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TÓM TẮT 

Nghiên cứu tiến hành xác định chỉ thị SSR tối ưu liên kết với gen shrunken2 (sh2), sugary1 (su1) kiểm soát độ 

ngọt và ứng dụng chọn lọc trên 30 dòng ngô ngọt tự phối S3. Bốn chỉ thị SSR liên kết chặt với gen sh2 (umc1320, 

umc2276, umc1273, bnlg1257) và bốn chỉ thị SSR liên kết chặt với gen su1 (umc1142, umc1031, bnlg1937, 

umc2061) được khảo sát trên ba dòng thuần đối chứng. Kết quả cho thấy chỉ thị umc2276 và umc1031 là phù hợp 

nhất để xác định gen sh2 và su1, tương ứng. Ứng dụng hai chỉ thị này khảo sát trên 30 dòng ngô ngọt tự phối S3 đã 

chọn được bảy dòng đồng hợp tử gen lặn sh2sh2 (D04, D09, D13, D21, D22, D24, D25), hai dòng đồng hợp tử gen 

lặn su1su1 (D19, D30) và hai dòng đồng hợp tử ngọt lặn kép sh2sh2su1su1 (D11, D14). Đánh giá kiểu hình đã xác 

nhận sự tương đồng với kiểu gen cho thấy độ chính xác cao của các chỉ thị phân tử được chọn. Nhóm dòng đồng 

hợp tử lặn kép sh2sh2su1su1 có tổng lượng chất rắn hòa tan cao hơn nhóm dòng sh2sh2 và vượt trội so với nhóm 

dòng su1su1. Hai chỉ thị SSR và mười một dòng mang gen mục tiêu này là cơ sở để phát triển nhanh dòng thuần ưu 

tú và xây dựng chương trình ứng dụng chỉ thị phân tử chọn giống ngô thực phẩm tại Việt Nam. 

Từ khóa: Chỉ thị SSR, ngô ngọt, sh2, su1, sh2sh2su1su1. 

Identification of SSR Markers Linked to sh2 and su1 Genes in Sweetcorn Lines 

ABSTRACT 

The objectives of this study were to identify SSR markers closely associated with shrunken2 (sh2) and sugary1 

(su1) genes and application for selecting target genotypes on 30 S3 sweet corn lines. Four SSR markers closely 

associated with the sh2 gene (umc1320, umc2276, umc1273, bnlg1257) and four SSR markers closely associated 

with the su1 gene (umc1142, umc1031, bnlg1937, umc2061) were investigated in three check lines. The results 

showed that the markers umc2276 and umc1031 were suitable to identify the sh2 and su1 genes, respectively. Using 

these markers for screening on 30 S3 sweet corn lines identified 7 lines homozygous for recessive gene sh2sh2 

(D04, D09, D13, D21, D22, D24, D25), 2 lines homozygous for recessive gene su1su1 (D19, D30) and 2 lines double 

homozygous recessive for sh2sh2su1su1 (D11, D14). Phenotypic evaluation confirmed the similarity to genotypes 

and proved high accuracy of the selected molecular markers. Total soluble solids of the sh2sh2su1su1 lines were 

higher than sh2sh2 lines and superior to that of the su1su1 lines. These SSR markers and 11 selected genotypes 

played a vital role for the rapid development of high-quality inbred lines for specialty corn hybrid breeding in Vietnam. 

Keywords: SSR markers, sweet corn, su1, sh2, sh2sh2su1su1. 

 

1. ĐẶT VẤN ĐỀ 

Ngô ngọt (Zea mays L. var. rugosa Bonaf.) là 

giống ngô cò hàm lþĉng đþąng cao, kết quâ xuçt 

hiện tă nhiên cûa đột biến lðn cûa gen nhþ su1, 

sh2, bt, se điều khiển việc chuyển đþąng thành 

tinh bột bên trong nội nhü cûa hät ngô (Tracy & 

cs., 2019). Ngoài ra, ngô ngọt còn chĀa nhiều 
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chçt dinh dþĈng thiết yếu cho cĄ thể nhþ các hĉp 

chçt axit pantothenic, folate, vitamin B6, niacin, 

kali, vitamin E, các chçt xĄ, chçt kháng oxy hóa 

(Zhang & cs., 2017; Baseggio & cs., 2020). Xuçt 

khèu ngô ngọt đông länh toàn cæu trð giá 428,5 

triệu USD vĆi số lþĉng 412.245 tçn, trong khi 

ngô ngọt bâo quân tþĄng tă trð giá 1.002,6 triệu 

USD vĆi lþĉng xuçt khèu đät 784.282 tçn 

(Faostat, 2021). Täi Việt Nam, phæn lĆn các 

giống ngô ngọt thþĄng mäi trên thð trþąng là 

giống lai nhþ SW1011, GoldenCob, Hi-brix 58 

nhêp nội tÿ Thái Lan đþĉc bán vĆi giá thành hät 

giống cao, dao động tÿ 700.000 tĆi 1.200.000 

đồng/kg. Täi Việt Nam, gæn đåy đã nghiên cĀu 

chọn täo giống ngô ngọt Đþąng Lai ĐL89 

(Nguyễn Thð Nhài & cs., 2020). Các nghiên cĀu 

cĄ bân trên cây ngô ngọt nhþ đánh giá khâ nëng 

chðu hän đþĉc tiến hành bći Phäm Thð Thanh 

HþĄng & cs. (2019), phát triển dñng đã đþĉc tiến 

hành bći Træn Thð Thanh Hà & cs. (2020) và 

Nguyễn Trung ĐĀc & cs. (2020). Nhþ vêy, các 

giống ngô ngọt þu thế lai đþĉc chọn täo và 

thþĄng mäi täi Việt Nam còn thiếu, chþa đáp 

Āng nhu cæu thð trþąng. Các nghiên cĀu cĄ bân 

đã đþĉc tiến hành nhþng công nghệ cốt lõi phát 

triển và xác đðnh các dòng ngô ngọt mang các gen 

cý thể điều khiển quá trình chuyển hòa đþąng và 

tinh bột chþa đþĉc báo cáo täi Việt Nam. 

Trong hät ngô, phæn nội nhü bao gồm 

khoâng 80% tinh bột, 10% protein, 2% đþąng và 

8% chçt xĄ (Tracy & cs., 2019). Tinh bột thþąng 

chiếm 73% tổng trọng lþĉng hät, trong đò 25% 

tinh bột là amylose, trong khi phæn còn läi bao 

gồm amylopectin (Wilson & cs., 2004). Các đột 

biến kiểu hình bçt thþąng ć hät ngô đã gòp 

phæn đáng kể vào việc tìm ra con đþąng sinh 

tổng hĉp tinh bột. Trong số này, các gen nhþ 

brittle2 (bt2), shrunken1 (sh1) và shrunken2 

(sh2) hỗ trĉ să hình thành glucose, trong khi các 

enzyme đþĉc mã hóa bći amylose extender1 

(ae1), sugary1 (su1) và waxy1 (wx1) sân xuçt 

các sân phèm cuối cùng cûa quá trình chuyển 

hóa tinh bột, amylose và amylopectin (Whitt & 

cs., 2002; Tracy & cs., 2019). Trong đò, hai gen 

lðn sh2 và su1 đã đþĉc sā dýng rộng rãi để phát 

triển các giống ngô ngọt trên toàn thế giĆi 

(Revilla & cs., 2021). Gen su1 dài 11,7kb nìm 

trên vai ngín cûa nhiễm síc thể 4S, mã hóa một 

enzyme phân hûy tinh bột SU1 isoamylase thûy 

phân liên kết -1,6 glycoside và đòng vai trñ 

quan trọng trong să phát triển cûa tinh thể 

amylopectin (Feng & cs., 2008; Tracy & cs., 

2019). Các dòng ngô ngọt mang gen lðn su1 sć 

hĂu lþĉng phytoglycogen cao gçp 10 læn so vĆi 

ngô thþąng, làm cho hät đæy đðn và bóng khi 

thu hoäch (Hossain & cs., 2015). Gen lðn sh2 

nìm trên nhiễm síc thể số 3L mã hóa tiểu đĄn 

vð lĆn cûa AGPase (adenosine diphosphate 

glucose pyrophosphorylase) xúc tác bþĆc giĆi 

hän tốc độ trong con đþąng sinh tổng hĉp tinh 

bột (Hu & cs., 2021; Ruanjaichon & cs., 2021), 

đã đþĉc sā dýng rộng rãi để phát triển giống 

ngô ngọt và ngô siêu ngọt, chiếm khoâng 70% 

thð phæn giống ngô ngọt trên thế giĆi (Revilla & 

cs., 2021). Ở giai đoän chín sĂa, các giống siêu 

ngọt mang gen lðn sh2 tích tý nhiều đþąng hĄn 

(29,9% sucrose), cao hĄn gçp ba læn so vĆi ngô có 

đột biến su1 (10,2% sucrose) và cao hĄn gçp tám 

læn ngô bình thþąng (Tracy & cs., 2019). 

Để Āng dýng chî thð phân tā trong chọn 

giống (MAS) ngô ngọt, Hossain & cs. (2015) đã 

tiến hành lêp bân đồ gen và xác nhên 4 chî thð 

SSR liên kết chðt vĆi gen sh2 (umc1320, 

umc2276, umc1273, bnlg1257) và 4 chî thð SSR 

liên kết chðt vĆi gen su1 (umc1142, umc1031, 

bnlg1937, umc2061). VĆi þu điểm đồng trội, chi 

phí thçp, hiệu quâ và khâ nëng tái lêp cao, các 

chî thð SSR này đã và đang đþĉc sā dýng trong 

các nghiên cĀu đa däng di truyền và MAS 

(Mehta & cs., 2017a; Baveja & cs., 2021). Tuy 

nhiên, mỗi chþĄng trình chọn giống thþąng sā 

dýng quæn thể ngô ngọt khác nhau. Vì vêy, 

việc xác đðnh chî thð phù hĉp nhçt và sā dýng 

để xác đðnh gen kiểm soát độ ngọt cûa hät sẽ 

giúp nhà chọn giống phát triển các giống ngô 

ngọt lai phù hĉp vĆi chi phí thçp nhçt trong 

thąi gian ngín nhçt. 

Ngô ngọt có nguồn gốc ôn đĆi, tiến hoá tÿ 

ngô đá và cò phổ di truyền hẹp (Tracy & cs., 

2019). Việt Nam không phâi là nĄi phát sinh 

nguồn gen ngô ngọt, các vêt liệu ngô ngọt hiện 

nay phæn lĆn phát triển tÿ các giống thþĄng 

mäi. Đåy là một thách thĀc lĆn khi nghiên cĀu 

phát triển các giống ngô ngọt mĆi, thích Āng vĆi 

điều kiện khí hêu nhiệt đĆi täi Việt Nam.  
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Do vêy, nghiên cĀu này tiến hành xác đðnh 

chî thð phân tā SSR tối þu liên kết vĆi gen sh2, 

su1 và Āng dýng chọn lọc trên các dòng ngô ngọt 

tă phối phýc vý chþĄng trình chọn giống ngô 

thăc phèm chçt lþĉng cao, thích Āng vĆi biến đổi 

khí hêu täi Việt Nam. 

2. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

2.1. Vật liệu  

Vêt liệu nghiên cĀu gồm dòng thuæn ngô tẻ 

vàng D105, dòng ngô ngọt Sh922 (su1su1) rút 

dòng tÿ giống Golden Bantam, dòng ngô ngọt 

SWsyn1 (sh2sh2) rút dòng tÿ giống ngô ngọt lai 

Sugar75 và 30 dòng ngô ngọt tă phối S3 (ký hiệu 

D01-D30). Giống Golden Bantam mang gen su1 

đã đþĉc báo cáo bći Brewbaker & Martin (2015) 

và giống ngô ngọt Sugar75 mang gen lðn sh2 đã 

đþĉc báo cáo bći Mehta & cs. (2017b). 

2.2. Phương pháp nghiên cứu  

2.2.1. Thiết kế thí nghiệm 

Thí nghiệm đồng ruộng đánh giá kiểu hình 

30 dòng ngô ngọt tă phối S3 và 3 dòng thuæn đối 

chĀng trong vý Đông 2022 đþĉc bố trí tuæn tă 

không nhíc läi, diện tích ô thí nghiệm 30m2, 

trồng mêt độ hàng cách hàng 60cm × 25cm cây 

cách cây, täi Viện Nghiên cĀu và Phát triển cây 

trồng. Chọn lọc chî thð SSR tối þu xác đðnh gen 

sh2 và su1 trên ba dòng thuæn đối chĀng D105 

(SH2SH2SU1SU1), Sh922 (SH2SH2su1su1) và 

SWsyn1 (sh2sh2 SU1SU1). Chî thð tối þu đþĉc 

chọn tiếp týc đþĉc Āng dýng để xác nhên dòng 

mang gen mýc tiêu tÿ ADN tách chiết tÿ méu lá 

cûa 30 cá thể có kiểu hình đäi diện cho 30 dòng 

tă phối ć giai đoän phun râu. Các cá thể này 

đþĉc tă phối và xác nhên biểu hiện gen mýc tiêu 

dăa trên kiểu hình. Chëm sòc, bón phân và 

phòng trÿ sâu bệnh häi theo tiêu chuèn Việt 

Nam TCVN 13381-2:2021.  

Nghiên cĀu tiến hành theo dõi 13 chî tiêu 

nông học gồm: thąi gian tung phçn (TP, ngày), 

phun râu (PR, ngày), thąi gian sinh trþćng 

(TGST, ngày), chênh lệch tung phçn - phun râu 

(ASI, ngày) chiều cao cây (CCC, cm), chiều cao 

đòng bíp (CDB, cm), chiều dài bíp (ChDB, cm), 

đþąng kính bíp (DKB, cm), số hàng hät/bíp 

(HHB), số hät/hàng (HH), khối lþĉng 100 hät 

(KL100, g), nëng suçt cá thể (NSCT, g) và tổng 

lþĉng chçt rín hòa tan (TSS, Brix). TSS đþĉc 

đo bìng vi tríc kế điện tā ATAGO PAL-1 (Nhêt 

Bân) ć giai đoän thu bíp tþĄi (20-24 ngày sau 

thý phçn) theo phþĄng pháp cûa Kleinhenz & 

Bumgarner (2012). 

2.2.2. Tách chiết ADN 

ADN cûa các méu lá ngô đþĉc tách chiết 

theo phþĄng pháp cûa Dellaporta & cs. (1983). 

Ở giai đoän V3, lá tþĄi cûa mỗi cá thể đäi diện 

cho dñng ngô đþĉc thu thêp và chuyển tÿ khu 

thí nghiệm đồng ruộng về phòng thí nghiệm để 

sçy khô và nghiền. Các cá thể này đþĉc đánh 

dçu và duy trì bìng phþĄng pháp tă phối theo 

Shull (1909). 

    

(A) Dòng D105 
(SH2SH2SU1SU1) 

(B) Dòng Sh922 
(SH2SH2su1su1) 

(C) Dòng SWsyn1 
(sh2sh2SU1SU1) 

Hình 1. Cây và dạng hạt khô của các dòng bố mẹ  
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Bâng 1. Các chỉ thị SSR sử dụng khâo sát sự có mặt của gen su1 và sh2 

Gen Tên chỉ thị Khoảng cách đến gen (cM) Trình tự xuôi (5’-3’) Trình tự ngược (5’-3’) 

sh2 

umc1320 1,8 TGCGAATCTATACCATAGGCA CTCTTTTAGCAGTGTGCCGAATTT 

umc2276 1,2 CTAGGTAGCCAGCTAGGTACGGGT AGTGGAGCTTCTTCATTCTACCG 

umc1273 3,0 GTTCGCTGCTGCTTCTTATATGCT AATTGGCGCAGGCTATAGACATTT 

bnlg1257 5,1 CGGACGATCTTATGCAAACA ACGGCTTGCGACAGGATATT 

su1 

umc1142 3,2 CCGAAAACCCATTCTTCTAGCATC GTGCGGTGTTCTCTCTTTCACTCT 

umc1031 3,1 TTGGGTTCATACCTCCTAGGAACA ACGTGGACAACCAGTCTATCAACA 

bnlg1937 1,4 AATGCTCGGTCCACAGAATC AACTGGAGCCAAAAGTGGTG 

umc2061 0,3 GTCTGGAGAACTCCCTACCCATTC TAGCTTGAGAGACCGGAACAGC 

Nguồn: Hossain & cs. (2015). 

 Méu lá sau khi làm khô đþĉc tiến hành cít 

nhó bìng phanh thành tÿng đoän 0,5-4cm vào 

ống 1,5ml đã ghi sïn tên giống; Nghiền méu 

bìng máy nghiền bi (bead shocker) ć 1.800 

vòng/phút, 60s, mỗi læn nghî 10s, lðp läi hai læn; 

Thêm 600µl đệm chiết xuçt (10mM Tris, pH 8,0; 

1mM EDTA, pH 8,0) (đã û ć 65C) và đâo đều. 

Sau đò mang méu û ć 65C trong 30 phút; Thêm 

1/3 lþĉng 5M potassium acetate so vĆi thể tích 

dung dðch đệm chiết xuçt. Ủ méu vào tû länh 

thąi gian 30 phút; Ly tâm ć 12.000 vòng/phút 

trong 15 phút ć 4C; Cèn thên hút phæn dung 

dðch phía trên (khoâng 400µl) sang ống 

eppendorf mĆi; Thêm lþĉng tþĄng đþĄng 

Isopropanol và đâo đều; Ly tâm ć 14.000 

vòng/phút trong 30 phút, ć 4C; Đổ bó cèn thên 

phæn dung dðch phía trên, tránh để dung dðch 

rĆt sang giếng khác và không làm rĄi kết tûa; 

Rāa kết tûa bìng 200µl ethanol 70%, không líc 

trộn chî nhó tÿng giọt nhẹ nhàng; Ly tâm ć 

14.000 vòng/phút, trong 10 phút ć 4C, đổ bó 

phæn dung dðch phía trên; Loäi bó hết ethanol ć 

nhiệt độ phòng hoðc ć 37C; Thêm 100µl nþĆc 

khā ion để hòa tan kết tûa ADN. Kiểm tra ADN 

tổng số thu đþĉc bìng cách điện di 20 phút ć 

100V, sā dýng gel agarose 1% đã pha sïn vĆi 

ethidium bromide 1 µg/ml. Quan sát kết quâ 

điện di dþĆi đñn UV và chýp ânh. Phân Āng 

PCR đþĉc thăc hiện vĆi bþĆc biến tính ć 95C 

trong 5 phút vĆi thể tích phân Āng 20µm. Điều 

kiện cho mỗi chu kĊ tiếp theo nhþ sau: biến tính 

ć 95C trong 30 giây, gín mồi ć 53-50C trong 

30 giây, kéo dài mäch ć 72C trong 30 giây, kết 

thúc kéo dài mäch ć 72C trong 7 phút. GiĂ méu 

PCR ć nhiệt độ dþĆi 15C. Sân phèm PCR đþĉc 

điện di trên gel agarose 4% pha sïn vĆi 

Ethidium bromide 1 µg/ml ć hiệu điện thế 250V 

trong thąi gian tÿ 40-50 phút. Quan sát kết quâ 

điện di dþĆi đñn UV và chýp ânh. 

2.3. Phân tích số liệu  

Số liệu đþĉc tổng hĉp và tính trung bình 

trên phæn mềm Microsoft Excel. Phân tích 

thành phæn chính và phân cým dăa trên thành 

phæn chính bìng gòi “factoextra” và 

“FactoMineR” trên phæn mềm R 4.1.3. 

3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

3.1. Kết quâ xác định chỉ thị phát hiện gen 

su1 và sh2 

Kết quâ khâo sát chî thð xác đðnh gen sh2 

cho thçy câ ba chî thð gồm umc1320, bnlg1257 

và umc2276 cho các bëng ADN tþĄng tă nhau 

trong đò phån biệt đþĉc méu mang gen trội 

D105 và méu mang gen lðn SWsyn1, trong đò 

phân biệt rõ nhçt là chî thð umc2276 (Hình 2A). 

Dăa trên thông tin về khoâng cách cûa các chî 

thð đối vĆi locus gen SH2, chî thð umc2276 nìm 

gæn gen sh2 nhçt là 1,2 cM (Hossain & cs., 

2015). Nhþ vêy chî thð umc2276 là tối þu nhçt 

để sā dýng trong xác đðnh gen sh2 ć dòng ngô 

ngọt. Khâo sát chî thð xác đðnh gen su1 cho thçy 

ba chî thð gồm umc1142, bnlg1937 và umc1031 

phân biệt đþĉc méu mang gen trội D105 và méu 

https://www.maizegdb.org/data_center/primer?id=235151
https://www.maizegdb.org/data_center/primer?id=235152
https://www.maizegdb.org/data_center/primer?id=174663
https://www.maizegdb.org/data_center/primer?id=174664
https://www.maizegdb.org/data_center/primer?id=171552
https://www.maizegdb.org/data_center/primer?id=171553
https://www.maizegdb.org/data_center/primer?id=309159
https://www.maizegdb.org/data_center/primer?id=309160
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mang gen lðn Sh922 (Hình 2B). Trong bốn chî 

thð umc1142, umc1031, bnlg1937 và umc2061, 

theo công bố cûa Hossain & cs. (2015) về bân đồ 

gen su1 thì chî thð umc1142 nìm xa gen su1 

nhçt trong khi umc2061 nìm gæn nhçt, khoâng 

0,3cm (Hossain & cs., 2015). Tuy nhiên để chọn 

đþĉc chî thð thích hĉp trong việc xác đðnh và 

chọn lọc dòng/giống mang gen su1 thì kết quâ 

điện di sau khi chäy PCR chî thð này phâi phân 

biệt đþĉc méu mang gen đồng hĉp tā trội 

SU1SU1 và mang gen đồng hĉp tā lðn su1su1. 

Nhþ vêy, dăa vào kết quâ sàng lọc đã chọn đþĉc 

cðp mồi umc1031 là thích hĉp nhçt để chọn lọc 

các dòng ngô ngọt mang gen su1 (Hình 2B). 

Trong nhĂng thêp kČ qua, ít nhçt tám gen 

đã đþĉc áp dýng trong các chþĄng trình nhån 

giống ngô ngọt, thành công nhçt là sh2, sau  

đò là su1 (Tracy & cs., 2019). Mðc dù, đối vĆi ngô 

ngọt thuộc nhóm siêu ngọt sh2 có thể kiểm tra 

đồng hĉp tā lðn sh2 dăa trên kiểu hình hät 

nhën nheo khi tiến hành lai vĆi dòng sh2 đã biết 

kiểu gen. Ứng dýng chî thð SSR sẽ giúp xác đðnh 

dñng đồng hĉp tā gen lðn sh2 ngay ć giai đoän 

cây con và các däng dð hĉp tā cûa chúng, giúp 

tiết kiệm thąi gian, công sĀc và chi phí lai täo. 

Gen lðn sh2 làm chêm quá trình chuyển hóa 

đþąng sang tinh bột ngay câ khi không làm länh 

mang läi lĉi thế cho các giống ngô siêu ngọt phù 

hĉp hĄn cho thu hoäch và bâo quân kéo dài. Do 

vêy, sā dýng các chî thð phân tā tÿ nghiên cĀu 

này xác đðnh đþĉc các dòng mang gen su1 và 

sh2 sẽ cò ċ nghïa rçt lĆn, vÿa để phát triển các 

giống ngô ngọt chçt lþĉng cao và có thể phát 

triển giống chín chêm ć các vùng nhiệt đĆi, đðc 

biệt trong điều kiện khí hêu mùa hè ć miền Bíc 

Việt Nam. 

   

Hình 2. (A) Kết quâ thử nghiệm 4 cặp mồi xác định gen sh2 phân biệt mẫu D105  

(không có gen) và mẫu SWsyn1 (đồng hợp tử gen lặn sh2);  

(B) 4 cặp mồi xác định gen sh2 phân biệt mẫu D105 (không có gen)  

và Sh922 (đồng hợp tử gen lặn su1) 
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Hình 3. Hình ânh điện di xác định gen sh2 trong 30 cá thể ngô ngọt bằng chỉ thị umc2276 
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Hình 4. Hình ânh điện di xác định gen su1 trong 30 cá thể ngô ngọt bằng chỉ thị umc1031 

3.2. Kết quâ xác định gen su1 và sh2 ở các 

dòng ngô ngọt tự phối 

Ứng dýng chî thð umc2276 và umc1031 khâo 

sát trên 30 cá thể đäi diện cûa 30 dòng ngô ngọt 

tă phối đã chọn lọc đþĉc 9 dñng mang gen đồng 

hĉp tā lðn sh2sh2 bao gồm D04, D09, D11, D13, 

D14, D21, D22, D24, D25 (Hình 3) và bốn dòng 

đồng hĉp tā gen lðn su1su1 cüng đþĉc phát hiện 

bao gồm D11, D14, D19 và D30 (Hình 4). Kết hĉp 

kết quâ kiểm tra cûa câ hai chî thð phân tā đã 

phát hiện hai dñng đồng hĉp tā ngọt lðn kép 

sh2sh2su1su1 gồm D11 và D14. Chî thð SSR có 

tính đồng trội trong tă nhiên vì chúng có thể 

phân biệt các thể dð hĉp tā vĆi các thể đồng hĉp 

tā. Kết quâ nghiên cĀu cüng chî ra hai dòng D15 

và D20 đồng hĉp tā trội SH2SH2SU1SU1, các 

däng dð hĉp tā SH2sh2 và SU1su1 cüng đã đþĉc 

phát hiện. Trong đò, 10 dñng dð hĉp tā 

SH2sh2SU1su1 gồm D01, D02, D03, D06, D07, 

D08, D16, D17, D23, D28; 05 dòng di hĉp tā 

SH2sh2SU1SU1 gồm D10, D12, D18, D27, D29; 

và 02 dòng D5 và D26 dð hĉp tā SH2SH2SU1su1. 

Các giống ngô siêu ngọt và ngô ngọt tiêu chuèn 

thþĄng mäi đều khai thác gen lðn sh2 và su1 

tþĄng Āng, các giống này khác biệt hîn về mðt di 

truyền. Să biểu hiện cûa các gen này có liên quan 

chðt chẽ tĆi kiểu hình hät và hàm lþĉng đþąng 

trong hät thþąng đþĉc đo bìng chî số TSS. Däng 

hät su1su1 thþąng cò độ ngọt thçp hĄn và hät ít 

nhën hĄn so vĆi däng hät sh2sh2 (Tracy & cs., 

2019). Do vêy, đánh giá kiểu hình sẽ là cĄ sć để 

xác nhên độ chính xác cûa phþĄng pháp chọn lọc 

dăa trên chî thð phân tā. 

3.3. Kết quâ đánh giá đặc điểm nông học 

của các dòng tự phối 

Đánh giá các đðc điểm nông học cûa 30 

dòng trong vý Đông 2022 täi Hà Nội cho thçy 

TGST cûa nhóm dòng sh2sh2 ngín hĄn khoâng 

2 ngày so vĆi nhóm dòng SH2/…SU1/… (83,3 

ngày), dài hĄn nhòm dñng đồng hĉp tā lðn 

sh2sh2 (81,3 ngày) và nhòm dñng đồng hĉp tā 

lðn su1su1 (75,5 ngày). Nhóm dòng sh2sh2 và 

nhóm dòng sh2sh2su1su1 có chî tiêu TP, PR, 

ASI và TGST trung bình không có să khác biệt 

lĆn. CCC và CDB trung bình không có să khác 

biệt lĆn giĂa các nhòm dñng đồng hĉp tā lðn 

sh2sh2 (164,3cm và 48,9cm), su1su1 (161,8cm 

và 65,2cm), sh2sh2su1su1 (155,9cm và 48,9cm), 

thçp hĄn nhòm dñng SH2/…SU1/… (172,0cm và 

54,5cm). Tính träng ChDB, DKB, HHB, HH 

trung bình cûa các nhóm dòng không có să khác 

biệt đáng kể. Tuy nhiên, trong cùng một nhóm 

sh2sh2, có să dao động lĆn ć các tính träng này. 

Tính träng KL100, NSCT và TSS có să khác 

biệt lĆn giĂa các dòng tă phối. Trong đò, KL100 

ć nhóm dòng sh2sh2 (13,1g) và sh2sh2su1su1 

(14,0g) thçp nhçt, thçp hĄn hîn so vĆi nhóm 

dòng su1su1 (16,0g) và nhóm dòng SH2/…SU1/… 

(19,9g). NSCT thçp nhçt ć nhóm dòng sh2sh2 

(34,7g) và nhóm dòng su1su1 (38,9g), thçp hĄn 

nhóm sh2sh2su1su1 (44,2g) và nhóm dòng 

SH2/…SU1/… (53,3g). Tổng lþĉng chçt rín hòa 

tan nhòm dñng đồng hĉp tā lðn kép 

sh2sh2su1su1 (21,1Brix) cao hĄn nhòm dñng 

sh2sh2 (17,2Brix) và vþĉt trội so vĆi nhóm 

dòng su1su1 (14,7Brix). Trong cùng một nhóm 

dòng sh2sh2 cüng cò să chênh lệch khá lĆn 

(khoâng 2,2Brix) ć chî tiêu TSS, dao động tÿ 

15,7Brix (D22) đến 17,9Brix (D09). Điều này 

có thể do să khác biệt về yếu tố phiên mã liên 

quan đến quá trình đồng hóa, tổng hĉp  

D-fructose, D-glucose trong hät và să điều hòa 

cûa các gen làm chêm quá trình phân giâi 

đþąng ć các dòng ngô ngọt sh2sh2 này (Chen & 

cs., 2022). Kết quâ đánh giá kiểu hình đã xác 

nhên să chính xác cûa chî thð phân tā ć să khác 

biệt lĆn về chî tiêu tổng lþĉng chçt rín hòa tan 

giĂa các dòng tă phối. Các dòng có chçt lþĉng 
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cao, hät thþąng nhën nheo và nëng suçt cá thể 

thþąng thçp hĄn hîn so vĆi các dòng có chçt 

lþĉng thçp. Do vêy, trong chọn lọc dòng ngô 

ngọt ć nhĂng đąi đæu cæn đánh đổi giĂa chçt 

lþĉng và nëng suçt. Nhà chọn giống ngô thăc 

phèm có thể áp dýng phþĄng pháp chọn lọc độc 

lêp, chî dăa trên 1-2 tính träng quan trọng để 

sàng lọc số lþĉng lĆn các dòng tă phối ć nhĂng 

giai đoän này. 

Phân tích thành phæn chính là một phþĄng 

pháp phân tích đa biến giúp giâm số lþĉng lĆn 

tính träng cò tþĄng quan vĆi nhau thành các 

thành phæn chính, dùng phân tích câ dĂ liệu 

kiểu hình và kiểu gen, đã và đang đþĉc khai 

thác trong quá trình sàng lọc quæn thể, xác đðnh  

các tính träng quan trọng và minh họa cçu trúc 

quæn thể thông qua biểu đồ biplot (Greenacre & 

cs., 2022). Phân tích thành phæn chính 13 tính 

träng nông học theo dõi cho thçy tổng hai thành 

phæn chính đæu tiên đòng gòp 56,4% tổng 

phþĄng sai kiểu hình (Hình 5A, B). Trÿ các tính 

träng ASI, CDB, HH, các tính träng còn läi đều 

cò đòng gòp lĆn trong việc phân biệt kiểu hình 

giĂa các dòng ngô ngọt tă phối vĆi đòng gòp lĆn 

nhçt tĆi tổng phþĄng sai kiểu hình là TGST và 

NSCT. Ngoài ra, tính träng TSS có vector dài và 

ngþĉc chiều so vĆi các tính träng còn läi cho 

thçy đåy là tính träng có să biến đổi và khác 

biệt lĆn nhçt, có thể dùng để phân biệt kiểu gen 

giĂa các dòng tă phối (Hình 5A). 

  

(A) (B) 

Hình 5. (A) Phân tích thành phần chính các tính trạng nông học  

và (B) mười thành phần chính đầu tiên 

 

Hình 6. Phân tích cụm dựa trên thành phần chính phân nhóm đa dạng  

các dòng ngô ngọt tự phối dựa trên đặc điểm nông học
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Bâng 3. Đặc điểm nông học của các dòng tự phối trong vụ Đông 2022 tại Hà Nội 

Kiểu gen Dòng 
TP 

(ngày) 
PR 

(ngày) 
TGST 
(ngày) 

ASI 
(ngày) 

CCC 
(cm) 

CDB 
(cm) 

ChDB 
(cm) 

DKB 
(cm) 

HHB HH 
KL100 

(g) 
NSCT 

(g) 

TSS 

(Brix) 

SH2sh2 SU1su1 D01 52,0 55,0 83,0 3,0 171,5 67,1 16,4 3,5 13,5 32,8 19,5 70,7 8,8 

SH2sh2 SU1su1 D02 52,0 54,0 82,0 2,0 168,2 61,5 15,1 3,6 12,0 26,0 22,9 58,0 7,4 

SH2sh2 SU1su1 D03 50,0 51,0 79,0 1,0 175,7 76,8 14,5 3,7 13,4 28,4 20,7 68,0 5,3 

sh2sh2 SU1su1 D04 49,0 52,0 80,0 3,0 165,6 50,9 11,4 3,6 14,0 25,0 13,1 35,0 17,3 

SH2SH2 SU1su1 D05 50,0 52,0 80,0 2,0 172,7 68,1 14,7 3,6 12,4 28,3 19,5 55,5 5,6 

SH2sh2 SU1su1 D06 48,0 50,0 78,0 2,0 169,1 79,8 15,8 3,8 14,8 22,6 18,2 49,1 7,2 

SH2sh2 SU1su1 D07 52,0 54,0 82,0 2,0 169,9 54,1 16,3 3,4 12,0 31,3 17,3 52,6 7,8 

SH2sh2 SU1su1 D08 53,0 54,0 82,0 1,0 193,2 41,5 15,2 3,6 13,7 29,8 18,9 62,9 6,2 

sh2sh2 SU1su1 D09 53,0 55,0 83,0 2,0 160,7 58,8 12,3 3,4 12,0 28,3 12,7 34,6 17,9 

SH2sh2 SU1SU1 D10 53,0 55,0 83,0 2,0 173,1 33,7 16,6 3,6 14,0 34,2 17,6 68,3 7,0 

sh2sh2 su1su1 D11 46,0 49,0 77,0 3,0 160,4 64,6 15,2 3,7 14,0 30,4 13,8 47,3 21,6 

SH2sh2 SU1SU1 D12 51,0 53,0 81,0 2,0 168,6 49,2 15,4 3,4 12,8 30,8 18,9 60,7 6,1 

sh2sh2 SU1su1 D13 50,0 51,0 79,0 1,0 154,5 38,4 14,4 3,6 14,0 32,0 13,5 48,8 17,5 

sh2sh2 su1su1 D14 52,0 54,0 82,0 2,0 151,3 62,9 13,8 3,5 12,0 30,5 14,1 41,2 20,5 

SH2SH2 SU1SU1 D15 57,0 60,0 90,0 3,0 181,7 36,2 12,0 3,3 11,5 22,5 21,1 43,8 5,3 

SH2sh2 SU1su1 D16 51,0 53,0 81,0 2,0 163,3 40,8 15,2 3,5 12,9 15,6 20,3 32,1 6,6 

SH2sh2 SU1su1 D17 54,0 56,0 84,0 2,0 158,8 50,9 14,6 3,1 12,0 16,9 19,8 31,5 5,0 

SH2sh2 SU1SU1 D18 51,0 53,0 81,0 2,0 156,9 40,4 13,7 3,4 12,0 21,0 18,1 36,1 4,8 

SH2sh2 su1su1 D19 43,0 45,0 75,0 2,0 165,5 75,2 13,3 3,6 14,0 22,0 16,3 41,0 14,5 

SH2SH2 SU1SU1 D20 61,0 64,0 93,0 3,0 177,3 60,6 16,4 3,5 13,3 31,3 20,5 69,9 4,4 

sh2sh2 SU1su1 D21 52,0 54,0 82,0 2,0 165,7 55,5 13,2 3,7 14,0 18,0 13,2 27,5 18,8 

sh2sh2 SU1SU1 D22 49,0 52,0 80,0 3,0 163,2 44,4 13,5 3,5 12,0 29,0 12,6 34,6 15,7 

SH2sh2 SU1su1 D23 54,0 57,0 86,0 3,0 162,6 55,4 16,1 3,4 12,0 14,9 21,9 30,6 6,3 

sh2sh2 SU1su1 D24 54,0 56,0 84,0 2,0 162,5 40,9 9,5 3,5 12,0 19,0 13,8 24,1 16,1 

sh2sh2 SU1su1 D25 51,0 53,0 81,0 2,0 178,0 53,3 14,0 3,6 14,0 27,0 12,7 38,2 17,2 
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SH2SH2 SU1su1 D26 51,0 54,0 85,0 3,0 174,4 52,8 15,5 3,6 12,7 31,0 22,1 71,3 5,8 

SH2sh2 SU1SU1 D27 56,0 58,0 88,0 2,0 187,8 63,1 13,4 3,8 14,2 23,5 19,3 52,1 6,2 

SH2sh2 SU1su1 D28 52,0 55,0 83,0 3,0 175,6 46,3 14,3 3,6 13,0 29,0 18,6 57,0 7,0 

SH2sh2 SU1SU1 D29 51,0 53,0 81,0 2,0 167,0 57,9 10,9 3,4 10,8 21,0 23,4 42,5 4,9 

SH2sh2 su1su1 D30 44,0 47,0 76,0 3,0 158,1 55,2 12,8 3,5 12,0 24,0 15,7 36,8 14,8 

Trung bình                             

SH2/...SU1/…  52,6 54,8 83,3 2,2 172,0 54,5 14,8 3,5 12,8 25,8 19,9 53,3 6,2 

sh2sh2  51,1 53,3 81,3 2,1 164,3 48,9 12,6 3,6 13,1 25,5 13,1 34,7 17,2 

su1su1  43,5 46,0 75,5 2,5 161,8 65,2 13,1 3,6 13,0 23,0 16,0 38,9 14,7 

sh2sh2su1su1   49,0 51,5 79,5 2,5 155,9 63,8 14,5 3,6 13,0 30,5 14,0 44,2 21,1 

 

   

(A) su1su1 (B) sh2sh2 (C) sh2sh2su1su1 

Hình 7. (A) Kiểu hình bắp dòng đồng hợp tử lặn su1su1, 

(B) dòng đồng hợp tử lặn sh2sh2 và (C) đồng hợp tử lặn kép sh2sh2su1su
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Kết quâ phân tích cým dăa trên thành 

phæn chính đã phân nhóm 30 dòng tă phối 

thành ba nhóm chính, giĂa các nhóm có să khác 

biệt chû yếu ć tính träng TSS (Hình 6). Trong 

nhóm I, chia thành ba nhóm nhó bao gồm hai 

dñng đồng hĉp tā lðn su1su1 gồm D19 và D30 

đþĉc phån cùng nhòm. Hai dñng đồng hĉp tā lðn 

kép sh2sh2su1su1 D11 và D14 nìm trong cùng 

một nhóm lĆn nhþng läi thuộc hai nhóm nhó 

khác nhau. Ba dòng D11, D13, D25 thuộc một 

nhóm nhó và 6 dòng D14, D04, D09, D21, D22, 

D24 thuộc nhóm nhó còn läi. 

Vì các dòng ngô ngọt đồng hĉp tā sh2sh2 và 

su1su1 có kiểu hình hät riêng biệt khi hät khô 

hoàn toàn (Hình 7), nên dễ dàng chọn lọc dăa 

trên kiểu hình, đðc biệt hiệu quâ khi các dòng 

ngô ngọt đþĉc chọn lọc bìng phþĄng pháp chọn 

lọc phâ hệ. Tuy nhiên, khi tiến hành câi tiến 

quæn thể ngô ngọt bìng cách lai các dòng ngô 

ngọt sh2sh2 và su1su1 này vào dòng/giống ngô 

tẻ hoðc ngô nếp þu tú, việc chọn lọc các thể dð 

hĉp tā (SH2sh2 và SU1su1) trć nên khò khën 

trong các thế hệ BC1F1 và BC2F2, vì chúng sẽ 

biểu hiện kiểu hình bình thþąng nhþ đþĉc quan 

sát ć kiểu gen SH2SH2 và SU1SU1. Mðt khác, 

gen lðn sh2 giúp tëng độ ngọt cûa hät có liên kết 

vêt lý rçt chðt vĆi gen sinh tổng hĉp síc tố tím 

anthocyanin1 (a1) trên nhiễm síc thể số 3, vĆi 

khoâng cách chî khoâng 0,1 cM (Yao & cs., 

2002). Gen trội A1 täo ra síc tố anthocyanin, 

trong khi thể đồng hĉp tā lðn (a1a1) không có 

síc tố này. Chhabra & cs. (2019) nhên thçy 

rìng thiếu síc tố tím ć gốc, thân là một chî thð 

hình thái hiệu quâ để chọn lọc kiểu gen sh2sh2. 

Trong nghiên cĀu này, đðc điểm kiểu hình 

không có síc tố anthocyanin ć các dòng ngô ngọt 

vàng sh2sh2 cüng tþĄng tă đþĉc phát hiện. Tuy 

nhiên, khi sh2 đþĉc lai vào một dòng/giống ngô 

tẻ hoðc ngô nếp þu tú, thì câ dòng mang gen 

SH2sh2 và SH2SH2 đều sć hĂu síc tố, do đò 

anthocyanin không thể đþĉc sā dýng nhþ một 

chî thð hình thái. Vì vêy, việc lăa chọn kiểu gen 

dăa trên các chî thð phân tā liên kết vĆi gen sh2 

và su1 cò ċ nghïa lĆn vì các thể dð hĉp tā 

(SH2sh2 và SU1su1) có thể đþĉc phân biệt vĆi 

các thể đồng hĉp tā (SH2SH2 và SU1SU1).  

Kiểu hình hät cûa các dòng sh2sh2 (Hình 

7B) và dòng sh2sh2su1su1 trông giống nhau 

(Hình 7C), vì vêy khó có thể chọn lọc dăa trên 

kiểu hình. Do đò, việc phát triển các giống ngô 

ngọt þu thế lai dăa trên các dñng đồng hĉp tā 

lðn kép sh2sh2su1su1 sẽ trć nên dễ dàng hĄn 

khi Āng dýng chọn lọc có hỗ trĉ cûa chî thð phân 

tā. Để tëng thêm độ ngọt cûa hät, phát triển các 

dñng đột biến lðn kép sh2sh2su1su1 là một 

chiến lþĉc đã và đang đþĉc áp dýng trong các 

chþĄng trình chọn giống ngô ngọt täi Ấn Độ 

(Mehta & cs., 2017a; Mehta & cs., 2017b). Các 

giống ngô ngọt có kiểu gen SH2sh2su1su1 

(SH2SH2su1su1 × sh2sh2su1su1) và 

sh2sh2SU1su1 (sh2sh2SU1SU1 × sh2sh2 

su1su1) kết hĉp hài hña độ ngọt, mềm thĄm cûa 

hai gen sh2 và su1 khi đþĉc lai täo tÿ các dòng 

bố mẹ phát triển ć nghiên cĀu này sẽ bổ sung 

lăa chọn mĆi cho thð trþąng ngô thăc phèm ën 

tþĄi täi Việt Nam.  

4. KẾT LUẬN 

Nghiên cĀu đã xác đðnh chî thð umc2276 và 

umc1031 là tối þu để phát hiện hai gen sh2 và 

su1, tþĄng Āng. Khâo sát trên 30 dòng ngô ngọt 

tă phối S3 đã chọn lọc đþĉc 7 dñng đồng hĉp tā 

lðn sh2sh2, hai dñng đồng hĉp tā lðn su1su1 và 

hai dñng đồng hĉp tā lðn kép sh2sh2su1su1. 

Kết quâ đánh giá kiểu hình đã xác nhên să 

chính xác cûa chî thð phân tā ć să khác biệt lĆn 

về chî tiêu tổng lþĉng chçt rín hòa tan giĂa các 

dòng tă phối. Trong đò, tổng lþĉng chçt rín hòa 

tan nhòm dñng đồng hĉp tā lðn kép 

sh2sh2su1su1 (21,1Brix) cao hĄn nhòm dñng 

sh2sh2 (17,2Brix) và vþĉt trội so vĆi nhóm 

dòng su1su1 (14,7Brix). 

Nghiên cĀu đã cung cçp chî thð phân tā 

SSR hiệu quâ nhçt để chọn lọc các dòng ngô 

ngọt su1su1, sh2sh2, sh2sh2 su1su1 và 11 dòng 

tă phối mang gen mýc tiêu phýc vý câi tiến chçt 

lþĉng ngô thăc phèm täi Việt Nam. 
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