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Hình 7: Ảnh điện di sản phẩm PCR với mồi Bph14add27 đối với các con lai BC2F1 (OM5629 ´ BC15); 
Thang marker 20bp; U20: OM5629; M13: BC15, 2137-2156: Con lai của cá thể BC2F1 3009; 2157-2169: Con 

lai của cá thể BC2F1 3020 

IV. KẾT LUẬN VÀ ĐỀ NGHỊ 

1. Kết luận 

Đã tầm soát, xác định được 3 candidate gen 

của 3 giống (Lúa ngoi, Tẻ nương và 

OM5629) có số lượng Nucleotid và số lượng amino 

acid bằng với số lượng Nucleotid và số lượng amino 

của gen kháng rầy nâu LOC_Os đã 

công bố trên thế giới. Trong đó, 

ở giống Lúa ngoi có số lượng và thành phần 

giống hệt gen kháng rầy 

Đã thiết kế được cặp mồi Bph14add27 đặc 

hiệu để nhận biết candidate gen kháng rầy nâu 

thuộc locus ở một số giống lúa địa phương 

của Việt Nam. Kết quả lai tạo đã thu được 21 con 

lai BC2F1 của cặp lai Lúa ngoi  Bắc thơm số 7 và 

15 con lai BC2F1 của căp lai OM5629  
ở trạng thái dị hợp. 

2. Đề nghị

Tiếp tục sử dụng các con lai BC2F1 cho các 

nghiên cứu tiếp theo để đánh giá khả năng kháng 

rầy nâu của các candidate gen 

giống lúa địa phương của Việt Nam và ứng dụng 

trong chọn tạo giống
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in Vietnamese local rice varieties  

Abstract  

Bacterial blight is one of the most serious threats to many rice production regions, including Vietnam. In this 
study, based on the sequence data of 36 local rice varieties, candidate gene xa13 was identified in eight 
Vietnamese local rice varieties. The nucleotide numbers of Coding DNA Sequence of this candidate gene were 
similar with the published sequences in Genbank. Especially, Hom rau and Chan Thom varieties have 
nucleotide and amino acid ingredient similar with the published xa13 LOC Os08g42350 gene. Xa13add4 marker 
was designed to determine xa13 candidate genes in 36 sequenced rice varieties. The xa13add4R/xa13add4F 
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primer pair was used to amplify the estimate 97bp DNA fragment which was similar with the published resistant 
rice varieties and 94bp in others. This result was very important and basis for the application of molecular 
markers in bacterial blight resistant rice breeding program. 

Key words: Bacterial blight, marker design, xa13, local rice variety 

I. ĐẶT VẤN ĐỀ 

Bệnh bạc lá do vi khuẩn 
(Xoo) đã và đang gây thiệt hại lớn 

đến năng suất của nhiều vùng trồng lúa trên khắp 
thế giới. Đặc biệt là ở các nước châu Á, bệnh bạc lá 
lúa rất phổ biến và nghiêm trọng, có thể gây thiệt 
hại tới trên 50% năng suất lúa 

. Chính vì vậy, 
việc chọn tạo ra các giống lúa có khả năng kháng 
bạc lá là rất cần thiết, nhằm hạn chế tới mức thấp 
nhất việc giảm năng suất, đáp ứng nhu cầu về lúa 
gạo của thế giới (Latif 

Để nhanh chóng tạo ra các giống lúa kháng bạc 
lá, hướng nghiên cứu ứng dụng kỹ thuật marker 
phân tử trong chọn tạo giống lúa đang được sử dụng 
rộng rãi do có thể rút ngắn thời gian chọn tạo, việc 
chọn lọc nhờ chỉ thị phân tử hiệu quả hơn và đáng 
tin cậy hơn chọn lọc kiểu hình (Liu 

Một trong các phương pháp hiện đại hiện nay 
đó là giải mã toàn bộ hệ gen, so sánh, đánh giá sự 
giống nhau (tương đồng) của chuỗi ADN và 

protein, từ đó có thể đưa ra dự đoán về chức năng 
cũng như cấu trúc của những gen mới phát hiện 
(Sequence Alignment) ứng dụng trong nghiên cứu 
chọn tạo giống (

Tiếp cận theo định hướng nghiên cứu mới này, 
dựa trên trình tự 36 giống lúa bản địa của Việt Nam 
đã được giải mã, chúng tôi tiến hành tầm soát, thiết 
kế các marker chức năng (functional marker) để xác 
định chính xác các candiadate gen kháng bạc lá có 
trong các giống lúa bản địa của Việt Nam phục vụ 
công tác nghiên cứu chọn tạo giống lúa kháng bạc 

II. VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP 
NGHIÊN CỨU

1. Vật liệu nghiên cứu

Nguồn vật liệu nghiên cứu là trình tự hệ gen 
của 36 giống lúa bản địa của Việt Nam đã được giải 
mã (Bảng 1).

Bảng 1. Danh sách 36 giống lúa bản địa đã giải mã 

TT Tên giống TT Tên giống 

1 Tám xoan Bắc Ninh 19 Coi ba đất 

2 Tám xoan Hải Hậu 20 OM5629 

3 Tẻ Nương 21 Nếp bồ hóng Hải Dương 

4 Nàng thơm chợ đào 22 Tan ngần 

5 Thơm Lài 23 Ba cho K’te 

6 Nếp mặn 24 Blào sinh sái 

7 Chiêm đỏ 25 Nàng quớt biển 

8 Lúa Ngoi 26 Tép Thái Bình 

9 Một bụi đỏ 27 Khấu điển lư 

10 Nàng cờ đỏ 2 28 Nếp mèo nương 

11 Ble te lo 29 Tốc lùn 

12 Chiêm nhỡ Bắc Ninh 2 30 Hom râu 

13 Nếp lùn 31 Nếp ông táo 

14 Khấu mặc buộc 32 OM3536 

15 OM6377 33 Khẩu Liến 

16 Chấn thơm 34 Lúa gốc đỏ 

17 Xương gà 35 Chiêm đá 

18 Khấu giáng 36 IS1.2 
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2. Phương pháp nghiên cứu 

Phương pháp tầm soát, phân tích thành phần 

sử dụng phần mềm NextGENe_V2.3 để 

với sự hỗ trợ của phần 

mềm xây dựng cây phả hệ và so sánh trình tự các 

nucleotide MEGA6.0 cho hệ điều hành Windows

Phương pháp thiết kế mồi đặc hiệu dựa trên 

sự sai khác trình tự của các giống lúa đã được giải 

ử dụng các phần mềm Primer 3 0 để thiết kế 

các trình tự mồi

Phương pháp kiểm tra candidate gen kháng: 

Mẫu lá của từng giống được thu thập và tách 

chiết ADN tổng số theo phương pháp CTAB củ

ả ế

+ Phản ứng PCR được tiến hành trên máy 

iti 96 well Thermal cycler. Tổng thể tích phản 

ứng là 15 µl, bao gồm: 5 l ADN; 0,15µM mồi; 0,2 

0,25 đơn vị Taq polymerase.

+ Sản phẩm PCR được điện di trên gel 

polyacrylamide 6,0% và được phát hiện dưới tia cực 

ằng phương pháp nhuộm ethidium bromide.

III. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

1. Kết quả tầm soát, phân tích thành phần 

nucleotide vùng CDS (Coding DNA Sequence) 

và thành phần amino acid của candidate gen 

xa13 

Kết quả tầm soát trình tự vùng CDS (Coding 

à thành phần amino acid của 

và so sánh với locus gen kháng 

bạc lá với mã hiệu là 

) đã 

thu nhận được 8 giống số lượng nucleotide vùng 

CDS đúng bằng với số lượng nucleotide của gen 

kháng bạc lá đã công bố 

(924 nucleotide) (Bảng 2). 

Bảng 2. Kết quả tầm soát và thống kê nucleotide  
vùng CDS (Coding DNA Sequence) gen/candidate gen xa13 

TT 
Tên giống lúa và 

gen tham chiếu 

Nucleotide vùng CDS (%) 
Nucleotide vùng 

CDS 
T(U) C A G 

1 LOC Os08g42350 20,0 37,2 14,9 27,8 924 

2 Xương gà 20,1 37,1 14,9 27,8 924 

3 Nếp bồ hóng Hải Dương 20,1 37,1 14,9 27,8 924 

4 Nàng quớt biển 20,1 37,1 14,9 27,8 924 

5 Chiêm đỏ 20,1 37,1 14,9 27,8 924 

6 Một bụi đỏ 20,1 37,1 14,9 27,8 924 

7 Chấn thơm 20,0 37,2 14,9 27,8 924 

8 OM5629 20,1 37,1 14,9 27,8 924 

9 Hom râu 20,0 37,2 14,9 27,8 924 

Kết quả phân tích thành phần amino acid cho 

thấy: các vùng CDS của 8 giống đều đúng mã và mã 

hóa các amino acid, số lượng amino acid đúng bằng 

với số lượng amino acid của gen kháng bạc lá 

đã công bố (307 amino acid). 

Đặc biệt, trong số 8 giống trên thì có 2 giống là 

Chấn thơm và Hom râu có thành phần nucle

thành phần amino acid giống hệt với gen kháng bạc 

đã công bố (Bảng 2, 3). 
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Bảng 3. Thống kê tỉ lệ (%) amino acid của gen/candidate gen xa13 

Gen xa13/giống 

 

Amino acid 

LOC 
Os08g 
42350 

Xương 
gà 

Nếp bồ 
hóng 
HD 

Nàng 
quớt 
biển 

Chiêm 
đỏ 

Một bụi 
đỏ 

Chấn 
thơm 

OM 

5629 

Hom 
râu 

Ala 13,68 13,68 13,68 13,68 13,68 13,68 13,68 13,68 13,68 

Cys 1,63 1,63 1,63 1,63 1,63 1,63 1,63 1,63 1,63 

Asp 1,63 1,63 1,63 1,63 1,63 1,63 1,63 1,63 1,63 

Glu 2,61 2,61 2,61 2,61 2,61 2,61 2,61 2,61 2,61 

Phe 7,17 7,17 7,17 7,17 7,17 7,17 7,17 7,17 7,17 

Gly 5,54 5,54 5,54 5,54 5,54 5,54 5,54 5,54 5,54 

His 0,98 0,98 0,98 0,98 0,98 0,98 0,98 0,98 0,98 

Ile 5,54 5,54 5,54 5,54 5,54 5,54 5,54 5,54 5,54 

Lys 4,56 4,56 4,56 4,56 4,56 4,56 4,56 4,56 4,56 

Leu 11,07 11,07 11,07 11,07 11,07 11,07 11,07 11,07 11,07 

Met 2,28 2,28 2,28 2,28 2,28 2,28 2,28 2,28 2,28 

Asn 2,28 2,28 2,28 2,28 2,28 2,28 2,28 2,28 2,28 

Pro 5,86 5,86 5,86 5,86 5,86 5,86 5,86 5,86 5,86 

Gln 1,95 1,95 1,95 1,95 1,95 1,95 1,95 1,95 1,95 

Arg 2,61 2,61 2,61 2,61 2,61 2,61 2,61 2,61 2,61 

Ser 7,17 7,17 7,17 7,17 7,17 7,17 7,17 7,17 7,17 

Thr 5,86 5,86 5,86 5,86 5,86 5,86 5,86 5,86 5,86 

Val 12,38 12,38 12,38 12,38 12,38 12,38 12,38 12,38 12,38 

Trp 0,98 0,98 0,98 0,98 0,98 0,98 0,98 0,98 0,98 

Tyr 4,23 4,23 4,23 4,23 4,23 4,23 4,23 4,23 4,23 

2. Thiết kế marker xác định candidate gen 
kháng bạc lá xa13 

Kết quả tầm soát và so sánh trình tự locus 
các 36 giống lúa bản địa đã được giải mã với gen 
kháng bạc lá bằng các phần 
mềm chuyên dụng cho thấy: xuất hiện các đa hình 
đơn nucleotit (SNP) và các đoạn thêm, bớt (InDels) 
giữa các giống với gen kháng bạc lá 

và giữa các giống với nhau. Dựa 
vào sự sai khác ở đoạn trình tự nằm trong gen (mất 

t) đã được tìm thấy ở một số giống lúa 
bản địa của Việt Nam so với trình tự gen đã 
công bố (Hình 1), sử dụng phần mềm thiết kế mồi 
Primer 3,0 chúng tôi đã thiết kế được cặp mồi chức 
năng (functional marker) đặt tên là xa13_add4 có 
trình tự: xa13add4R: cattagcagctagttaacttac và 

tcactcactcactcactcaa có thể khuếch đại 
đoạn gen với kích thước khác nhau ở các giống 

 

Hình 1. Ảnh dóng hàng, dóng cột so sánh trình tự một đoạn gen kháng bạc lá xa13 của một số giống lúa bản 
địa (đoạn mất 4 nucleotide) 
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Hình 2. Kết quả kiểm tra PCR đối với mồi xa13add4F/xa13add4R nhận biết gen xa13 
ở các giống lúa bản địa của Việt Nam 

Theo tính toán thiết kế và so sánh với gen 
tham chiếu của thế giới đã công bố cặp mồi 
xa13_add4 sẽ nhân lên băng kích thước 97 bp (ở 
các giống mang candidate gen giống với trình 
tự thế giới công bố) và băng 94bp (ở các giống 

khác với trình tự gen 
thế giới công bố).

Kết quả kiểm tra sản phẩm PCR với cặp mồi 
xa13_add4 của cả 36 giống lúa nghiên cứu cho thấy 
có 8 giống lúa: Tám xoan Bắc Ninh, Tám xoan Hải 
Hậu, Coi ba đất, Nếp bồ hóng Hải Dương, Tan 
ngần, Khấu điển lư, Hom râu, Khẩu liến có sự xuất 
hiện của băng kích thước 97bp ở trạng thái đồng 
hợp, các giống còn lại xuất hiện băng có kích thước 
là 93bp đúng với các tính toán ban đầu. Trong đó, 2 
giống là Hom râu và Nếp bồ hóng Hải Dương xuất 
hiện băng kích thước 97bp giống với gen kháng bạc 

đã công bố. Sáu 6 giống 
(Xương gà, Nàng quớt biển, Chiêm đỏ, Một bụi đỏ, 
Chấn thơm, số lượng nucleotide vùng 
CDS tương đồng với gen kháng bạc lá 

đã công bố nhưng khi kiểm tra bằng 
cặp mồi xa13_add4 F thì không có sự 
xuất hiện của băng kích thước 97bp, điều này có thể 
giải thích là do sự sai khác ở vùng không dịch mã 

coding region). Ngược lại, một số giống mặc 
dù không có đủ số nucleotide vùng CDS so với gen
kháng bạc lá 
Nucleotide) nhưng lại có đoạn trình tự 97bp tương 
ứng bổ sung với cặp mồi xa13_add4
F đã thiết kế. 

Như vậy, cặp mồi này có thể xác định được sự 
đa hình của candidate gen và có thể sử dụng 
để xác định sự có mặt của các candidate gen ở 
các thế hệ bố, mẹ và con lai phục vụ công tác 
nghiên cứu đánh giá khả năng kháng bạc lá của các 

có trong các giống lúa bản địa 

của Việt Nam và phục vụ cho công tác chọn tạo 
giống lúa kháng bạc lá.

IV. KẾT LUẬN VÀ ĐỀ NGHỊ 

1. Kết luận 

Đã tầm soát, xác định được candidate gen 
của 8 giống lúa (Xương gà, Nếp bồ hóng Hải 

Dương, Nàng quớt biển, Chiêm đỏ, Một bụi đỏ, 
Chấn thơm ) có có số lượng 
nucleotide vùng dịch mã (CDS
Sequence) và số lượng amino acid đúng bằng với số 
lương nucleotide và amino acid của gen kháng bạc lá 

đã công bố (924 nucleotide 
dịch mã 307 amino acid). Trong đó, có 2 giống là 
Chấn thơm và Hom râu có thành phần nucleotide và 

ần amino acid giống hệt với gen kháng bạc 
đã công bố.

Đã thiết kế được cặp mồi chức năng nhận biết 
được candidate gen ở một số giống bản địa 
của Việt Nam phục vụ cho công tác nghiên cứu 
đánh giá gen kháng và lai tạo giống lúa kháng bệnh 
bạc lá.

2. Đề nghị 

Tiếp tục sử dụng các cặp mồi chức năng đã 
thiết kế để nghiên cứu chuyển các candidate gen 

có trong các giống lúa địa phương của Việt 
Nam vào các giống nền ưu tú nhằm đánh giá khả 
năng kháng bạc lá của các candidate gen 
ứng dụng trong chọn tạo giống.

TÀI LIỆU THAM KHẢO 
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Results of testing the submerged rice variety Khang Dan 18-Sub1  
in Northern Vietnam  

Abstract 

Vietnam is one of the most vulnerable countries affected by submergence stress in Asia. Submergence 
caused by typhoons and floods is one of the major reasons for rice production losses in this country. Improving 
rice tolerance with submergence is vital to minimize the risks from submergence stress. Using marker-assisted 
backcrossing (MABC) method to successfully transferred positive alleles of Sub1 from PSB-Rc68 into Khang 
Dan18. In this study, we reported a result of testing SHPT2 (Khang dan 18-Sub1) for agronomic, yield 
component traits at several provinces. SHPT2 has some good characters such as: short duration (less than 110 
days), high yield (6,3 tons/ha in spring season). This variety also expressed resistance to some major pests and 
diseases in the field, such as brown plant hopper, blast, sheath blight, steam borer, and bacterial blight. 
Especially, results obtained from the experiments conducted in 2014 showed that SHPT2 could become a new 
rice variety with submergence tolerance, and replace original Khang Dan 18 variety.  

Key words: Rice, Khang Dan 18, Marker-assisted backcrossing, submergence tolerance.  
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