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1. Đặt vấn đề

Keo lá tràm còn được gọi là cây Tràm bông vàng có 
nguồn gốc từ Australia, Papua New Guinea và Indonesia…, 
được nhập vào Việt Nam từ đầu thế kỷ XX [1, 2]. Cây Keo 
lá tràm có đặc tính sinh trưởng nhanh về đường kính, chiều 
cao và hình khối, khả năng chống chịu sâu bệnh hại tốt, có 
khả năng thích ứng với nhiều điều kiện sinh thái và các loại 
đất khác nhau [2]. Ngoài giá trị về mặt kinh tế, cây Keo lá 
tràm còn có giá trị về mặt môi trường vì có khả năng cải tạo 
đất, chống xói mòn [2].

Hiện nay, công tác nghiên cứu, chọn tạo giống Keo lá 
tràm theo hướng nâng cao khả năng chống chịu và cho năng 
suất, chất lượng tốt đang được nhiều nhà khoa học quan tâm 
[2]. Ở Việt Nam, việc nghiên cứu chọn tạo giống Keo lá tràm 
được tiến hành chủ yếu bằng các phương pháp chọn lọc từ 
các dòng nhân giống vô tính (in vitro) hay các dòng nhập 
nội. Từ năm 1990, Viện Khoa học Lâm nghiệp Việt Nam đã 
tiến hành Chương trình cải thiện giống Keo lá tràm và đến 
nay đã chọn lọc được một số dòng vô tính có khả năng sinh 
trưởng nhanh, chất lượng gỗ tốt [3]. Năm 2015, 9 dòng Keo 
lá tràm vô tính bao gồm Clt7, Clt18, Clt19, Clt25, Clt26, 
Clt43, Clt57, Clt98 và AA9 được đánh giá khảo nghiệm mở 
rộng tại huyện Cam Lộ, tỉnh Quảng Trị cho thấy, giữa các 
dòng keo lá tràm này có sự khác biệt rõ rệt về sinh trưởng 
và tính chất cơ học gỗ [4, 5]. Kết quả nghiên cứu cũng cho 

thấy sự cần thiết phải có các nghiên cứu chi tiết hơn về mối 
quan hệ di truyền giữa các dòng Keo lá tràm với khả năng 
sinh trưởng của chúng.

Trong vài thập niên trở lại đây, các kỹ thuật đánh giá mối 
quan hệ di truyền bằng các chỉ thị phân tử (RAPD, SSR, 
ISSR…) đã được nghiên cứu và áp dụng cho hiệu quả cao 
để đánh giá mối quan hệ di truyền giữa các cá thể thực vật. 
V.D. Tuan (2011) [1] đã sử dụng 33 cặp mồi SSR và 12 
mồi RAPD để nghiên cứu mối quan hệ di truyền của quần 
thể Keo lá tràm ở Đông Nam Bộ, kết quả cho thấy biến 
động giữa các cá thể thấp. A. Shanthi và cs (2013) [6] đã sử 
dụng 10 mồi ISSR để nghiên cứu đánh giá đa dạng di truyền 
của 53 kiểu gen của quần thể Keo lá tràm. O.A. Attia và cs 
(2017) [7] đã nghiên cứu sự đa dạng di truyền của quần thể 
Acacia spp. bằng 20 mồi ISSR. Các tác giả đều ghi nhận 
mức độ đa dạng di truyền giữa các quần thể ở mức cao. Các 
kết quả nghiên cứu trên cho thấy, chỉ thị ISSR có hiệu quả 
cao trong đánh giá đa dạng di truyền ở cây Keo lá tràm. 
Từ các kết quả nghiên cứu trên, 7 dòng Keo lá tràm Clt7, 
Clt18, Clt19, Clt25, Clt26, Clt43 và Clt57 do Viện Khoa 
học Lâm nghiệp Việt Nam chọn lọc đang trồng khảo nghiệm 
tại huyện Cam Lộ, tỉnh Quảng Trị được xác định mối quan 
hệ di truyền bằng chỉ thị ISSR. Kết quả nghiên cứu nhằm bổ 
sung cơ sở dữ liệu xác định mối tương quan giữa khả năng 
sinh trưởng và tính chất gỗ ở các dòng Keo lá tràm được 
nghiên cứu. 
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Tóm tắt:

Trong nghiên cứu này, 7 dòng Keo lá tràm (Acacia auriculiformis) đang trồng khảo nghiệm tại huyện Cam Lộ, tỉnh 
Quảng Trị được tiến hành đánh giá đa dạng di truyền bằng 15 mồi ISSR. Kết quả cho thấy, 7 dòng keo có hệ số biến 
động di truyền ở mức độ trung bình. Trong đó, 4 mồi gồm ISSR1, ISSR3, ISSR8 và ISSR15 cho chỉ số đa hình di 
truyền tốt hơn các mồi còn lại. Trong tổng số 40 phân đoạn được khuếch đại có 30 phân đoạn đa hình, chiếm 75%. 
Chỉ số đa dạng di truyền PIC dao động trong khoảng 0,28-0,33. Trong đó, mồi ISSR8 cho chỉ số đa dạng di truyền 
cao nhất (0,33), mồi ISSR15 cho mức độ đa dạng di truyền thấp nhất (0,28). 7 dòng Keo lá tràm được chia thành 2 
nhóm chính. Nhóm I gồm 4 dòng Clt7, Clt18, Clt19 và Clt26. Nhóm II gồm 3 dòng Clt25, Clt43 và Clt57. Sự khác 
biệt di truyền có mối tương quan với khả năng sinh trưởng của cây. Kết quả này cho thấy, chỉ thị ISSR là công cụ 
hỗ trợ hiệu quả trong công tác đánh giá và chọn lọc nguồn gen tốt trong chương trình chọn giống cây lâm nghiệp của 
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2. Vật liệu và phương pháp nghiên cứu

2.1. Vật liệu 

Nghiên cứu được tiến hành trên 7 dòng Keo lá tràm, gồm 
Clt7, Clt18, Clt19, Clt25, Clt26, Clt43 và Clt57 được thu 
thập ở huyện Cam Lộ, tỉnh Quảng Trị, sử dụng 15 mồi ISSR 
(bảng 1) để đánh giá mối quan hệ di truyền. Thông tin chi 
tiết về rừng trồng khảo nghiệm các dòng Keo lá tràm được 
trình bày trong các nghiên cứu trước của D.H. Son và cs 
(2021) [4], D.V. Duong và cs (2022) [5].
Bảng 1. Trình tự mồi ISSR sử dụng trong nghiên cứu.

STT Tên mồi Trình tự mồi (5’ - 3’) Tm (oC) Nguồn 

1 ISSR1 CCACCACCACCACCA 51,6

S. Alansi và cs 
(2016) [8]

2 ISSR2 CACACCACACACACACAGT 53,8

3 ISSR3 CAGCAGCAGCAGCAG 51,6

4 ISSR4 GAGAGAGAGAGAGAGAA 50,0

5 ISSR5 GTCCTCTCTCTCTCTCTCT 57,3

6 ISSR6 CACACACACACACAGT 48,2

7 ISSR7 ACACACACACACACACT 50,0

8 ISSR8 AGAGAGAGAGAGAGAGYC 55,0

9 ISSR9 AGAGAGAGAGAGAGAGYA 52,7

10 ISSR10 GAGCACCACCACCACRC 58,4

11 ISSR11 ATATATATATATATATGT 53,8

12 ISSR12 GAGGAGGAGGC 38,0

13 ISSR13 CTCTCTCTCTCTCTCTRC 55,0

14 ISSR14 GAGAGAGAGAGAGAGAYG 55,0

15 ISSR15 ACACACACACACACACTG 53,8

2.2. Phương pháp nghiên cứu

Tách chiết DNA tổng số: DNA tổng số được tách từ 
lá của từng dòng Keo lá tràm được thu thập bằng bộ kít 
DNA e (RM301-02, Nanjing Vazyme Biotech). DNA tổng 
số được xác định nồng độ bằng máy đo quang phổ Nano 
DropOne của Hãng Thermo Fisher kết hợp với điện di trên 
gel Agarose 1%.

Thiết lập phản ứng PCR và kiểm tra kết quả: DNA tổng 
số của các mẫu được pha loãng với nước cất khử ion ở cùng 
nồng độ (50 ng/µl) để sử dụng làm khuôn cho phản ứng PCR. 
Mỗi phản ứng PCR được tiến hành ở thể tích 20 µl, bao gồm 
các thành phần sau: 10 µl PCR Master mix 2X, 1,5 µl  mồi 
ISSR (10 pmol), 2 µl DNA và 6,5 µl  nước khử ion. Phản ứng 
PCR được thực hiện bằng máy luân nhiệt PCR (Mastercycler 
nexus GX3, Effpendorf) trong 35 chu kỳ theo chu trình nhiệt 
như sau: 94oC 1 phút, 56oC 40 giây, 72oC 1 phút và kết thúc 
kéo dài mồi ở 72oC 5 phút. Sản phẩm PCR được kiểm tra trên 
gel Agarose 2,0% sử dụng thang chuẩn 1 kb plus DNA ladder 
của Hãng Thermo Fisher, hiển thị kết quả bằng máy soi gel 
UVP GelStudio của Hãng Analytik Jena.

Identification of genetic relationships 
of Acacia auriculiformis clones using 

ISSR markers
Van Doan Duong, Thi Thu Thao Tran, Tri Thuc Bui, 

Manh Tuan Nguyen, Tien Dung Nguyen*

Thai Nguyen University of Agriculture and Forestry, Thai Nguyen University, 
Quyet Thang Commune, Thai Nguyen City, Thai Nguyen Province, Vietnam

Received 17 April 2023; revised 2 May 2023; accepted 8 May 2023

Abstract: 

In this study, seven clones of Acacia auriculiformis, 
collected in Cam Lo district, Quang Binh province were 
assessed for genetic diversity using 15 ISSR markers. 
The results showed that seven Acacia clones had an 
average level of genetic variation. In which, four ISSR 
markers including ISSR1, ISSR3, ISSR8, and ISSR15 
showed higher polymorphism information content (PIC) 
value than the others. The results analysis indicated that 
30 out of 40 DNA fragments were polymorphic (75%, 
PIC=0.28-0.33). The ISSR8 exhibited the highest genetic 
diversity index (0.33), while ISSR15 showed the lowest 
diversity (0.28). Seven clones of A. auriculiformis were 
divided into two main groups: group I comprised four 
clones: Clt7, Clt18, Clt19, and Clt26; group II included 
the remaining three clones: Clt25, Clt43, and Clt57. 
Genetic variation was correlated with plant growth 
ability. This result exhibited that the ISSR marker 
was an efficient tool in assessing and selecting the good 
genetic resource of A. auriculiformis for the forestry tree 
breeding program in Vietnam.

Keywords: Acacia auriculiformis, genetic relationships, 
ISSR, molecular markers.
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Phân tích số liệu và xây dựng cây phát sinh chủng loại: Kết 
quả hiển thị của các băng DNA trên bản gel điện di được 
mã hóa dưới dạng nhị phân theo phương pháp của J.A. 
Anderson và cs (1993) [9], tất cả băng xuất hiện trên phổ 
điện di được mã hóa thành số theo dạng nhị phân (1 và 0), 
1 tương ứng với locus được khuếch đại, 0 tương ứng với 
locus không được khuếch đại. Chỉ số đa hình di truyền PIC 
(Polymorphism information content) được tính toán theo 
J.D. Riek và cs (2001) [10] theo công thức sau: 

PIC(i) = 2fi(1 - fi)

trong đó, f là tần số alen của mẫu thứ i với locus thứ i. 

Kết quả chỉ số PIC sau cùng sẽ là chỉ số PIC trung bình 
cộng của tất cả locus được tính theo công thức trên. Bảng 
hệ số ma trận tương đồng di truyền và sơ đồ hình cây biểu 
thị mối quan hệ di truyền giữa các dòng Keo lá tràm được 
xây dựng dựa trên chỉ số tương ứng đơn giản SM (Simple 
matching) và phân nhóm UPGMA (Unweighted pair-group 
method with arithmetic mean) sử dụng phần mềm NTSYSpc 
2.1 [11].

3. Kết quả và bàn luận

3.1. Đánh giá tính đa hình của các chỉ thị ISSR

Để lựa chọn chỉ thị ISSR cho phân tích đa dạng di truyền 
ở các dòng keo, nghiên cứu tiến hành đánh giá tính đa hình 
của 15 mồi ISSR (bảng 1). Kết quả cho thấy, trong 15 mồi 
ISSR khảo sát, ISSR2 và ISSR6 cho duy nhất 1 phân đoạn 
DNA, các mồi còn lại đều cho nhiều phân đoạn DNA trên 
bản gel điện di (hình 1). Sự đa hình của chỉ thị ISSR được 

thể hiện qua các phân đoạn DNA và đánh giá thông qua chỉ 
số PIC. Kết quả cho thấy, trong tổng số 40 phân đoạn được 
khuếch đại có 30 phân đoạn DNA đa hình chiếm tỷ lệ 75% 
(bảng 2).

I.R. Ruiz và cs (2000) [12] cho rằng, chỉ số PIC phân 
chia thành 3 nhóm: (i) lớn hơn 0,5 có tính đa hình cao, (ii) 
từ 0 đến 0,5 có tính đa hình trung bình và (iii) dưới 0,2 là 
đa hình thấp. Dựa trên kết quả điện di, chúng tôi lựa chọn 
được 4 mồi cho kết quả đa hình ở mức trung bình, bao gồm 
ISSR1, ISSR3, ISSR8 và ISSR15, chỉ số PIC từ 0,28 đến 
0,33 (bảng 2). Các mồi còn lại có mức độ đa hình thấp. 

Mồi ISSR1: Kết quả điện di thu được tổng số 9 phân 
đoạn có kích thước nằm trong khoảng từ 200 đến 1200 bp. 
Trong đó, có 6 phân đoạn đa hình chiếm 66,67%, chỉ số PIC 
đạt 0,31. Cụ thể, tại vị trí 200 bp, có 2 dòng Clt25 và Clt26 
có hiển thị phân đoạn DNA, vị trí 250 bp có 1 phân đoạn ở 
dòng Clt57. Tại vị trí 1200 bp có 4 dòng Clt18, Clt19, Clt25 
và Clt43 có hiển thị băng vạch. Các vị trí từ 300 đến 700 
bp hầu hết các dòng đều có các phân đoạn DNA giống nhau 
(hình 2).

Mồi ISSR3: Kết quả điện di thu được 8 phân đoạn DNA 
có kích thước nằm trong khoảng từ 300 đến 1200 bp. Trong 
đó, có 6 phân đoạn đa hình chiếm 75%, chỉ số PIC đạt 0,31. 
Cụ thể, tại vị trí khoảng 600 bp có Clt7, Clt18, Clt25, Clt26 
và Clt57 hiển thị phân đoạn DNA, 2 dòng Clt9 và Clt43 
không có băng vạch nào. Ở vị trí 700 bp có 2 dòng Clt7 và 
Clt45, vị trí 1000 bp dòng Clt18 không hiển thị phân đoạn 
DNA nào (hình 2).

Mồi ISSR8: Kết quả điện di cho thấy, 
tổng số 13 phân đoạn được nhân bản, 
trong đó, 11 phân đoạn đa hình, chiếm 
85%. Kích thước các băng dao động từ 
200 đến 2000 bp. Cụ thể, tại vị trí 200 
bp, hầu hết các dòng đều không cho băng 
vạch, ngoại trừ 2 dòng Clt57 và Clt43. Tại 
2 vị trí 250 và 450 bp, chỉ có duy nhất 
dòng Clt25 không cho băng vạch. Tại 2 vị 
trí 375 và 800 bp, tất cả các dòng nghiên 
cứu đều cho băng vạch. Tại vị trí 500 
bp, các dòng Clt7, Clt18, Clt19 và Clt26 
không cho băng vạch. Tại vị trí 700 bp, 
chỉ có 2 dòng Clt19 và Clt25 cho băng 
vạch. Tại vị trí 1000 bp, có 3 dòng cho 
băng vạch (Clt18, Clt19 và Clt25). Tại vị 
trí 1500 bp, duy nhất chỉ có dòng Clt18 
cho băng vạch. Tại vị trí 2000 bp, có 3 
dòng không cho băng vạch (Clt7, Clt18 
và Clt25) (hình 2).

Hình 1. Kết quả khảo sát 15 mồi ISSR ở cây Keo lá tràm (Clt25) sử dụng 1 kb plus DNA 
ladder.

Bảng 2. Chỉ số đánh giá tính đa hình của 7 dòng Keo lá tràm nghiên cứu được khuếch đại 
bằng chỉ thị ISSR.

Tên mồi Trọng lượng  
phân tử (bp)

Tổng số  
phân đoạn

Số phân đoạn 
 đa hình

Tỷ lệ phân đoạn 
đa hình (%) PIC

ISSR1 200-1200 9 6 66,67 0,31

ISSR3 300-1200 8 6 75 0,31

ISSR8 200-2000 13 11 85 0,33

ISSR15 310-1500 10 7 70 0,28

Tổng cộng   40 30 75 0,31 
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Mồi ISSR15: Kết quả điện di cho thấy, 7 phân đoạn đa 
hình trên tổng số 10 phân đoạn được khuếch đại, chiếm 
70%. Kích thước các phân đoạn dao động từ 310 đến 1500 
bp. Cụ thể, tại các vị trí 310, 650 và 1500 bp tất cả các dòng 
đều cho băng vạch. Tại vị trí 450 bp, chỉ có 2 dòng Clt18 và 
Clt26 không cho băng vạch. Tại vị trí 500 bp, chỉ có dòng 
Clt7 cho băng vạch. Tại vị trí 575 bp, duy chỉ có dòng Clt7 
không cho băng vạch. Tại vị trí 1000 bp, có 5 dòng cho băng 
vạch, gồm: Clt18, Clt19, Clt26, Clt57 và Clt43 (hình 2). 

 
Hình 2. Kết quả điện di sản phẩm ISSR trên gel agarose 2%. 
   

3.2. Đa dạng di truyền của các dòng keo lai 
 A. Shanthi và cs (2013) [6] đã sử dụng 10 mồi ISSR để nghiên cứu đánh giá đa 
dạng di truyền của 53 kiểu gen của quần thể Keo lá tràm. Các tác giả ghi nhận 215 
phân đoạn được khuếch đại, trong đó có 184 phân đoạn đa hình, chiếm tỷ lệ 85,5%. 
O.A. Attia và cs (2017) [7] đã nghiên cứu sự đa dạng di truyền của quần thể keo 
Acacia spp. sử dụng 20 mồi ISSR, kết quả thu được 48 phân đoạn đa hình trên tổng số 
60 phân đoạn được khuếch đại, ghi nhận tỷ lệ đa hình đạt 80,13%. Các kết quả này chỉ 
ra rằng, ISSR có thể sử dụng như một công cụ hiệu quả và chính xác để nghiên cứu và 
đánh giá mối quan hệ di truyền giữa các dòng Keo lá tràm. 

Trong nghiên cứu này, dựa trên kết quả phân tích của 4 mồi ISSR (ISSR1, 
ISSR3, ISSR8 và ISSR15) cho thấy, sự khác biệt về di truyền giữa 7 dòng Keo lá tràm 
(Clt7, Clt18, Clt19, Clt25, Clt26, Clt43 và Clt57) đang được trồng khảo nghiệm tại 
huyện Cam Lộ, tỉnh Quảng Trị. Sử dụng phần mềm NTSYS ver 2.1.0 dựa trên phương 
pháp UPGMA đã xây dựng được sơ đồ hình cây mối quan hệ di truyền và bảng hệ số 
tương đồng của 7 dòng Keo lá tràm nghiên cứu (hình 3, bảng 3).  
Bảng 3. Hệ số tương đồng giữa bảy dòng Keo lá tràm dựa trên kết quả phân tích 
bốn chỉ thị ISSR. 

  Clt7 Clt18 Clt19 Clt25 Clt26 Clt43 Clt57 

Clt7 1,00             

Clt18 0,65 1,00           

Clt19 0,70 0,70 1,00         

Clt25 0,61 0,61 0,48 1,00       

Clt26 0,52 0,70 0,83 0,48 1,00     

Clt43 0,61 0,70 0,65 0,65 0,65 1,00   

Clt57 0,56 0,65 0,61 0,70 0,61 0,95 1,00 
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Hình 2. Kết quả điện di sản phẩm ISSR trên gel agarose 2%.

3.2. Đa dạng di truyền của các dòng Keo lá tràm

A. Shanthi và cs (2013) [6] đã sử dụng 10 mồi ISSR để 
nghiên cứu đánh giá đa dạng di truyền của 53 kiểu gen của 
quần thể Keo lá tràm. Các tác giả ghi nhận 215 phân đoạn 
được khuếch đại, trong đó có 184 phân đoạn đa hình, chiếm 
tỷ lệ 85,5%. O.A. Attia và cs (2017) [7] đã nghiên cứu sự 
đa dạng di truyền của quần thể keo Acacia spp. sử dụng 20 
mồi ISSR, kết quả thu được 48 phân đoạn đa hình trên tổng 
số 60 phân đoạn được khuếch đại, ghi nhận tỷ lệ đa hình đạt 
80,13%. Các kết quả này chỉ ra rằng, ISSR có thể sử dụng 
như một công cụ hiệu quả và chính xác để nghiên cứu và 
đánh giá mối quan hệ di truyền giữa các dòng Keo lá tràm.

Trong nghiên cứu này, dựa trên kết quả phân tích của 4 
mồi ISSR (ISSR1, ISSR3, ISSR8 và ISSR15) cho thấy, sự 
khác biệt về di truyền giữa 7 dòng Keo lá tràm (Clt7, Clt18, 
Clt19, Clt25, Clt26, Clt43 và Clt57) đang được trồng khảo 
nghiệm tại huyện Cam Lộ, tỉnh Quảng Trị. Sử dụng phần 
mềm NTSYSpc ver 2.1 dựa trên phương pháp UPGMA đã 
xây dựng được sơ đồ hình cây mối quan hệ di truyền và 
bảng hệ số tương đồng của 7 dòng Keo lá tràm nghiên cứu 
(hình 3, bảng 3). 

Bảng 3. Hệ số tương đồng giữa 7 dòng Keo lá tràm dựa trên kết quả 
phân tích 4 chỉ thị ISSR.

  Clt7 Clt18 Clt19 Clt25 Clt26 Clt43 Clt57

Clt7 1,00            

Clt18 0,65 1,00          

Clt19 0,70 0,70 1,00        

Clt25 0,61 0,61 0,48 1,00      

Clt26 0,52 0,70 0,83 0,48 1,00    

Clt43 0,61 0,70 0,65 0,65 0,65 1,00  

Clt57 0,56 0,65 0,61 0,70 0,61 0,96 1,00

Kết quả bảng 3 cho thấy, hệ số tương đồng ở 7 dòng Keo 
lá tràm dao động từ 0,48 đến 0,96. Ở hệ số di truyền 0,6, 7 
dòng Keo lá tràm được phân chia thành 2 nhóm chính (hình 
3). Nhóm I gồm 4 dòng: Clt7, Clt18, Clt19 và Clt26, khoảng 
cách di truyền giữa các dòng trong nhóm dao động từ 0,52 
đến 0,83. Trong đó, 2 dòng Clt7 và Clt26 có khoảng cách 
di truyền xa nhau, hệ số tương đồng 0,52. 2 dòng Clt19 và 
Clt26 có khoảng cách di truyền tương đối gần (hệ số tương 
đồng 0,83). Nhóm II gồm 3 dòng: Clt25, Clt43 và Clt57 có 
khoảng cách di truyền dao động 0,65-0,96. Trong đó, Clt25 
và Clt43 có khoảng cách di truyền tương đối xa (hệ số tương 
đồng 0,65). 2 dòng Clt57 và Clt43 có khoảng cách di truyền 
gần nhất (hệ số tương đồng 0,96).

Hình 3. Mối quan hệ giữa 7 dòng Keo lá tràm nghiên cứu bằng 
phương pháp UPGMA dựa trên 4 chỉ thị ISSR.

Dựa trên kết quả đánh giá khả năng sinh trưởng của các 
dòng Keo lá tràm của D.H. Son và cs (2021) [4] nhận thấy có 
mối tương quan giữa hệ số di truyền với khả năng sinh trưởng 
của cây. Trong 7 dòng keo nghiên cứu, có 3 dòng thuộc nhóm 
I, gồm Clt7, Clt18 và Clt26 có các chỉ tiêu sinh trưởng vượt 
trội như chiều cao vút ngọn (Hvn=11,9-13 m), chiều cao dưới 
cành (HDC=7,9-8,5 m) và năng suất (14,9-20,1 m3/ha/năm) [4]. 
Trong khi đó, các dòng nhóm II như Clt25, Clt43 và Clt57 có 
các chỉ số sinh trưởng thấp hơn: Hvn=10,7-11,3 m, HDC=6,3-
6,7 m và năng suất dao động 9,7-10,4 m3/ha/năm [4]. Kết quả 
này cho thấy sự sai khác di truyền có tác động đến khả năng 

Hệ số tương đồng
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sinh trưởng của các dòng Keo lá tràm trong nghiên cứu. Các 
dòng keo nhân giống vô tính bằng phương pháp nuôi cấy in 
vitro hoặc hữu tính thông qua lai tạo luôn có sự biến động về 
hệ số di truyền [13, 14].  Do vậy, sử dụng chỉ thị phân tử trong 
công tác đánh giá nguồn gen là công cụ hỗ trợ hiệu quả trong 
chương trình chọn giống cây lâm nghiệp của Việt Nam.

4. Kết luận

Kết quả đánh giá đa dạng di truyền của 7 dòng Keo 
lá tràm đang trồng khảo nghiệm tại huyện Cam Lộ, tỉnh 
Quảng Trị dựa trên chỉ thị ISSR đã xác định được 4 mồi 
ISSR1, ISSR3, ISSR8 và ISSR15 có chỉ số đa hình tốt, tỷ lệ 
đoạn đa hình trung bình 75% và phân tách rõ mối quan hệ 
di truyền giữa các dòng keo thành 2 nhóm chính: Nhóm I 
gồm 4 dòng: Clt7, Clt18, Clt19 và Clt 26 có khoảng cách di 
truyền 0,52-0,83. Nhóm II gồm 3 dòng Keo lá tràm còn lại: 
Clt25, Clt43 và Clt57. 

Kết quả nghiên cứu này là cơ sở để xác định mối tương 
quan giữa sự khác biệt di truyền với khả năng sinh trưởng, 
năng suất và chất lượng của 7 dòng Keo lá tràm để từ đó 
tuyển chọn được các giống Keo lá tràm mới cho sản xuất.
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