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1. Đặt vấn đề

Cây dâu tây (Fragaria x ananassa Duch.) thuộc họ Hoa 
hồng (Rosaceae) được canh tác trên 71 quốc gia. Tổng sản 
lượng dâu tây trên toàn thế giới là 8,9 triệu tấn, trong đó, 
Trung Quốc dẫn đầu với 3,3 triệu tấn, chiếm 38% [1]. Dâu 
tây được sản xuất nhiều ở các vùng ôn đới và cận nhiệt đới, 
nhưng tập trung nhiều nhất ở Bắc Mỹ và châu Âu. Ở Việt 
Nam, dâu tây được trồng chủ yếu ở Lâm Đồng và một số 
tỉnh phía bắc như: Lào Cai, Sơn La, Lạng Sơn. Hiện nay, 
dâu tây là một trong những loại quả chiếm ưu thế hơn các 
loại cây ăn quả khác và được tỉnh Lâm Đồng xếp vào danh 
sách cây ưu tiên bởi giá trị kinh tế cũng như giá trị về mặt du 
lịch. Bên cạnh giống Mỹ đá (trái to, cứng, vận chuyển xa dễ 
dàng), thì thời gian gần đây, rất nhiều cơ sở đã tự nhập thêm 
một số giống dâu tây từ nhiều quốc gia khác nhau như: Nhật 
Bản, Hàn Quốc, Trung Quốc, Mỹ… nên không thể thống kê 
được chủng loại giống hiện có ở Việt Nam. Do đó, cần xác 
định tính đa dạng di truyền của các giống này cũng như xây 
dựng phương pháp nhân giống để cung cấp cho người trồng.

Việc sử dụng các chỉ thị phân tử dựa trên DNA giúp các 
nhà chọn giống hiểu được sự biến đổi và các mối quan hệ 
di truyền giữa các kiểu gen và nguồn gốc của giống [2]. 
Hiện nay, kỹ thuật chỉ thị phân tử DNA như RFLP, RADP, 
AFLPs… được sử dụng phổ biến để xác định và nhận dạng 
giống cây trồng. Sử dụng phương pháp so sánh đặc trưng 
nhận dạng DNA để xác định, nhận dạng các chủng giống 
cũng được sử dụng phổ biến phục vụ cho nhiều mục đích 
khác như công tác bảo tồn, cung cấp cây giống chuẩn. Bên 
cạnh đó, kỹ thuật tạo dấu vân tay DNA (DNA fingerprinting) 
cũng được sử dụng để đánh giá tính ổn định di truyền của 
cây giống qua các thế hệ nhân giống vô tính in vitro hoặc 
ex vitro. SCoT là một kỹ thuật đơn giản ra đời chưa lâu, 
nguyên lý của kỹ thuật này là tạo dấu vân tay DNA thông 
qua PCR bán ngẫu nhiên, sử dụng một mồi có trình tự 
5’-NNNNNNNATGNNNNNNNN-3’ (trình tự cố định 5’-
ATG-3’ có thể nằm ở bất kỳ vị trí nào trong trình tự mồi) để 
khuếch đại các phân đoạn trong bộ gen, đặc điểm của các 
phân đoạn được khuếch đại này là gắn liền với codon mở 
đầu của các gen chức năng (5’-CAT-3’) [3]. Do đặc trưng 
dạng DNA đa locus nhận được, chỉ thị SCoT có thể được 
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Tóm tắt:

Trong nghiên cứu này, đa dạng di truyền của 10 giống dâu tây được phân tích thông qua hai kỹ thuật Start codon 
targeted (SCoT) polymorphism và CAAT box-derived polymorphism (CBDP). Ngoài ra, mẫu lá in vitro của 10 giống 
dâu tây (Aicyberry, Kayonoka, Tochiotome, Penchika, Amauo, Pajado, Selva, Monterey, Camarosa, Albion) được sử 
dụng làm nguồn vật liệu ban đầu cho nghiên cứu tái sinh chồi. Kết quả cho thấy, trong tổng số 9 đoạn mồi SCoT và 
9 đoạn mồi CBDP đã phát hiện tính đa dạng di truyền của 10 giống dâu tây. Kỹ thuật SCoT tỏ ra hiệu quả hơn với 
tỷ lệ band đa hình là 74,49%, cao hơn so với kỹ thuật CBDP là 71,15%. Trong khi đó, các chỉ số về đa dạng di truyền 
từ dữ liệu tổng hợp ở hai kỹ thuật SCoT và CBDP đạt được kết quả như sau: độ dị hợp trông đợi (He) là 0,2480, chỉ 
số Shannon (I) là 0,3749, tỷ lệ band đa hình là 75,56%. Mức độ tương đồng di truyền giữa các giống khảo sát cao 
nhất là 0,827 (giữa giống Aicyberry và Kayonoka), thấp nhất là 0,586 (giữa giống Aicyberry và Selva), trung bình 
ở mức 0,724. Ngoài ra, khi nghiên cứu khả năng tái sinh chồi của các giống dâu tây với kích thước mẫu lá nuôi cấy 
khác nhau cho thấy: khả năng tái sinh chồi dâu tây phụ thuộc rất lớn vào đặc tính của giống, một số giống phụ thuộc 
vào kích thước của mẫu cấy còn một số giống thì không phụ thuộc. Giống Camarosa với mẫu lá nuôi cấy có đường 
kính 3 mm cho kết quả tái sinh tốt nhất trên nền môi trường MS bổ sung 7 g/l agar, 30 g/l sucrose và 2 mg/l TDZ.

Từ khóa: CAAT box-derived polymorphism, dâu tây, đa dạng di truyền, start codon targeted, tái sinh chồi.
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ứng dụng để nghiên cứu về đa dạng di truyền các tập đoàn 
giống và nhận dạng, phân biệt các giống trong tập đoàn đó. 
CBDP cũng là kỹ thuật khuếch đại DNA bán ngẫu nhiên 
dựa vào PCR định hướng vào hộp CAAT trong cấu trúc 
promotor của các gen, trong trường hợp này trong trình tự 
của mồi sử dụng có phần 5’-CCAAT-3’ để nhắm vào trình 
tự bảo thủ cao của hộp CAAT là 5’-GGTTA-3’ [4]. Hiện 
nay, hai kỹ thuật SCoT và CBDP được quan tâm và nghiên 
cứu thành công trên các đối tượng thực vật như xoài [5], trà 
mi hoa vàng [6]. Phương pháp thực hiện các kỹ thuật này 
không quá phức tạp cũng như không đòi hỏi các trang thiết 
bị quá đặc thù và chi phí cao… Do vậy, trong nghiên cứu 
này, hai kỹ thuật SCoT và CBDP được sử dụng để phân biệt 
một số giống dâu tây hiện có tại Lâm Đồng.

Việc phát triển cây dâu tây là một việc thiết yếu, khi 
nhu cầu sản xuất dâu tây càng tăng thì yêu cầu về cây giống 
cũng tăng theo. Phương pháp nhân giống in vitro được xem 
là biện pháp tiên tiến giúp tạo ra số lượng cây trồng lớn 
trong thời gian ngắn [7]. Phương pháp tái sinh từ mẫu lá là 
một phương pháp tiềm năng, giúp việc chọn tạo giống được 
rút ngắn và đồng nhất về mặt di truyền, đáp ứng được nhu 
cầu về số lượng lớn cây giống chất lượng cao và ổn định cho 
sản xuất. Nghiên cứu này được thực hiện nhằm xác định đa 
dạng di truyền bằng chỉ thị phân tử và khảo sát khả năng tái 
sinh chồi của các giống dâu tây thông qua nuôi cấy mẫu lá 
10 giống dâu tây gồm: Aicyberry, Kayonoka, Tochiotome, 
Penchika, Amauo, Pajado, Selva, Monterey, Camarosa, 
Albion với các kích thước khác nhau.

2. Vật liệu và phương pháp nghiên cứu

2.1. Vật liệu 

Trong nghiên cứu này, 10 giống dâu tây được chia thành 
2 nhóm: một nhóm có nguồn gốc từ Nhật Bản và một nhóm 
có nguồn gốc từ Mỹ (bảng 1). 
Bảng 1. Danh sách các giống dâu tây được sử dụng trong nghiên cứu.

Tên giống Nguồn gốc Quang chu kỳ

Aicyberry Nhật Bản Trung tính

Kayonoka Nhật Bản Trung tính

Tochiotome Nhật Bản Ngày ngắn

Penchika Nhật Bản Trung tính

Amauo Nhật Bản Trung tính

Pajado Mỹ Trung tính

Selva Mỹ Trung tính

Monterey Mỹ Trung tính

Camarosa Mỹ Ngày ngắn

Albion Mỹ Trung tính
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Abstract:

In the present study, start codon targeted (SCoT) 
polymorphism and CAAT box-derived polymorphism 
(CBDP) molecular markers were used to study the 
genetic diversity of ten strawberry cultivars. In 
addition, shoot regeneration from in vitro leaf explants 
of ten commercial cultivars, i.e Aicyberry, Kayonoka, 
Tochiotome, Penchika, Amauo, Pajado, Selva, Monterey, 
Camarosa, and Albion, was also investigated. The result 
showed that a total of 9 SCoT primers and 9 CBDP 
primers detected genetic polymorphism among ten 
strawberry cultivars. Comparatively, SCoT markers 
proved to be more efficient than CBDP markers in terms 
of percentage polymorphism as the former detected an 
average of 74.49% and the latter at 71.15%. Meanwhile, 
the indices of genetic diversity from the aggregated 
data of two techniques SCoT and CBDP are as follows: 
expected heterozygosity (He) 0.2480, Shannon index (I) 
0.3749, polymorphic band ratio 75.56%. The highest 
level of genetic similarity among the cultivars was 0.827 
(between Aicyberry and Kayonoka varieties), the lowest 
was 0.586 (between Aicyberry and Selva varieties), and 
the average was 0.724. In addition, the results of shoot 
regeneration of strawberry varieties from leaf discs with 
different sizes were strongly dependent on the genotype 
and weakly on explant size. Leaf explants (3 mm in 
size) of Camarosa cultivar cultured on MS medium 
supplemented with 7 g/l agar, 30 g/l sucrose and 2 mg/l 
TDZ gave the best shoot regeneration.

Keywords: CAAT box-derived polymorphism, genetic 
diversity, shoot regeneration, start codon targeted, 
strawberry.
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Các mẫu lá của cây dâu tây in vitro được nuôi cấy từ 
đỉnh sinh trưởng của các giống dâu tây 1 năm tuổi. Các 
giống dâu tây này được cung cấp bởi Viện Nghiên cứu và 
Ứng dụng Nông nghiệp Công nghệ cao thuộc Trường Đại 
học Đà Lạt. 

2.2. Phương pháp nghiên cứu

Phương pháp tạo nguồn mẫu ban đầu: Chồi có chứa 
đỉnh sinh trưởng cây dâu tây được khử trùng với cồn 70% 
(v/v) trong vòng 30 giây và HgCl2 0,1% (w/v) trong vòng 
5 phút, sau đó rửa 4 lần với nước cất vô trùng. Tách đỉnh 
sinh trưởng và cấy vào bình thủy tinh 250 ml chứa 40 ml 
môi trường MS [8], bổ sung 0,3 mg/l BA, 30 g/l sucrose 
và 8,5 g/l agar. Sau đó sử dụng các mẫu lá của cây dâu tây 
in vitro trên cho tất cả các nghiệm thức. Mẫu lá in vitro 
được nuôi cấy trong bình thủy tinh 250 ml chứa 30 ml môi 
trường MS bổ sung 2 mg/l TDZ, 7 g/l agar và 30 g/l sucrose 
[9] đã được hấp khử trùng ở nhiệt độ 121ºC, áp suất 1 atm 
trong thời gian 30 phút. Các bình nuôi cấy được nuôi trong 
phòng nuôi cấy với nhiệt độ khoảng 25±2ºC, độ ẩm tương 
đối khoảng 60%, được đặt dưới ánh sáng đèn huỳnh quang 
với quang chu kỳ 16 giờ/ngày, cường độ chiếu sáng là 40-45 
µmol.m2.s-1.

Nhận dạng, xác định quan hệ di truyền và đánh giá đa 
dạng di truyền các giống dâu tây thông qua kỹ thuật SCoT 
và CBDP: Mẫu lá in vitro (5 g) của 10 giống dâu tây được 
thu nhận và sử dụng làm nguồn vật liệu để tách chiết DNA. 
Các mẫu lá tươi được tách chiết DNA tổng số theo quy trình 
CTAB cải tiến dựa trên cải biến quy trình CTAB I của K. 
Weising và cs (2005) [10]. Kiểm tra nồng độ, chất lượng 
DNA bằng phương pháp đo mật độ quang dựa trên giá trị 
OD260/OD280 nằm trong khoảng 1,8 đến 2,0 để xác định độ 
tinh sạch theo phương pháp của K. Weising và cs (2005) 
[10], sau đó, pha loãng về nồng độ 100 ng/µl để sử dụng làm 
mẫu (template) trong quá trình PCR về sau. 15 mồi SCoT và 
15 mồi CBDP tham khảo từ hai nghiên cứu tương ứng của 
B.C.Y. Collard và cs (2009) [3] và A.K. Singh và cs (2014) 
[4] được làm vật liệu mồi. Tiêu chí để sàng lọc mồi là ghi 
nhận được sản phẩm khuếch đại bằng PCR và có ít nhất một 
băng đa hình trên 5 mẫu ngẫu nhiên từ tập hợp mẫu khảo 
sát. Sau quá trình khảo sát, 6 mồi SCoT và 6 mồi CBDP 
không xác định được kết quả do số band bị mờ không rõ. 
Do đó, có 9 mồi SCoT và 9 mồi CBDP hình thành nên band 
rõ ràng được chọn làm vật liệu mồi để khuếch đại các đoạn 
DNA mục tiêu (bảng 2).

Bảng 2. Các mồi Start codon targeted và CAAT box-derived polymorphism 
khảo sát.

Thứ tự Tên mồi Trình tự mồi (5’-3’) Nhiệt độ 
gắn mồi oC)

Tài liệu 
tham khảo

Sử dụng trong kỹ thuật SCoT

1 SCoT 3 CAACAATGGCTACCACCG 50

[3]

2 SCoT 12 ACGACATGGCGACCAACG 50

3 SCoT 13 ACGACATGGCGACCATCG 50

4 SCoT 18 ACCATGGCTACCACCGCC 50

5 SCoT 19 ACCATGGCTACCACCGGC 50

6 SCoT 22 AACCATGGCTACCACCAC 50

7 SCoT 23 CACCATGGCTACCACCAG 50

8 SCoT 29 CCATGGCTACCACCGGCC 50

9 SCoT 30 CCATGGCTACCACCGGCG 50

Sử dụng trong kỹ thuật CBDP

1 CBDP 2 TGAGCACGATCCAATAAT 50

[4]

2 CBDP 3 TGAGCACGATCCAATACC 50

3 CBDP 5 TGAGCACGATCCAATCTA 50

4 CBDP 8 TGAGCACGATCCAATCGG 50

5 CBDP 9 TGAGCACGATCCAATGAT 50

6 CBDP 10 TGAGCACGATCCAATGTT 50

7 CBDP 11 TGAGCACGATCCAATTGC 50

8 CBDP 12 TGAGCACGATCCAATATA 50

9 CBDP 14 TGAGCACGATCCAATGCG 50

Phản ứng PCR được thực hiện với dung tích 50 µl chứa 
25 ul 2X My HS Mix, 5 µl mồi 10 pmol/µl BSA 1 µl 50 
ng khuôn mẫu DNA theo khuyến cáo của nhà sản xuất (kit 
MyTaqTM HS Mix, 2x, Hãng Bioline). Quá trình khuếch 
đại DNA được thực hiện trên hệ máy luân nhiệt Eppendorf 
Mastercycler Pro S (Hãng Eppendorf, Đức) với chu trình 
nhiệt sử dụng cho từng kỹ thuật như sau: 

Kỹ thuật SCoT được thực hiện theo phương pháp của 
B.C.Y. Collard và cs (2009) [3] gồm các bước: biến tính ban 
đầu ở 94oC trong 5 phút; 36 chu kỳ gồm 94oC trong 45 giây, 
50oC trong 45 giây, 72oC trong 1 phút 30 giây; bước kéo dài 
mạch cuối cùng ở 72oC trong 15 phút; bảo quản ở 4oC.

Kỹ thuật CBDP được thực hiện theo phương pháp của 
A.K. Singh và cs (2014) [4] gồm các bước: biến tính ban 
đầu ở 94oC trong 6 phút; 5 chu kỳ gồm 94oC trong 45 giây, 
35oC trong 45 giây, 72oC trong 1 phút 20 giây và 35 chu kỳ 
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gồm 94oC trong 45 giây, 50oC trong 45 giây, 72oC trong 1 
phút 20 giây; bước kéo dài mạch cuối cùng ở 72oC trong 10 
phút; bảo quản ở 4oC.

Sản phẩm PCR được điện di trên gel agarose 2% ở 
điện thế 80 V trong 2 giờ. Sau khi chạy điện di, lấy bản gel 
nhuộm với Ethidium Bromide (EtBr) và quan sát dưới ánh 
sáng cực tím (UV) và chụp ảnh trên hệ thiết bị UVP Gel 
Studio PLUS (Hãng Analytik Jena, Đức).

2.3. Tái sinh chồi dâu tây từ lá in vitro

Mẫu lá dâu tây của 10 giống (Aicyberry, Kayonoka, 
Tochiotome, Penchika, Amauo, Pajado, Selva, Monterey, 
Camarosa, Albion) in vitro được cắt bằng dụng cụ inox đục 
lỗ tròn lần lượt ở các đường kính 3, 5 và 7 mm nhằm khảo 
sát ảnh hưởng kích thước mẫu đến khả năng tái sinh của 
mẫu cấy.

2.4. Chỉ tiêu theo dõi và xử lý thống kê

Phân tích kết quả đa dạng di truyền sử dụng phần mềm 
Popgene 32 để tính toán các thông số của các mẫu đại diện 
cho tập hợp 10 mẫu khảo sát, bao gồm tỷ lệ band đa hình 
(PPB), độ dị hợp trông đợi (He) và chỉ số Shannon (I) [11]. 
Phần mềm NTSys để tính toán chỉ số tương đồng di truyền 
giữa các mẫu khảo sát và xây dựng cây quan hệ di truyền 
giữa các mẫu khảo sát [12]. 

Chỉ tiêu theo dõi là tỷ lệ tái sinh chồi (%), số chồi/mẫu 
(chồi), khối lượng tươi mẫu, hình thái chồi để khảo sát khả 
năng cảm ứng tạo mô sẹo và tái sinh chồi sau 6 tuần nuôi 
cấy trên môi trường agar với mỗi giống và kích thước khác 
nhau. Mỗi thí nghiệm được bố trí hoàn toàn ngẫu nhiên 
hai yếu tố. Mỗi thí nghiệm lặp lại 3 lần để tính trung bình 
mỗi lần thực hiện với 15 mẫu lá. Tất cả số liệu thu nhận sẽ 
được xử lý bằng phần mềm Minitab 18.0 theo phương pháp 
Turkey’s test.

3. Kết quả và bàn luận

3.1. Tính đa dạng và mức độ tương đồng di truyền của 
các giống dâu tây thông qua kỹ thuật Start codon targeted 
và CAAT box-derived polymorphism  

Mẫu lá in vitro từ 10 giống dâu đã được tách chiết DNA 
thành công với nồng độ DNA của các mẫu đạt trong khoảng 
400-900 ng/µl, độ tinh sạch được thể hiện qua chỉ số OD260/
OD280 đều dao động trong khoảng 1,8-2,0. Ngoài ra, kết quả 
PCR trên ảnh điện di của mồi SCoT 30 và mồi CBDP 10 với 
10 mẫu dâu tây được thể hiện ở hình 1 là 2/18 mồi, bao gồm 
9 mồi SCoT và 9 mồi CBDP có tính đa hình thể hiện hình 
ảnh rõ ràng và có khả năng khuếch đại các đoạn DNA mục 
tiêu. Các thông số đa hình của các mồi được xác định dựa 
trên hai kỹ thuật SCoT và CBDP thể hiện ở bảng 3.

Bảng 3. Các thông số đa hình của các mồi trên hai kỹ thuật Start codon 
targeted và CAAT box-derived polymorphism với 10 giống dâu tây.

Thứ 
tự

Kỹ thuật SCoT Kỹ thuật CBDP

Mồi Số lượng 
band đa hình

Tỷ lệ band
đa hình (%) Mồi Số lượng 

band đa hình
Tỷ lệ band 
đa hình (%)

1 SCoT 3 11 90,90 CBDP 2 9 66,67

2 SCoT 12 23 82,61 CBDP 3 11 54,54

3 SCoT 13 24 70,83 CBDP 5 9 77,78

4 SCoT 18 13 53,85 CBDP 8 10 90,00

5 SCoT 19 13 84,61 CBDP 9 7 28,57

6 SCoT 22 14 57,14 CBDP 11 8 75,00

7 SCoT 23 12 83,33 CBDP 12 9 77,78

8 SCoT 29 18 72,22 CBDP 14 10 80,00

9 SCoT 30 16 75,00 CBDP 10 10 90,00

Tổng 144 83

Trung bình 16 74,49 9,22 71,15

Khi tiến hành phản ứng khuếch đại giữa 9 mồi SCoT 
và 9 mồi CBDP với 10 giống dâu tây, kết quả đối với 9 
mồi SCoT thu nhận được tổng 144, tỷ lệ đa hình cao nhất 
ở mồi SCoT 3 với 90,90%. Số band cho mỗi mồi dao động 
từ 11 đến 24 band. Số band trung bình cho từng mồi được 
ghi nhân là 16 band/mồi với tỷ lệ đa hình trung bình đạt 
74,49%. Trong khi đó, 9 mồi CBDP thu được tổng 83 band 
đa hình, số band dao động 7-11. Số band trung bình cho 
từng mồi là 9,22 band/mồi với tỷ lệ đa hình trung bình là 
71,15%.

Kết quả phân tích ma trận tương đồng cho thấy, mức độ 
tương đồng di truyền giữa các giống đạt khá cao, trung bình 
ở mức 0,724. Mức cao nhất là 0,827 (giữa giống Aicyberry 
và Kayonoka), thấp nhất là 0,586 (giữa giống Aicyberry và 

Hình 1. Kết quả PCR của mồi Start codon targeted 30 (trái) và 
CAAT box-derived polymorphism 10 (phải) với 10 mẫu DNA dâu 
tây. M: thước 100 bp (HyperLadderTM 100 bp, Hãng Bioline); M*: 
thước 1 kb (innuSTAR 1 kb DNA Ladder Express, Hãng Analytikjena); 
1: Aicyberry; 2: Kayonoka; 3: Penchika; 4: Tochiotome; 5: Pajado; 6: 
Amaou; 7: Monterey; 8: Camarosa; 9: Selva; 10: Albion.
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Selva). Tương đồng di truyền giữa 10 giống dâu tây khảo 
sát dựa trên phối hợp cả hai kỹ thuật SCoT và CBDP  được 
thể hiện ở bảng 4.
Bảng 4. Tương đồng di truyền giữa các giống dựa trên hai kỹ thuật Start 
codon targeted và CAAT box-derived polymorphism.

  Aicyberry Kayonoka Penchika Tochiotome Pajado Amauo Monterey Camarosa Selva

Kayonoka 0,827                

Penchika 0,697 0,817              

Tochiotome 0,742 0,826 0,777            

Pajado 0,693 0,795 0,755 0,782          

Amauo 0,640 0,760 0,746 0,764 0,715        

Monterey 0,635 0,746 0,724 0,688 0,791 0,711      

Camarosa 0,640 0,724 0,702 0,657 0,715 0,697 0,800    

Selva 0,586 0,662 0,666 0,648 0,768 0,635 0,791 0,697  

Albion 0,653 0,746 0,706 0,706 0,746 0,737 0,777 0,773 0,720

Dựa trên sự phối hợp hai bộ dữ liệu hình thành bằng kỹ 
thuật SCoT và CBDP, kết quả tính toán tỷ lệ band đa hình 
(PPB), độ dị hợp trông đợi (He) và chỉ số Shannon (I) dựa 
trên tính toán bằng phần mềm Popgene 32. Các chỉ số về đa 
dạng di truyền từ dữ liệu tổng hợp ở hai kỹ thuật SCoT và 
CBDP như sau: He=0,2480; I=0,3749; PPB=75,56%. Dựa 
trên hệ số tương đồng di truyền giữa các giống dâu tây khảo 
sát trên hai kỹ thuật SCoT và CBDP, cây quan hệ di truyền 
được thể hiện ở hình 2.

Hình 2. Sơ đồ dạng cây về quan hệ di truyền giữa các cá thể khảo sát dựa 
trên hai kỹ thuật Start codon targeted và CAAT box-derived polymorphism.

Qua sơ đồ cây ở hình 2 nhận thấy 10 giống dâu tây chia 
thành 2 nhóm. Tương đồng di truyền của cả hai nhóm 1 và 
2 trên mức 0,700. Nhóm 1 bao gồm các giống Aicyberry, 
Kayonoka, Tochiotome, Penchika, Amauo với hệ số tương 
đồng thấp nhất (khoảng 0,725). Trong khi đó, nhóm 2 bao 
gồm các giống Pajado, Selva, Monterey, Camarosa, Albion 
với hệ số tương đồng khoảng 0,745. Các giống Aicyberry, 
Kayonoka, Tochiotome có mức độ tương đồng tương đối 
cao và cùng nhóm 1 vì cùng xuất xứ là dâu tây có nguồn gốc 
Nhật Bản. Trong nhóm này, giống Aicyberry và Kayonoka 
có mối quan hệ chặt chẽ về mặt di truyền (đạt 0,83). Trong 
khi Aicyberry và Selva có giá trị tương đồng thấp nhất thuộc 

2 nhóm khác nhau, vì Aicyberry là giống dâu tây có nguồn 
gốc xuất xứ Nhật Bản còn Selva là giống dâu tây có nguồn 
gốc xuất xứ từ Mỹ. Điều này cho thấy, các giống dâu tây 
khác nhau về mặt di truyền phân bố theo nguồn gốc xuất xứ.

Đối với các giống Penchika, Selva, Albion, Monterey 
cùng là giống dâu tây có xuất xứ từ Mỹ nhưng vẫn có sự 
khác biệt về mặt di truyền. Các giống dâu tây này có sự khác 
biệt như vậy có thể là do quá trình lai tạo từ những nguồn 
vật liệu khác biệt di truyền lớn trong việc chọn tạo giống. 
Bên cạnh đó cũng không loại trừ khả năng biến động di 
truyền (trình tự DNA có thể biến đổi) trong quá trình canh 
tác quá lâu nên xảy ra lai tạp. Như vậy, các mẫu giống dâu 
tây khá đa dạng, có thể cho lai các giống giữa nhóm 1 và 
nhóm 2, tạo ra các sản phẩm mới và chất lượng, phục vụ 
công tác sản xuất và chọn tạo giống. 

3.2. Tái sinh chồi từ mẫu lá dâu tây in vitro

Với mục đích hoàn thiện quy trình nhân giống, thí 
nghiệm tái sinh chồi từ mẫu lá dâu tây in vitro được tiến 
hành nhằm đánh giá khả năng tạo chồi bất định của từng 
giống, góp phần chứng minh giữa các giống khác nhau có 
sự khác biệt trong quá trình tái sinh và xác định các yếu tố 
ảnh hưởng đến chúng. Giai đoạn tạo nguồn mẫu ban đầu là 
quan trọng để khởi đầu cho một quy trình nhân giống. Trong 
trường hợp số lượng giống ban đầu còn hạn chế hoặc chỉ 
chọn được 1-2 cá thể có tính trạng tốt thì phương pháp tái 
sinh chồi từ mẫu lá là tối ưu. Ngoài ra, việc xác định kích 
thước mẫu cho quá trình tái sinh là tiền đề quan trọng cho 
những nghiên cứu chọn giống bằng phương pháp chuyển 
gen, xử lý hoá chất hoặc chiếu xạ. Trong nghiên cứu này, 
sự tái sinh chồi của mẫu lá 10 giống dâu tây ở 3 kích thước 
khác nhau (3, 5, 7 mm) được ghi nhận (bảng 4). Mẫu lá 
sau 1 tuần đã xuất hiện cảm ứng và thấy mô sẹo hình thành 
xung quanh vết cắt sau đó lan dần đến toàn bộ bề mặt lá. 
Kết quả này cho thấy, sự khác nhau về tỷ lệ tái sinh chồi 
giữa các giống là đáng kể, dao động từ 0,00 đến 93,09%. 
Trong đó, tỷ lệ tái sinh cao nhất là 93,09% xảy ra ở giống 
Camarosa ở kích thước 3 mm. Đồng thời, giống Amauo 
cũng có tỷ lệ tái sinh là 93,09% nhưng lại ở kích thước 7 
mm. Tuy nhiên, giống Camarosa có chồi lớn hơn, chắc khỏe 
và đồng đều hơn. Trong khi đó, giống dâu tây có tỷ lệ tái 
sinh ít nhất là giống Aicyberry với tỷ lệ tái sinh là 0,00% 
trên cả 3 kích thước khác nhau. Với giống Aicyberry, đa số 
vết thương không có khả năng tái sinh, dễ bị hoại tử, hóa 
đen hoặc có cảm ứng mô sẹo, mô sẹo có màu xanh nhưng 
không nhiều và chưa tạo chồi sau 6 tuần nuôi cấy. Điều này 
cho thấy, sự khác nhau về giống, kích thước có ảnh hưởng 
lớn đến khả năng tái sinh. Kiểu gen là một trong những 
yếu tố quyết định chính cho sự hình thành và phát triển của 
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chồi. Trong nghiên cứu này có sự khác biệt về hình thành 
mô sẹo và số lượng chồi/mẫu. Mặc dù, tỷ lệ tái sinh của 
Amauo thấp hơn Camarosa nhưng số chồi/mẫu của Amauo 
cao hơn Camarosa. Ngoài ra, giống Aicyberry cũng như tỷ 
lệ tái sinh cho số chồi/mẫu là thấp nhất. Xét về kích thước 
thì nghiệm thức này cũng không có sự khác biệt quá lớn, tuy 
nhiên, kích thước 3 và 5 mm vẫn cho tỷ lệ cao hơn.

Sau 6 tuần nuôi cấy, tỷ lệ chồi cao hơn 0,5 cm xuất hiện 
với tỷ lệ rất thấp ở các giống. Tuy tỷ lệ tái sinh của giống 
Amauo không cao bằng giống Camarosa nhưng lại có tỷ 
lệ chồi cao hơn 0,5 cm cao nhất, đặc biệt cảm ứng mạnh ở 
đường kính 3 mm. Theo sau đó là giống Camarosa đạt tỷ lệ 
3,75%. Chiều cao của chồi cũng không có sự khác biệt lớn 
giữa các nghiệm thức này (bảng 5). 

Giống Ø 
(mm)

Tỷ lệ tái 
sinh chồi 
(%)

Số chồi/
mẫu

Tỷ lệ chồi 
>0,5 cm 
(%)

Khối lượng 
mẫu (mg) Hình thái

Tươi Khô

Camarosa

3 93,09a 4,99a-d 4,10 319,55a-c 38,25a-e Chồi lớn, phiến lá cụp, tái 
sinh không đồng đều

5 85,54a 3,94a-d 2,27 378,97ab 40,72a-e Chồi mảnh, phiến lá xòe, mô 
sẹo dễ vỡ

7 76,94ab 3,93a-d 5,17 573,10a 62,38a Chồi lớn, có cuống lá, phiến 
lá xẻ thùy

Aicyberry

3 - - - 18,34h 8,91g Mô bị hoại tử 

5 - - - 56,44e-h 27,70a-g Mô bị hoại tử 

7 - - - 141,18e-h 37,29a-f Mô bị hoại tử 

Kayonoka

3 10,06c-e 0,54d 2,08 48,78f-h 18,95d-g
Chồi ít nhưng đối lớn, lá 
màu xanh đậm, có cuống lá, 
phiến lá xòe

5 - - - 45,36f-h 20,72c-g Mô hoại tử

7 - - - 78,00c-h 31,24a-g Mô hoại tử

Selva

3 28,12a-e 3,45a-d - 55,60e-h 16,10d-g Chồi nhỏ, không đồng đều, 
phiến lá cụp

5 56,96a-c 4,56a-d 2,69 115,71b-h 26,84a-g Chồi lớn, chồi có hình thái 
rõ ràng

7 43,32a-d 3,47a-d - 118,96b-h 28,88a-g Mô sẹo nhiều, chồi nhỏ, phân 
hóa rõ ràng

Tochiotome

3 - - - 33,37gh 10,85fg Mô sẹo hóa đen

5 3,42de 0,06d - 30,32gh 13,49e-g Mô sẹo ít, đa số mô sẹo 
hóa đen

7 - - - 71,41d-h 20,73c-g Mô sẹo hóa đen

Penchika

3 65,16a-c 4,35a-d - 138,03b-h 27,73a-g Chồi nhỏ, li ti, có cuống lá, 
phiến lá cụp

5 73,01ab 7,22a-c - 215,59a-g 39,75a-e Chồi tái sinh nhiều, nhỏ, 
đồng đều, phiến lá xòe

7 76,94ab 3,93a-d 0,58 287,82a-d 57,17ab
Chồi lớn, tái sinh nhiều, 
đồng đều, có cuống lá, 
phiến lá xòe

Pajado

3 72,21ab 4,35a-d 1,40 168,99b-h 31,90a-g
Chồi lớn, có cuống lá, phiến 
lá xòe, chồi chắc khỏe, lá có 
màu xanh đậm

5 38,23a-d 1,43b-c - 235,43a-f 42,68a-d Chồi lớn, có cuống lá, phiến 
lá xòe, chồi chắc khỏe

7 32,59a-e 2,34a-d 1,12 272,41a-e 54,26a-c
Chồi lớn, không đồng đều, có 
cuống lá, phiến lá xòe, chồi 
chắc khỏe

Giống Ø 
(mm)

Tỷ lệ tái 
sinh chồi 
(%)

Số chồi/
mẫu

Tỷ lệ chồi 
>0,5 cm 
(%)

Khối lượng 
mẫu (mg) Hình thái

Tươi Khô

Albion

3 3,42de 0,06d - 62,81d-h 14,53d-g Chồi nhỏ li ti, chưa phân 
hóa rõ ràng

5 - - - 72,26d-h 18,80d-g Mô bị hoại tử

7 - - - 128,32b-h 30,90a-g Mô bị hoại tử

Monterey

3 58,87a-c 3,80a-d - 41,19f-h 10,81fg Chồi nhỏ, phân hóa rõ ràng

5 66,35a-c 9,34ab 1,36 201,71b-g 38,26a-e Chồi cao lớn, chắc khỏe, 
phân hóa rõ ràng 

7 14,48b-e 1,25cd 1,44 149,81b-h 34,14a-g Chồi nhỏ, mảnh.

Amauo

3 49,77a-d 2,71a-d 6,10 156,25b-h 23,17b-g
Chồi nhỏ, chắc khỏe, 
có cuống lá, xẻ thùy, lá 
xanh đậm

5 38,23a-d 3,08a-d 3,94 168,50b-h 29,21a-g Chồi cao lớn, chắc khỏe, lá 
xanh đậm

7 93,09a 9,61a 4,03 322,42a-c 41,93a-c Chồi cao lớn, chắc khỏe, lá 
xanh đậm, không đồng đều.

Trung bình giống

Camanosa 85,09a 4,27a 3,75ab 417,34a 46,54a

Aicyberry - - - 62,40cd 22,94 cd

Kayonoka 1,92b 0,16b 0,51bc 56,51cd 23,34 cd

Selva 41,98a 3,81a 0,64bc 94,28cd 23,60 cd

Tochiotome 0,78b 0,02b - 43,31d 14,75 d

Penchika 71,65a 5,08a 0,17c 209,22b 40,68 ab

Pajado 46,20a 2,59a 0,75a-c 223,45b 42,46 a

Albion 0,78b 0,02b - 223,45b 20,89cd

Monterey 42,83a 4,24a 0,83a-c 120,05bc 26,11b-d

Amauo 58,23a 4,73a 4,64a 209,70b 30,97a-c

Kích thước trung bình

Ø 3 27,69 1,99 0,92 88,40c 19,08c

Ø 5 24,66 1,99 0,75 133,9b 28,98b

Ø 7 20,98 1,82 0,88 193,30a 38,86a

Nguồn biến động

Giống * Ø * * *** *** ***

Giống *** *** ns *** ***

Ø ns ns ns ** **

*: p≤0,05; **: p≤0,01; ***: p≤0,001; n.s. not significant. Những chữ cái khác nhau 
(a, b, c…) được nêu trong các cột biểu diễn trong Tukey’s test. 

Bảng 5. Khả năng tái sinh chồi từ mẫu lá của 10 giống dâu tây sau 6 tuần nuôi cấy.
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Tái sinh chồi từ lá dâu tây được thực hiện trong nhiều 
nghiên cứu với các điều kiện khác nhau như: chất điều hoà 
sinh trưởng [13], điều kiện nuôi cấy [14], giống và loại mẫu 
[15]. Trong nghiên cứu này, kích thước và giống của mẫu 
lá khác nhau sẽ cho các kết quả tái sinh khác nhau. Mẫu lá 
mang kích thước 3 và 5 mm cho khả năng tái sinh chồi với 
số chồi và tỷ lệ tái sinh tốt hơn ở mẫu cấy có kích thước 7 
mm. Khối lượng tươi và khối lượng khô đạt cao nhất ở tất 
cả mẫu cấy 7 mm ở hầu hết các giống (trừ giống dâu tây 
Monterey). Điều này cho thấy, khi diện tích tiếp xúc của 
vết thương lá càng nhiều thì tỷ lệ cảm ứng mô sẹo càng 
cao, dẫn đến làm tăng sinh khối của cụm chồi. Tóm lại, kết 
quả nghiên cứu cho thấy khả năng tái sinh chồi dâu tây phụ 
thuộc rất lớn vào đặc tính của giống, kích thước của mẫu 
cấy. 

4. Kết luận

Kết quả phân tích đa dạng di truyền của 10 giống dâu tây 
với chỉ thị SCoT và CBDP cho thấy hiệu quả của việc ứng 
dụng các kỹ thuật này trong xây dựng hệ thống dữ liệu phân 
tử đối với các giống và loài thực vật. Nghiên cứu này là cơ 
sở để đánh giá tính đa dạng di truyền giữa các cá thể trong 
cùng một giống, khi kết hợp với kết quả của nghiên cứu tái 
sinh từ mẫu lá sẽ giúp phục vụ tốt hơn công tác chọn giống 
dâu tây. Xa hơn nữa, kết quả nghiên này có thể ứng dụng 
trong truy xuất nguồn gốc giống của các sản phẩm dâu tây 
trên thị trường.
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