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Tóm tắt:

Lúa màu được xem là loại gạo đặc sản, có chứa hoạt tính chống oxy hóa mạnh và có lợi cho sức khỏe con người. 
Nghiên cứu này được thực hiện nhằm đánh giá các tính trạng nông học, chất lượng và chất chống oxy hoá trên 45 
giống/dòng lúa màu và chỉ số khoảng cách kiểu gen - kiểu hình đa tính trạng (MGIDI) để tuyển chọn ra giống/dòng 
lúa màu tiềm năng nhất. Kết quả cho thấy, các tính trạng có sự khác biệt lớn về kiểu hình và di truyền. Hàm lượng 
anthocyanin dao động 5,3-315,3 mg/g. Hệ số di truyền theo nghĩa rộng (H2

bs) dao động từ 44 đến 87% cho các tính 
trạng. Phân tích thành phần chính 1 (PCA1) đóng góp 22,5% vào tổng biến thể trong khi PCA2 đóng góp 14,3%. 
Bảy giống/dòng lúa màu ưu tú được chọn dựa trên chỉ số MGIDI gồm: Nếp đỏ, Phước ly, Sóc nâu 2, Lứt tím 2, Blẩu 
sáng, Lứt tím 1 và NT Đắk Hà. Các giống/dòng lúa màu được chọn này sẽ là nguồn vật liệu quý cho việc lai tạo lúa 
chức năng trong tương lai, nhằm mục đích phát triển các giống có giá trị dinh dưỡng cao, góp phần nâng cao sức 
khỏe cho người tiêu dùng.
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Abstract:

Coloured rice is considered a specialty rice variety, has significant antioxidant properties, and beneficial effects for 
human health. This study was conducted to evaluate the agronomic traits, quality, and antioxidant capacity on 45 
coloured rice varieties/lines and the multi-trait genotype-ideotype distance index (MGIDI) to select the most potential 
coloured rice varieties/lines. The results showed substantial genetic and phenotypic variation. The anthocyanin 
content varied widely, spanning from 5.3 to 315.3 mg/g. The broad-sense heritability (H2

bs) coefficient ranged from 
44 to 87% for the traits. The first principal component analysis (PCA1) contributed 22.5% of the total variance, 
while the second principal component (PCA2) contributed 14.3%. Based on the MGIDI, seven elite coloured rice 
varieties/lines including Nep do, Phuoc Ly, Soc nau 2, Lut tim 2, Blau Sang, Lut tim 1, and NT Dak Ha were chosen. 
Therefore, these selected coloured rice lines/varieties will be a valuable resource for future functional rice breeding 
programmes aimed at developing nutrient-rich varieties that contribute to improved consumer health.

Keywords: anthocyanin, coloured rice, multi-trait genotype-ideotype distance index. 
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1. Đặt vấn đề

Cây lúa (Oryza sativa L.) là một trong năm loại ngũ cốc chính 
cung cấp năng lượng và dinh dưỡng quan trọng cho phần lớn dân 
số châu Á [1]. Ở Việt Nam, gạo trắng được tiêu thụ chủ yếu trong 
khẩu phần ăn hằng ngày, nhưng lại có giá trị dinh dưỡng và các 
chất chống oxy hóa thấp hơn so với việc sử dụng gạo lứt hoặc gạo 
màu. Hiện nay, người dân nói chung đã nhận thức rõ hơn về lợi 
ích sức khỏe và giá trị dinh dưỡng của gạo lứt hoặc gạo màu mang 
lại. Do đó, nhu cầu về gạo màu và các sản phẩm của nó phục vụ 
cho các ngành công nghiệp thực phẩm, y tế và mỹ phẩm đã tăng 
lên, tạo cơ hội xuất khẩu cho các nước trồng lúa lớn ở châu Á [2]. 

Anthocyanin đã được tìm thấy ở nhiều bộ phận khác nhau trên 
cây lúa, góp phần tạo ra màu sắc hấp dẫn, đặc biệt là màu sắc của 
hạt gạo [3]. Màu sắc hạt có màu từ nâu, đỏ, tím và đen do thành 
phần và nồng độ sắc tố khác nhau [4]. Sắc tố tăng lên cùng với 
sự phát triển của hạt và những thay đổi được quan sát thấy ở các 
giai đoạn phát triển khác nhau [5]. Các sắc tố khác nhau là kết quả 
của sự kết hợp một số hợp chất trong lớp vỏ ngoài hạt (pericarp) 
hoặc lớp vỏ cám (aleurone). Sắc tố anthocyanin giúp giảm mức 
cholesterol trên người, có lợi cho việc phòng ngừa bệnh tiểu đường 
và ung thư do hoạt động ức chế men aldose reductase [6]. Sự tích 
lũy anthocyanin trong hạt lúa rất khác nhau giữa các giống/dòng 
lúa hay nơi canh tác [7]. Hầu hết các giống lúa mùa truyền thống, 
lúa rẫy vùng cao và các giống lúa hoang đều có chứa sắc tố màu, 
những giống lúa này chiếm tỷ lệ đáng kể trong ngân hàng gen lúa. 
Ngoài ra, các giống lúa với hạt gạo màu đỏ, tím, đen, nâu và vàng, 
vẫn được trồng ở một số khu vực tại Việt Nam vì giá trị dinh dưỡng 
và dược tính của chúng, hoặc có thể là do tập quán văn hóa truyền 
thống canh tác lúa ở mỗi vùng miền. Một số nghiên cứu cho thấy, 
hàm lượng các hợp chất chống oxy hóa, vitamin và khoáng chất 
cao gấp 3 đến 4 lần so với các giống lúa hiện đại [8]. Các giống 
lúa truyền thống thường sở hữu các vùng gen quý về giá trị dinh 
dưỡng và khoáng chất có lợi, do đó, việc đưa chương trình cải tiến 
các giống lúa đặc sản nhằm hướng đến nền nông nghiệp xanh, an 
toàn và bền vững là nhu cầu cấp thiết.

Các phương pháp thăm dò đa biến như phân tích thành phần 
chính (PCA), phân tích phân biệt tuyến tính (LDA) đã được sử 
dụng rộng rãi để giảm khoảng cách và xấp xỉ trực quan hai chiều, 
liên quan đến các nghiệm thức và tính trạng số lượng trên thực 
vật [9]. Mặc dù những cách tiếp cận này dễ dàng cung cấp cái 
nhìn tổng quan về mối quan hệ giữa các tính trạng phức tạp, 
nhưng việc xếp hạng các phương pháp nghiệm thức xử lý dựa 
trên giá trị tính trạng phức tạp vẫn là một thách thức không nhỏ 
trong chọn giống cây trồng. Để khắc phục nhược điểm này, chỉ số 
khoảng cách MGIDI đã được đề xuất và thiết kế để chọn lọc kiểu 
gen trong chọn giống cây trồng, dựa trên thông tin của nhiều tính 
trạng số lượng và đã được sử dụng thành công để chọn kiểu gen 
tốt [10]. Phân tích mối quan hệ giữa các tính trạng số lượng là rất 
quan trọng để đánh giá tính khả thi của việc chọn lọc chung hai 
hoặc nhiều tính trạng, ảnh hưởng của việc chọn lọc các tính trạng 
thứ cấp đến mức tăng di truyền cho tính trạng chính.

Một bộ giống/dòng lúa đa dạng về màu được lưu trữ từ ngân 
hàng gen, Trường Đại học Cần Thơ được đánh giá. Mục tiêu chính 
là sử dụng chỉ số MGIDI để khai thác thông tin của nhiều tính 
trạng nông học, sinh hoá và chất lượng nhằm xác định lựa chọn 
các giống/dòng lúa màu tiềm năng phục vụ cho chương trình chọn 
tạo giống lúa chức năng. 

2. Vật liệu và phương pháp nghiên cứu

2.1. Vật liệu

Vật liệu cho nghiên cứu nằm trong chương trình chọn giống/
dòng lúa màu chức năng của Trường Nông nghiệp, Trường Đại 
học Cần Thơ. Bộ gồm 43 giống/dòng lúa và 2 đối chứng (IR64 - 
gạo không màu và lúa tím Long An - gạo màu) từ ngân hàng gen, 
Trường Đại học Cần Thơ, được đánh giá trong vụ đông xuân 2022-
2023 tại Cần Thơ (bảng 1). Thí nghiệm được bố trí theo kiểu khối 
hoàn toàn ngẫu nhiên với 3 lần lặp lại. Diện tích mỗi khối là 10 
m2, khoảng cách cấy 20x20 cm. Cây mạ sau 2 tuần tuổi được cấy 
sang ruộng và công thức phân bón được sử dụng cho vụ đông xuân 
là 100 kg/ha N - 40 kg/ha K2O - 30 kg/ha K2O. Kỹ thuật canh tác 
và quản lý sâu bệnh hại chính cho thí nghiệm đánh giá ngoài đồng 
được thực hiện theo quy trình canh tác các giống lúa [11]. 
Bảng 1. Danh sách 45 giống/dòng lúa màu và đối chứng được 
đánh giá trong vụ đông xuân 2022-2023.

STT Giống/dòng Nhóm STT Giống/dòng Nhóm

1 Blẩu sáng LR 24 Lứt tím 3 CS

2 Nếp cẩm LR 25 Lứt tím 4 CS

3 Pèo du dây LR 26 Lứt tím 6 CS

4 Plẩu sáng râu LR 27 Lứt tím 10 CS

5 Xiền pản LR 28 Lứt tím 11 CS

6 NT Đắk Hà LR 29 Lứt đỏ VL 1 CS

7 NT Tu Mơ Rông LR 30 Lứt đỏ VL 2 CS

8 NT Sa Thầy LR 31 Lứt đỏ VL 3 CS

9 NT Đắk Glei LR 32 Lứt đỏ VL 4 CS

10 Nàng co đỏ LM 33 Jasmine 85 CS

11 Nàng co dợt LM 34 KorKhor57 CS

12 Ngự LM 35 NV24 CS

13 Phước ly LM 36 TC26 CS

14 Sóc LM 37 Nếp tím thơm CS

15 Sóc sâu 2 LM 38 SH38 CS

16 Sông đôi LM 39 SH44 CS

17 Nhỏ đỏ LM 40 SH47 CS

18 Mắc cu 1 LM 41 HNOE CS

19 Núi vôi dạng 1 CS 42 Nếp đỏ CS

20 Lứt đỏ 1 CS 43 Ngọc đỏ hương dứa CS

21 Lứt đỏ 2 CS 44 Lúa tím Long An 
(Đ/C màu) CS

22 Lứt tím 1 CS 45 IR64 (Đ/C không 
màu) CS

23 Lứt tím 2 CS

Đ/C: đối chứng; LR: lúa rẫy; LM: lúa màu; CS: lúa cao sản.
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2.2. Đánh giá kiểu hình

Dữ liệu các tính trạng: 14 tính trạng nông học gồm chiều dài 
thìa lá (CDTL), đường kính lóng (DKL), chiều dài lá (CDL), chiều 
rộng lá (CRL), chiều cao cây (CCC), chiều dài bông (CDB), số 
bông/bụi (SBB), tổng số hạt (TSH), số hạt chắc (SHC), số hạt 
lép (SHL), khối lượng 1000 hạt (KL1000), khối lượng gam/
bụi (KLGB), chiều dài hạt gạo (CDH), chiều rộng hạt (CRH); 2 
tính trạng chất lượng hạt gồm hàm lượng amylose và độ bền gel 
(DBG); 4 tính trạng dinh dưỡng hạt gồm hàm lượng anthocyanin, 
flavonoid, phenolic và ABTS. Quy trình và tiêu chuẩn đánh giá 
các tính trạng nông học, hình thái và sâu, bệnh thực hiện theo tiêu 
chuẩn của Viện Nghiên cứu lúa quốc tế (IRRI) [12] như sau: 

- CDTL: Ghi nhận số đo thực tế tính bằng cm và được đo từ 
gốc thìa lá đến đỉnh thìa.

- DKL: Ghi nhận số đo thực tế bằng cm và được đo vị trí ngay 
giữa của lóng thứ 3 tính từ gốc thân lúa.

- CDL: Ghi nhận số đo thực tế tính bằng cm của lá ngay dưới lá 
cờ, ở giai đoạn phát triển thứ 6 của cây lúa. Năm khóm/khối được 
xác định ngẫu nhiên.

- CRL: Ghi nhận số đo thực tế tính bằng cm của phần rộng nhất 
của phiến lá ngay bên dưới lá cờ, ở giai đoạn phát triển thứ 6 của 
cây lúa. 5 khóm/khối được xác định ngẫu nhiên.

- CCC: Xác định từ mặt đất đến đỉnh bông cao nhất, ở giai 
đoạn lúa trưởng thành ≥80%. Năm khóm/khối được xác định ngẫu 
nhiên.

- CDB: 5 bông/khối được chọn ngẫu nhiên để xác định chiều 
dài bông tính từ gốc đến đỉnh bông.

- SBB: 5 khóm/khối được chọn ngẫu nhiên để xác định số 
bông/khóm.

- TSH: 5 bông/tổng số hạt đếm được trên năm bông và tính 
trung bình.

- SHC: Hạt chắc/bông được xác bằng cách dùng ngón tay ấn lên 
hạt và ghi nhận có hạt hoàn chỉnh. 5 bông/khối được chọn ngẫu nhiên.

- SHL: Hạt lép/bông được xác bằng cách dùng ngón tay ấn lên 
hạt và ghi nhận không có hạt. 5 bông/khối được chọn ngẫu nhiên.

- KL1000: Sau khi hạt được thu hoạch và phơi khô với độ ẩm 
(MC) khoảng 14%, đếm 1.000 hạt và dùng cân điện tử để xác định 
khối lượng.

- KLGB: Sau khi hạt được thu hoạch và phơi khô, cân khối 
lượng hạt của một bụi lúa, đo ẩm độ. Sau đó quy về ẩm độ chuẩn 
14%.

- CDH: Ghi nhận đo thực tế của chiều rộng hạt tính bằng mm 
là khoảng cách giữa 2 đỉnh của hạt. 10 hạt được xác định trên mỗi 
lần lặp lại.

- CRH: Ghi nhận đo thực tế của chiều rộng hạt tính bằng mm là 
khoảng cách giữa và vùng tại điểm rộng nhất của hạt. 10 hạt được 
xác định trên mỗi lần lặp lại.

- Phân tích hàm lượng amylose: Được xác định dựa trên 
phương pháp sinh hóa [13]. Amylose được phân tích trên máy 
quang phổ theo phương pháp của G. Graham (2002) [14]. Thang 
điểm đánh giá hàm lượng amylose thực hiện theo IRRI [12].

- Đánh giá DBG: Thực hiện theo phương pháp của G.B. 
Cagampang và cs (1973) [15], các mẫu gạo được tách vỏ trấu, sau 
đó nghiền mịn và đo ẩm độ hạt gạo. Đọc và ghi nhận kết quả bằng 
cách để ống nghiệm nằm ngang trên bề mặt phẳng của giấy kẻ ô ly, 
sau 60 phút thì đo chiều dài thể gel, đơn vị mm. Đánh giá kết quả 
độ bền thể gel theo thang điểm của IRRI [14].

- Phân tích hàm lượng anthocyanin: Thực hiện theo A. 
Ghasemzadeh và cs (2018) [16] và có hiệu chỉnh. Mẫu bột của 
45 giống/dòng được chiết xuất bằng cách cân 50 mg với 5 ml 
methanol chứa 1% HCl (99:1), để qua đêm ở nhiệt độ là 4oC. Hỗn 
hợp được ly tâm và phần nổi trên mặt được thu thập để phân tích 
hàm lượng anthocyanin.

- Phân tích hàm lượng flavonoid: Thực hiện theo H.I. Jun và cs 
(2012) [17]. Mẫu bột của giống gạo lứt được chiết xuất bằng cách 
cân 90 mg với 1,8 ml ethanol 85%. Hỗn hợp được ly tâm 1.000 
vòng/phút trong 15 phút, phần nổi trên mặt được thu thập và trữ 
ở -20oC để phân tích hàm lượng polyphenol, flavonoid tổng số và 
các khả năng kháng oxy hóa.

- Phân tích hàm lượng phenolic: Thực hiện theo H.I. Jun và cs 
(2012) [17]. Mẫu bột của giống gạo lứt được chiết xuất bằng cách 
cân 90 mg với 1,8 ml ethanol 85%. Hỗn hợp được ly tâm 1.000 
vòng/phút trong 15 phút, phần nổi trên mặt được thu thập và trữ ở 
-20oC để làm phân tích hàm lượng polyphenol, flavonoid tổng số 
và các khả năng kháng oxy hóa. Định lượng hàm lượng polyphenol 
tổng số (TPC) bằng thuốc thử Folin-Ciocalteu, theo quy trình được 
mô tả bởi A.C. Mella và cs (2014) [18] có hiệu chỉnh.

- Phân tích hàm lượng ABTS: Thực hiện theo H.I. Jun và cs 
(2012) [17]. Mẫu bột của giống gạo lứt được chiết xuất bằng cách 
cân 90 mg với 1,8 ml ethanol 85%. Hỗn hợp được ly tâm 1.000 
vòng/phút trong 15 phút, phần nổi trên mặt được thu thập và trữ 
ở -20oC để làm phân tích hàm lượng polyphenol, flavonoid tổng 
số và khả năng kháng oxy hóa. Khả năng bắt gốc tự do ABTS.+ 
được xác định theo phương pháp của R. Re và cs (1999) [19], N. 
Nenadis và cs (2004) [20] có hiệu chỉnh. 

2.3. Phân tích dữ liệu

Tóm tắt các thông số thống kê cơ bản, phân tích ANOVA một 
chiều và hệ số di truyền theo nghĩa rộng (H2

bs) cho 20 tính trạng 
đánh giá được tính dựa trên gói phân tích [21]. Biểu đồ hộp cho 20 
tính trạng được xây dựng dựa trên gói phân tích [22]. Trong đó, mô 
hình phân tích phương sai (ANOVA) thí nghiệm một nhân tố xây 
dựng theo khối ngẫu nhiên đủ theo công thức sau: 
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Bảng độ nhiệt thể hiện phân nhóm di truyền 20 tính trạng của 
các giống/dòng sử dụng phương pháp Ward để phân nhóm các 
giống/dòng và tính trạng đánh giá thông qua gói phân tích [23]. 
Phân nhóm được thực hiện theo thứ bậc nhất định, cho phép xác 
định các cấu trúc phân nhóm mạnh hay yếu, giúp giảm thiểu tổng 
phương sai trong nhóm. Đồng thời, phân nhóm di truyền giúp 
nhận biết sự đa dạng di truyền cao hay thấp trong số các giống/
dòng lúa đánh giá.

Phân tích PCA được thực hiện dựa trên chức năng của hai 
phương thức tính toán bổ sung chính như: prcomp() và princomp() 
nhằm giảm tính hai chiều của dữ liệu để phương sai ít bị ảnh 
hưởng [24]. Mục đích chính của phân tích PCA là giảm kích 
thước của nguồn dữ liệu lớn, tăng khả năng giải thích nhưng đồng 
thời giảm thiểu mất thông tin. Phân tích PCA được sử dụng để 
trích xuất thông tin quan trọng từ nguồn dữ liệu đa biến và hiển thị 
thông tin này dưới dạng một tập hợp các biến mới. Các biến mới 
này tương ứng với sự kết hợp tuyến tính so với các biến ban đầu. 

Chỉ số chọn lọc khoảng cách giữa MGIDI dựa trên dữ liệu 
của 20 tính trạng đánh giá và thông qua hai bước tính toán: phân 
tích nhân tố [25, 26] và chỉ số khoảng cách MGIDI [10]. Chỉ số 
MGIDI dùng để phân tích các thí nghiệm thực vật với thông tin 
về nhiều tính trạng, xác định các phương pháp xử lý mang lại 
hiệu quả thuận lợi cho hầu hết các tính trạng đang được nghiên 
cứu, đã được sử dụng thành công để chọn lọc các giống/dòng ưu 
việt. Cường độ chọn lọc các giống/dòng lúa màu được đánh giá ở 
mức ý nghĩa 10%. Xếp hạng các giống/dòng lúa màu được thực 
hiện như một chức năng của các giá trị chỉ số chọn lọc được ước 
đoán. Phép tính các hệ số biến thiên kiểu gen (CVg) và giá trị số 
dư (CVr) cũng được tính toán, cung cấp trong kết quả khi phân 
tích chỉ số MGIDI.

Tất cả các gói phân tích dữ liệu nêu trên được xử lý và phân 
tích trên nền tảng ngôn ngữ R [27].

3. Kết quả và bàn luận

3.1. Khác biệt kiểu hình của 20 tính trạng trong bộ lúa màu

Kết quả đánh giá cho thấy, sự khác biệt di truyền ý nghĩa 
(p<0,1%) của các tính trạng giữa các giống/dòng lúa màu được 
đánh giá (hình 1, bảng 2). Phần lớn các tính trạng cho thấy tần 
suất phân phối bình thường, nhưng một vài tính trạng cho thấy 
tần suất phân phối bị sai lệch so với trung bình chung như: CRL, 
amylose, DBG và hàm lượng anthocyanin cho thấy có độ sai lệch 
lớn (hình 1). Các tính trạng dao động và trung bình được ghi nhận 
cho 20 tính trạng như sau: CDTL (0,5-3; 1,76 cm), DKL (0,2 
-1; 0,54 cm), CDL (21,5-81; 57,1 cm), CRL (0,6-2,3; 1,59 cm), 
CCC (71,5-166; 115,76 cm), CDB (16,6-35,7; 25,85 cm), SBB 

(3-24; 9,93 bông), TSS (93-333; 178,1 hạt), SHC (72-329; 151,51 
hạt), SHL (2-108; 26,57 hạt), KL1000 (15-36,5; 24,74 g), KLGB 
(2,49-67,1; 23,89 g), CDH (5,19-8,61; 6,78 cm), CRH (1,65-3,01; 
2,4 cm), hàm lượng amylose (3,23-29,8; 13,09%), DBG (22-100; 
70,32 mm), anthocyanin (5,3-315,3; 39,29 mg/g), flavonoid (242-
1252; 623,02 mg GAE/ml), phenolic (3,4-194,3; 77,67 mg GAE/
ml) và ABTS (17,3-97,7; 51,31%). Có 3/20 tính trạng không có 
khác biệt giữa lúa mùa, rẫy và cao sản, gồm DKL, KL1000 và 
CDB. Có 7/20 tính trạng cho thấy sự khác biệt ý nghĩa giữa 2/3 
nhóm (lúa mùa, rẫy và cao sản). Điều này chứng tỏ yếu tố môi 
trường có tác động đến các giống/dòng lúa màu. 

Hệ số biến thiên (CVr và CVg) dao động trong khoảng 1,04-
44,63 và 11,4-157,35% theo thứ tự (bảng 2). Đối với CVr, cao 
nhất là SHL, điều này cho biết độ chính xác thí nghiệm tốt. Ngược 
lại, đối với CVr, thấp nhất quan sát trên CDH, điều này cho thấy 
độ chính xác thí nghiệm bị giảm đi. Đối với CVg, tìm thấy cao 
nhất trên anthocyanin, cho biết khác biệt di truyền lớn. Ngược lại, 
CVg thấp nhất trên CDH, cho thấy ít có sự khác biệt di truyền. 
Hệ số di truyền theo nghĩa rộng (H2

bs) của 20 tính trạng được 

Bảng 2. Hệ số di truyền (H2
bs), các thành phần phương sai ước 

tính và các thông số di truyền cho 20 tính trạng nông học được 
đánh giá ở 45 giống/dòng lúa màu.

Tính trạng H2
bs (%) CVr (%) CVg (%) P-value

CDTL 0,71 14,74 26,61 10,76 ***

DKL 0,46 13,43 26,89 12,88 ***

CDL 0,46 5,83 20,82 36,63 ***

CRL 0,82 9,26 20,58 15,88 ***

CCC 0,66 4,02 19,61 69,04 ***

CDB 0,51 4,03 11,67 26,7 ***

SBB 0,47 24,21 30,2 5,69 ***

TSH 0,41 11,65 27,82 18,32 ***

SHC 0,53 13,5 31,6 17,41 ***

SHL 0,51 44,63 72,81 9,06 ***

KL1000 0,61 2,49 18,16 163,3 ***

KLGB 0,65 14,02 41,16 27,37 ***

CDH 0,52 1,04 11,4 362 ***

CRH 0,56 2,53 12,42 70,59 ***

Amylose 0,87 2,6 59,47 1578 ***

DBG 0,76 3,49 36,42 325 ***

Anthocyanin 0,7 2,35 157,35 13412 ***

Flavonoid 0,47 2,89 39,70 571,2 ***

Phenolic 0,84 2,53 67,87 2081 ***

ABTS 0,44 1,11 42,1 4266 ***

Ghi chú: *: có ý nghĩa thống kê ở mức 5%; **: có ý nghĩa ở mức 1%; ***: có ý 
nghĩa thống kê ở mức 0,1%. ns: không ý nghĩa.  H2

bs: hệ số di truyền theo nghĩa 
rộng. CVg: hệ số biến thiên kiểu gen; CVr: hệ số biến thiên giá trị dư.

(E)

(C)

(C)

(E)
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ước lượng dao động 0,44-0,87 trong vụ (bảng 2). CRL, amylose 
và phenolic có H2

bs>0,8 cho thấy, về lợi ích chọn lọc có thể đạt 
được đối với những tính trạng này. CDTL, CCC, CDB, SBB, SHC, 
SHL, KL1000, KLGB, CDH, CRH, anthocyanin có H2

bs dao động 
0,5-0,79. DKL, CDL, flavonoid, ABTS có H2

bs thấp (<0,5) cho 
thấy, việc tuyển chọn tính trạng có H2

bs từ trung bình đến cao sẽ 
phù hợp trong dự đoán. Riêng các tính trạng có H2

bs thấp (<0,5) 
cần được xem xét đánh giá trong vụ tiếp theo, đặc biệt, cần tăng 
diện tích lấy mẫu và tăng số lần lặp lại để nghiên cứu cải thiện các 
tính trạng tốt hơn. 

3.2. Phân tích các thành phần ảnh hưởng chính (PCA) 

Hai thành phần chính đầu tiên (PCA1 và PCA2) chiếm 36,8% 
trên tổng số khác biệt di truyền (hình 2), giải thích cho sự phân 
bố và sự đa dạng tự nhiên cho giống/dòng và biến số. PCA1 

đóng góp 22,5% tổng biến thể trong khi PCA2 đóng góp 14,3%. 
PCA1, CRL, DBG, CDH, CDL, CDB, KL1000, CRH, CCC, SHL, 
DKL, flavonoid, anthocyanin, phenolic và ABTS cho thấy hướng 
tải trọng dương trong số các đặc điểm nông học được phân tích, 
còn KLGB, SHC, TSH, CDTL, SBB và amylose thể hiện hướng 
tải trọng âm. Đối với PCA2, CDTL, TSH, SHC, KLGB, CDH, 
CRL, DBG, CDL, CDB, anthocyanin và flavonoid hướng tải trọng 
dương, ngược lại, SBB, KL1000, CRH, CCC, DKL, SHL, ABTS, 
phenolic và amylose theo hướng tải trọng âm. Kết quả này cho 
thấy, đã xác định được một số tính trạng chịu trách nhiệm cho sự 
biến đổi kiểu gen quan sát được trong bộ 45 giống/dòng, từ đó 
xác định các tính trạng có tác động lớn nhất đến kiểu hình của các 
giống/dòng, cung cấp thông tin hữu ích cho việc lựa chọn giống/
dòng trong các chương trình chọn giống lúa hướng đến dinh dưỡng 
và khoáng chất.
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3.2. Phân tích các thành phần ảnh hưởng chính (PCA)   

Hai thành phần chính đầu tiên (PCA1 và PCA2) chiếm 36,8% trên tổng số khác 

biệt di truyền (hình 2), giải thích cho sự phân bố và sự đa dạng tự nhiên cho 

giống/dòng và biến số. PCA1 đóng góp 22,5% tổng biến thể trong khi PCA2 đóng góp 

14,3%. PC1, CRL, DBG, CDH, CDL, CDB, KL1000, CRH, CCC, SHL, DKL, 

flavonoid, anthocyanin, phenolic và ABTS cho thấy hướng tải trọng dương trong số 

các đặc điểm nông học được phân tích, còn KLGB, SHC, TSH, CDTL, SBB và 

amylose thể hiện hướng tải trọng âm. Đối với PC A2, CDTL, TSH, SHC, KLGB, 

CDH, CRL, DBG, CDL, CDB, anthocyanin và �avonoid hướng tải trọng dương, 

ngược lại, SBB, KL1000, CRH , CCC, DKL, SHL, ABTS, phenolic và amylose theo 

Hình 1. Biểu đồ hộp của 20 tính trạng đánh giá  trong bộ 45 giống/dòng lúa màu 
và đối chứng . (A) chiều dài thìa lá, đường kính lóng, chiều dài lá và chiều rộng lá; 
(B) chiều cao cây, chiều dài bông, số bông/bụi và tổng số hạt; (C) số hạt chắc, số hạt 
lép, khối lượng 1000 hạt, và khối lượng gam/bụi; (D) chiều dài hạt gạo, chiều rộng 
hạt gạo, hàm lượng amylose và độ bền gel; (E) anthocyanin, flavonoid, phenolic và 
ABTS. 

(A) 

(E) (D) 

(B) (C) (A)  (B)  

(D)  

(C)

(E)  

Hình 1. Biểu đồ hộp của 20 tính trạng đánh giá trong bộ 45 giống/dòng lúa màu và đối chứng. (A) Chiều dài thìa lá, đường kính lóng, chiều 
dài lá và chiều rộng lá; (B) Chiều cao cây, chiều dài bông, số bông/bụi và tổng số hạt; (C) Số hạt chắc, số hạt lép, khối lượng 1000 hạt và khối 
lượng gam/bụi; (D) Chiều dài hạt gạo, chiều rộng hạt gạo, hàm lượng amylose và độ bền gel; (E) Anthocyanin, flavonoid, phenolic và ABTS.

Bảng 2. Hệ số di truyền (H2
bs), các thành phần phương sai ước 

tính và các thông số di truyền cho 20 tính trạng nông học được 
đánh giá ở 45 giống/dòng lúa màu.

Tính trạng H2
bs (%) CVr (%) CVg (%) P-value

CDTL 0,71 14,74 26,61 10,76 ***

DKL 0,46 13,43 26,89 12,88 ***

CDL 0,46 5,83 20,82 36,63 ***

CRL 0,82 9,26 20,58 15,88 ***

CCC 0,66 4,02 19,61 69,04 ***

CDB 0,51 4,03 11,67 26,7 ***

SBB 0,47 24,21 30,2 5,69 ***

TSH 0,41 11,65 27,82 18,32 ***

SHC 0,53 13,5 31,6 17,41 ***

SHL 0,51 44,63 72,81 9,06 ***

KL1000 0,61 2,49 18,16 163,3 ***

KLGB 0,65 14,02 41,16 27,37 ***

CDH 0,52 1,04 11,4 362 ***

CRH 0,56 2,53 12,42 70,59 ***

Amylose 0,87 2,6 59,47 1578 ***

DBG 0,76 3,49 36,42 325 ***

Anthocyanin 0,7 2,35 157,35 13412 ***

Flavonoid 0,47 2,89 39,70 571,2 ***

Phenolic 0,84 2,53 67,87 2081 ***

ABTS 0,44 1,11 42,1 4266 ***

Ghi chú: *: có ý nghĩa thống kê ở mức 5%; **: có ý nghĩa ở mức 1%; ***: có ý 
nghĩa thống kê ở mức 0,1%. ns: không ý nghĩa.  H2

bs: hệ số di truyền theo nghĩa 
rộng. CVg: hệ số biến thiên kiểu gen; CVr: hệ số biến thiên giá trị dư.

(E)

(C)

(C)

(E)
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hướng tải trọng âm. Kết quả này cho thấy, đã xác định được một số tính trạng chịu 

trách nhiệm cho sự biến đổi kiểu gen quan sát được trong bộ 45 giống/dòng, từ đó xác 

định các tính trạng có tác động lớn nhất đến kiểu hình của các giống/dòng, cung cấp 

thông tin hữu ích cho việc lựa chọn giống/dòng trong các chương trình chọn giống lúa 

hướng đến dinh dưỡng và khoáng chất. 

 

  

Hình 2. Phân tích thành phần chính (PCA) cho 45 giống/dòng lúa màu 
và đối chứng. Biểu đồ chấm điểm của PCA1 và PCA2 với khoảng tin cậy 
95% bị che mờ.  

Nhóm 

Tính trạng 

D
im

 (1
4,

3%
) 

Dim (22,5%) 

Hình 2. Phân tích thành phần chính (PCA) cho 45 giống/dòng 
lúa màu và đối chứng. Biểu đồ chấm điểm của PCA1 và PCA2 với 
khoảng tin cậy 95% bị che mờ.

3.3. Phân nhóm di truyền

Kết quả phân nhóm di truyền của 45 giống/dòng lúa màu và 
20 tính trạng thành 4 phân nhóm chính trong vụ (hình 3), thể 
hiện được sự đa dạng di truyền bên trong bộ lúa màu. Nhóm 
I gồm 2/45 giống/dòng; nhóm II gồm 34/45 nằm cùng phân 
nhóm với giống đối chứng màu Lúa tím Long An, nhóm III 
gồm 3/45 giống/dòng, và nhóm IV gồm 6/45 giống/dòng nằm 
cùng phân nhóm với giống đối chứng không màu IR64. Kết 
quả này có thể sẽ trợ giúp cho nhà chọn giống nhận biết được 

các giống/dòng lúa màu ưu tú, có đặc tính di truyền tương tự và 
cũng là các thông tin quan trọng giúp xây dựng chiến lược phát 
triển dòng lúa màu tiềm năng giúp cải thiện chất lượng bữa ăn 
hằng ngày.	

3.4. Chỉ số chọn lọc kiểu gen - kiểu hình đa tính trạng 
trên bộ 45 giống/dòng lúa màu

Việc sử dụng chỉ số chọn lọc tuyến tính được sử dụng để 
chọn tạo giống lúa có kiểu gen - kiểu hình đa tính trạng vẫn 
còn hạn chế [28]. Do đó, việc tính toán chỉ số khoảng cách kiểu 
gen - kiểu hình đa tính trạng (MGIDI) được sử dụng để chọn 
kiểu gen trong các chương trình chọn giống cây trồng dựa trên 
nhiều tính trạng [29]. Kết quả nghiên cứu đã tuyển chọn được 
7 dòng lúa ưu tú (Nếp đỏ, Phước ly, Sóc nâu 2, Lứt tím 2, Blẩu 
sáng, Lứt tím 1 và NT Đắk Hà) với hàm lượng anthocyanin 
(12-276,8 mg/g) được xếp hạng từ 1 tới 7, cường độ chọn lọc ở 
mức 10% (bảng 3, hình 4). Trong đó, chỉ số MGIDI dao động 
từ 5,48 đến cao nhất 7,19 cùng với mức xếp hạng từ 1 đến 7.
Bảng 3. Chỉ số khoảng cách kiểu gen - kiểu hình đa tính trạng của 
các giống/dòng lúa màu được chọn, với cường độ chọn lọc 10%.

STT Giống/dòng MGIDI Anthocyanin (mg/g) Xếp hạng

LM38 Nếp đỏ 5,48 14,7 1

LM9 Phước ly 6,66 1 2

LM11 Sóc nâu 2 6,66 12,3 3

LM19 Lứt tím 2 6,76 74,9 4

LM1 Blẩu sáng 7,16 276,8 5

LM18 Lứt tím 1 7,18 61,8 6

LM42 NT Đắk Hà 7,19 149,1 7

Lúa tím Long An (Đ/C màu) - 23,6 -

IR64 (Đ/C không màu) - 5,4 - 12 

3.3. Phân nhóm di truyền 

Kết quả phân nhóm di truyền của 45 giống/dòng lúa màu và 20 tính trạng thành 

4 phân nhóm chính trong vụ (hình 3), thể hiện được sự đa dạng di truyền bên trong bộ 

lúa màu. Nhóm I gồm 2/45 giống/dòng; nhóm II gồm 34/45 nằm cùng phân nhóm với 

giống đối chứng màu Lúa tím Long An, nhóm III gồm 3/45 giống/dòng, và nhóm IV 

gồm 6/45 giống/dòng nằm cùng phân nhóm với giống đối chứng không màu IR64. Kết 

quả này có thể sẽ trợ giúp cho nhà chọn giống nhận biết được các giống/dòng lúa màu 

ưu tú, có đặc tính di truyền tương tự, và cũng là các thông tin quan trọng giúp xây 

dựng chiến lược phát triển dòng lúa màu tiềm năng giúp cải thiện chất lượng bữa ăn 

hằng ngày.  

 
 
  

Hình 3. Bảng độ nhiệt thể hiện phân nhóm di truyền của 20 tính trạng trên bộ 45 
giống/dòng lúa màu và đối chứng. Màu đỏ tượng trưng cho các giống/dòng có nhiều 
hơn trong mẫu tương ứng. Màu xanh lá cây tượng trưng cho các giống/dòng ít phong phú 
hơn. 
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4. Kết luận  

Nghiên cứu này cung cấp các giống/dòng lúa màu dựa trên các tính trạng nông 

học, sinh hoá và chất lượng bằng cách sử dụng chỉ số chọn lọc MGIDI trong bộ đa 

dạng lúa màu. Các giống/dòng lúa màu có giá trị dinh dưỡng cao hơn so với các giống 

lúa không có sắc tố, vì chúng chứa hàm lượng vi chất dinh dưỡng và các hợp chất 

chống oxy hóa cao. Kết quả cho thấy, gạo màu có chứa các khoáng chất chống oxy 

hóa cao. Bảy giống/dòng lúa màu có giá trị dinh dưỡng và chất chống oxy hoá cao 

được xác định trong nghiên cứu này có thể được sử dụng để phát triển các giống lúa 

năng suất cao và chức năng.  
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phương pháp chọn lọc đa biến kiểu gen - kiểu hình đa tính trạng với cường độ 
chọn lọc 10%. Chấm tròn màu đỏ và xám cho thấy cá thể được chọn và không được 
chọn. 
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Hình 3. Bảng độ nhiệt thể hiện phân nhóm di truyền của 20 tính trạng trên 
bộ 45 giống/dòng lúa màu và đối chứng. Màu đỏ tượng trưng cho các giống/
dòng có nhiều hơn trong mẫu tương ứng. Màu xanh lá cây tượng trưng cho 
các giống/dòng ít phong phú hơn.

Hình 4. Kết quả tốp 7 giống/dòng lúa màu triển vọng được tuyển chọn 
bằng phương pháp chọn lọc đa biến kiểu gen - kiểu hình đa tính trạng với 
cường độ chọn lọc 10%. Chấm tròn màu đỏ và xám cho thấy cá thể được 
chọn và không được chọn.
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4. Kết luận 

Nghiên cứu này cung cấp các giống/dòng lúa màu dựa trên các 
tính trạng nông học, sinh hóa và chất lượng bằng cách sử dụng chỉ 
số chọn lọc MGIDI trong bộ đa dạng lúa màu. Các giống/dòng lúa 
màu có giá trị dinh dưỡng cao hơn so với các giống lúa không có 
sắc tố, vì chúng chứa hàm lượng vi chất dinh dưỡng và các hợp 
chất chống oxy hóa cao. Kết quả cho thấy, gạo màu có chứa các 
khoáng chất chống oxy hóa cao. Bảy giống/dòng lúa màu có giá trị 
dinh dưỡng và chất chống oxy hóa cao được xác định trong nghiên 
cứu này có thể được sử dụng để phát triển các giống lúa năng suất 
cao và chức năng. 
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