
và 192 bp tại RM154 chỉ xuất hiện ở nguồn gen Việt Nam, trong 
khi Nam Á, Trung Quốc chủ yếu mang alen phổ biến khác với số 
lượng hạn chế và PIC thấp hơn (Bảng 3).

3.7. Thảo luận
Nguồn gen lúa địa phương Việt Nam thể hiện đa dạng di 

truyền cao tại các locus SSR liên kết với QTL chịu hạn, với số 
alen phong phú và chỉ số đa hình thông tin (PIC) lớn, trung bình 
đạt 0,60. Mức độ đa dạng này tương đồng với các khảo sát lúa địa 

Hình 4. Phân bố biến dị di truyền
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phương ở Ấn Độ, Nepal, Trung Quốc, đồng thời cao 
hơn so với các nghiên cứu trong nước. Nguyên nhân 
có thể do tập hợp mẫu có nguồn gốc rộng hơn và việc 
sử dụng bộ marker chức năng liên kết QTL.

Nhóm chịu hạn (Nhóm 1) thể hiện một số alen 
đặc trưng tại các locus RM1261 và RM2634, trùng với 
các alen chịu hạn đã được báo cáo trong qDTY1.1 và 
qDTY12.1, chứng minh rằng bộ SSR sử dụng phù hợp 
và phản ánh đúng sự phân hóa di truyền liên quan đến 
tính chịu hạn. Phổ alen ở nguồn gen Việt Nam rất đa 
dạng, từ các alen mạnh, hiếm đến trung gian và mẫn 
cảm, cho thấy đây là một kho di truyền độc đáo, có giá 
trị quốc tế và phù hợp với vai trò trung tâm phụ trong 
di truyền lúa châu Á.

Sự phân bố các nhóm chịu hạn và mẫn cảm trên đồ 
thị UPGMA, PCoA cũng trùng khớp với đánh giá kiểu 
hình, minh chứng rằng bộ 10 chỉ thị SSR chức năng 
phản ánh tốt biến dị liên quan tính chịu hạn và tạo ra 
sự phân tách di truyền rõ rệt. Một số mẫu nằm xa nhau 
trên không gian di truyền gợi ý tiềm năng tạo ra các 
tổ hợp lai có biến dị lớn, trong khi các giống gần đối 
chứng chịu hạn có thể được sử dụng trong các chương 
trình chọn lọc có trợ giúp chỉ thị (MAS) hoặc lai hồi 
giao (MABC) nhằm chuyển QTL chịu hạn. Những 
kết quả này phù hợp với các nghiên cứu về ứng dụng 
DTY-QTL trong chọn giống lúa ở IRRI và các nước 
khu vực Nam Á.

Nguồn gen lúa địa phương Việt Nam thể hiện đa 
dạng di truyền cao tại các locus SSR liên kết QTL chịu 
hạn, với số alen phong phú và PIC lớn. Điều này cho 
thấy các locus SSR phù hợp để đánh giá sự phân hóa 
liên quan đến tính chịu hạn và cung cấp vật liệu giá trị 
cho lai tạo, chọn lọc có trợ giúp chỉ thị (MAS/MABC), 
góp phần nâng cao năng suất, khả năng chịu hạn trong 
điều kiện BĐKH.

4. KẾT LUẬN
Nghiên cứu ghi nhận mức đa dạng di truyền cao 

ở 50 nguồn gen lúa địa phương với 40 alen SSR và 
PIC trung bình 0,60 từ 10 marker chức năng. Phân 
tích UPGMA và PCoA phân tách rõ hai nhóm chịu 

hạn - mẫn cảm, đồng thời nhận diện các alen qDTY 
quan trọng, đặc biệt là alen 315 bp (RM2634) và 173 
bp (RM1261), thể hiện mạnh nhất ở nhóm chịu hạn. 
So sánh với các quần thể Nam Á và Trung Quốc cho 
thấy, nguồn gen Việt Nam sở hữu phổ alen rộng và 
độc đáo hơn, khẳng định giá trị của tập đoàn bản địa. 
Các giống ưu tú được xác định là nguồn vật liệu bố mẹ 
tiềm năng cho chương trình chọn giống lúa chịu hạn 
trong nước.

Lời cảm ơn: Nghiên cứu được thực hiện với sự tài 
trợ của Bộ NN&MT thông qua Đề tài “Đánh giá và tư 
liệu hóa thông tin nguồn gen thực vật tại Ngân hàng gen 
thực vật quốc gia năm 2025”.
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