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TÓM TẮT 

Cây sen (Nelumbo spp.) thuộc họ Nelumbonaceace là một cây trồng quan trọng, có nhiều công dụng như: làm 

cảnh, dinh dưỡng đến giá trị dược liệu và được trồng, sử dụng rộng rãi ở Việt Nam. Nghiên cứu này được tiến hành 

nhằm đánh giá đa dạng di truyền của 30 mẫu giống sen thu thập trong nước bằng chỉ thị phân tử RAPD và ISSR. 

Nghiên cứu sử dụng 30 mồi (12 chỉ thị RAPD và 18 chỉ thị ISSR) và phát hiện được 178 locus trong đó có 115 locus 

đa hình và nhân bản được tổng số 4084 băng vạch sản phẩm PCR. Kết quả phân tích đa dạng di truyền khi kết hợp 

cả hai chỉ thị RAPD và ISSR cho thấy hệ số tương đồng di truyền của 30 mẫu giống sen dao động từ 0,65-0,93. Ở 

mức tương đồng di truyền 0,80, 30 mẫu giống sen được tách thành 4 nhóm chính. Kết quả trên cho thấy các mẫu 

giống sen nghiên cứu có mức độ đa dạng di truyền cao. Ba mươi mẫu giống sen thu thập được sẽ là nguồn gen quý 

phục vụ cho công tác bảo tồn và phát triển nguồn gen cũng như chọn tạo giống sen mới.  

Từ khoá: Cây sen, Nelumbo spp., chỉ thị ISSR, RAPD, đa dạng di truyền. 

Genetic diversity analysis  
of 30 accessions of lotus (Nelumbo spp.) by RADP and ISSR markers 

ABSTRACT 

Lotus (Nelumbo spp., Nelumbonaceace family) is an important horticultural plant, with its uses ranging from 

ornamental, nutritional to medicinal values, and has been widely used in Vietnam. This study aimed to evaluate the 

genetic diversity of 30 lotus accessions collected in some provinces in Vietnam by using RAPD and ISSR markers. 

12 RAPD and 18 ISSR successfully detected 178 loci, among these, 115 were polymorphic loci and 4084 clear and 

scorable bands were obtained. The similarity coefficient of 30 accessions ranged from 0.65 to 0.93 when combined 

both RAPD and ISSR markers. At the genetic similarity of 0.80, 30 lotus accessions could be divided into 4 distinct 

clusters. These results showed that the genetic diversity of 30 collected lotus accessions were very high. The 30 

collected accessions are valuable source for the conservation and development of lotus genetic resources as well as 

for the breeding of new lotus varieties. 

Keywords: Lotus, Nelumbo spp., ISSR and RAPD markers, genetic diversity. 

 

1. ĐẶT VẤN ĐỀ 

Cây sen (Nelumbo spp.) thuộc họ 

Nelumbonaceace là thực vêt thủy sinh được 

trồng ở nhiều tînh thành trong nước. Cây sen 

được sử dụng vào nhiều mục đích, từ làm cânh, 

dinh dưỡng đến giá trị dược liệu và có tæm quan 

trọng đặc biệt về vën hóa và tôn giáo. Trước đåy, 

sen là loài cây mọc hoang däi trong tự nhiên, 

hiện nay sen không những được trồng để thu läi 

hiệu quâ kinh tế cao mà còn được trồng làm 

cânh trong các cơ quan, trường học (Hoàng Thị 
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Nga & cs., 2017). So với trồng lúa hoặc một số 

cåy ën quâ khác thì trồng sen cho hiệu quâ kinh 

tế cao hơn. Mặc dù vêy, diện tích trồng sen ở 

nước ta còn ít. Cho đến nay, nước ta đã nhêp nội 

cũng như chọn täo được nhiều giống sen giá trị 

kinh tế cao. 

Để phục vụ cho công tác chọn täo giống sen 

mới thì việc lựa chọn được các cặp bố mẹ là vô 

cùng quan trọng. Bên cänh các tiêu chí lựa chọn 

dựa trên các kiểu hình mong muốn thì việc xác 

định được kiểu gen để thiết lêp cặp lai luôn được 

các nhà chọn täo giống quan tâm bởi sự khác 

biệt di truyền của bố mẹ ânh hưởng mänh mẽ 

đến kết quâ lai (Chung & Liao, 2022). Khoâng 

cách di truyền giữa bố và mẹ càng lớn thì cơ hội 

tối đa hóa ưu thế lai ở con lai càng cao (Mafu & 

cs., 2014). 

Có nhiều chî thị phân tử đã được sử dụng để 

phån tích đa däng di truyền (Kesawat & Das 

Kumar, 2009; Nadeem & cs., 2018). Trong số đó, 

các kỹ thuêt phân tích dựa trên nguyên lý PCR 

như chî thị RAPD và ISSR được coi là phương 

pháp đáng tin cêy để đánh giá đa däng di truyền 

trên nhiều đối tượng cây trồng (Wu & cs., 2006; 

Zakiyah & cs., 2019; Mazumder & cs., 2020). 

RAPD và ISSR có thể cung cçp thông tin rçt hữu 

ích cho việc lựa chọn vêt liệu bố mẹ trong các 

chương trình nhån giống (Rao & cs., 2007).  

Đã có nhiều công trình nghiên cứu trong và 

ngoài nước về cåy sen trong đó có đánh giá 

nguồn gen phục vụ chọn täo giống sen mới, 

nghiên cứu đặc điểm thực vêt học, sinh lý, hóa 

sinh và nhân giống in vitro một số giống sen hay 

các nghiên cứu đánh giá đa däng di truyền dựa 

trên các chî thị hình thái hoặc chî thị phân tử 

(Han & cs., 2007; Li & cs., 2010; Hoàng Thị Nga 

& cs., 2017; Nguyễn Thị Quỳnh Trang, 2020; 

Đặng Thanh Long, 2022). Nghiên cứu này sử 

dụng chî thị RAPD và ISSR để đánh giá đa 

däng di truyền của 30 méu giống sen mới thu 

thêp được nhìm phục vụ công tác bâo tồn và 

chọn täo giống sen mới. 

2. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

2.1. Vật liệu  

Tổng số 30 méu giống sen được thu thêp từ 

các địa phương trong nước (Bâng 1). 

2.2. Phương pháp nghiên cứu 

DNA của 30 méu giống sen được tách chiết 

theo quy trình đã được công bố (Masoomi-

Aladizgeh & cs., 2019). Độ nguyên vẹn của các 

méu DNA sau khi tách chiết được kiểm tra bìng 

phương pháp điện di trên agarose 1,0%. Nồng 

độ và độ tinh säch của méu được kiểm tra trên 

máy quang phổ. 

Chî thị ISSR (UBC_ISSR) được thiết kế bởi 

University of British Columbia, Canada. Các 

mồi RAPD được thiết kế bởi Operon Tech. Inc. 

Alameda, CA, USA. Thông tin cụ thể về trình tự 

mồi, nhiệt độ gín mồi được thể hiện trên bâng 2 

và bâng 4. 

Phân ứng PCR có sử dụng bộ kit MyTaq™ 

mix 2X (Bioline, UK), nồng độ mỗi mồi 0,5µm và 

10ng DNA khuôn. Phân ứng PCR được thực 

hiện trên máy chu trình nhiệt T100 Thermal 

Cycler (Bio-Rad) theo chu trình sau: 94C - 5 

phút, (94C - 30 giây, nhiệt độ gín mồi phù hợp 

cho từng mồi - 30 giây, 72C - 2 phút) × 40 chu 

kỳ, 72C - 10 phút. Trình tự mồi và nhiệt độ gín 

mồi của từng mồi được trình bày trên bâng 2 và 

bâng 4. 

Ma trên nhị phån được thiết lêp theo 

nguyên tíc các bëng väch sáng rõ và ổn định 

được ghi điểm 1, không có bëng väch ghi điểm 0. 

Sử dụng phương pháp phån cụm UPGMA trong 

phæn mềm NTSYSpc 2.1 để xác định mối quan 

hệ di truyền của các méu giống sen. Hệ số PIC 

được tính bìng công thức: 

PIC = 1 – ∑(Pij)2 

Trong đó: Pij là tæn số xuçt hiện của bëng i 

phát hiện bởi mồi j (Munankarmi & cs., 2018).  

Chî số sai khác của mỗi cặp mồi Rp 

(resolving power): 

Rp = ∑Ib 

Trong đó: Ib: giá trị đäi diện cho thông tin 

của đoän (Ib = 1 – (2 × 0,5 – p), trong đó, p: tỷ 

lệ các méu xuçt hiện bëng väch (Prevost & 

Wilkinson, 1999)). 

Phân tích thành phæn chính (Principal 

Component Analysis - PCA) và xác định mối 

tương quan giữa các ma trên bìng Mantel test 

được thực hiện trên phæn mềm XLSTAT. 
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 Bảng 1. Danh sách 30 mẫu giống sen  

thu thập từ các địa phương trong nước 

Ký hiệu mẫu giống Tên gọi khi thu thập Địa điểm thu thập 

S1 Autumn vàng Hà Nội 

S2 Raining love Hà Nội 

S3 Bạch tuyết Hà Nội 

S4 Táo Hồng 1 Hà Nội 

S5 Táo đỏ nhọn Hà Nội 

S6 Táo Trắng Hà Nội 

S7 Red flag Hà Nội 

S8 Táo hồng 2 Hà Nội 

S9 Supper Hà Nội 

S10 Pink charm Đồng Tháp 

S11 Mini nhật trắng Hà Nội 

S12 Raining love Hà Nội 

S13 Táo hồng Hà Nội 

S14 Raining love Hà Nội 

S15 Lucky pink Hà Nội 

S16 Táo đỏ 2 Hà Nội 

S17 R4 sen xanh Hà Nội 

S18 Bạch Liên Hà Nội 

S19 Juwaba Hà Nội 

S20 Cam Nhật Hà Nội 

S21 S 100 trắng (Hoàng Kim) Hà Nội 

S22 R4 sen xanh Đồng Tháp 

S23 Khỉ vàng Đồng Tháp 

S24 Red Flag Đồng Tháp 

S25 Sunset Clouds Đồng Tháp 

S26 Pink lady Đồng Tháp 

S27 Táo đỏ tròn Đồng Tháp 

S28 Mẫu đơn trắng Đồng Tháp 

S29 Red carmine Hưng Yên 

S30 Hồng đơn Hưng Yên 

 

3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

3.1. Đánh giá đa dạng di truyền của 30 mẫu 

giống sen với chỉ thị RAPD 

Sử dụng 30 méu DNA từ 30 méu giống sen 

để thực hiện phân ứng PCR với 12 mồi RAPD 

nhìm phån tích đánh giá sự đa däng di truyền. 

Kết quâ điện di cho thçy chî có 12 mồi RAPD 

nhân bân được tổng số 1532 bëng DNA (sân 

phèm PCR), trung bình 127,67 bëng/mồi (dao 

động từ 87 bëng - 186 bëng). Chî thị OPA-18 

nhân bân được tổng số bëng lớn nhçt (186 

bëng), chî thị OPN-01 cũng nhån bân được số 

bëng lớn, đät 177 bëng trong khi đó chî thị 

APH18 là mồi nhân bân được số bëng ít nhçt 

(87 bëng) (Bâng 2).  
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Bảng 2. Hiệu quả phân tích đa dạng di truyền của các mồi RAPD trên 30 mẫu giống sen 

Tên mồi Trình tự mồi 
Tm 

(C) 

Tổng số locus 
phát hiện được 

Tổng số locus 
đa hình 

Tỷ lệ đa hình 
của các locus (%) 

Tổng số băng 
nhân bản được 

Số băng/mẫu giống 
Chỉ số sai khác giữa 

các cặp mồi (RP) 
Hệ số 
PIC 

APD18 GAGAGCCAAC 32 6 4 66,67 136 4,39 1,20 0,16 

APG05 CTGAGACGGA 32 7 5 71,43 165 5,32 3,00 0,27 

APH18 GAATCGGCCA 32 5 4 80,00 87 2,81 1,93 0,28 

OPA03 AGTCAGCCAC 32 5 4 80,00 115 3,71 1,67 0,25 

OPA18 AGGTGACCGT 32 9 7 77,78 186 6,00 3,73 0,26 

OPA05 AGGGGTCTTG 32 5 4 80,00 101 3,26 1,53 0,24 

OPC01 TTCGAGCCAG 32 7 6 85,71 142 4,58 1,60 0,18 

OPC03 GGGGGTCTTT 32 6 5 83,33 126 4,06 1,87 0,22 

OPN01 CTCACGTTGG 32 8 6 75,00 177 5,71 2,33 0,19 

OPS05 TTTGGGGCCT 32 4 3 85,00 95 3,06 1,40 0,24 

OPS08 TTCAGGGTGG 32 7 7 100,00 100 3,23 2,80 0,28 

OPS10 ACCGTTCCAG 32 6 5 83,33 102 3,29 2,27 0,25 

Tổng   75 60   1532       

Trung bình/mồi   6,25 5,00 80,69 127,67 4,12 2,11 0,24 

Trung bình/mẫu   2,50 2,00   51,07       
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Mười hai mồi RAPD nhân bân được 75 

locus, trong đó 60 locus là đa hình, chiếm 

80,69%. Số lượng locus đa hình/mồi trung bình 

là 6,25. Mồi nhân bân được số locus đa hình cao 

nhçt (7 locus) là OPA18 và OPS08 trong khi đó 

mồi OPS05 chî nhân bân được 3 locus đa hình 

(Bâng 2). Tỷ lệ locus đa hình mà các chî thị 

RAPD phát hiện được trong nghiên cứu này 

(80,69%) là thçp hơn khi so với nghiên cứu của 

Li & cs. (2010) khi họ nghiên cứu sự đa däng di 

truyền của 87 méu giống thuộc chi Sen 

(Nelumbo) bìng chî thị RAPD và phát hiện tỷ lệ 

locus đa hình là 96,4% (Li & cs., 2010). Tương tự 

như vêy, Han & cs. (2007) đã công bố tỷ lệ đa 

hình của các locus đät 85,38% khi họ sử dụng 19 

mồi RAPD để phån tích đa däng di truyền của 

330 méu giống sen (Nelumbo nucifera) (Han & 

cs., 2007). 

Hệ số PIC thường được sử dụng để xác định 

khâ nëng phån tích đa hình của mồi (Guo & 

Elston, 1999). Giá trị PIC thçp nhçt và cao nhçt 

được tìm thçy ở mồi APD-18 (0,16) và OPS08 

(0,28), giá trị PIC trung bình là 0,24 (Bâng 2). 

Giá trị PIC thçp cho thçy khâ nëng phát hiện đa 

hình của các chî thị RAPD với 30 méu giống sen 

nghiên cứu là ở mức trung bình. Mặc dù vêy, 

cũng có một số chî thị RAPD cho hệ số PIC thçp 

đã được phát hiện khi nghiên cứu sự đa däng di 

truyền của 87 méu giống thuộc hai loài sen là  

N. nucifera và N. lutea (hệ số PIC trung bình của 

11 chî thị RAPD là 0,18) (Li & cs., 2010). 

Theo Prevost & Wilkinson (1999), chî số sai 

khác giữa các cặp mồi (Rp) cho thçy mối tương 

quan giữa kiểu gen và chî thị DNA, chî số Rp 

càng cao thì khâ nëng phån tích đa däng di 

truyền càng hiệu quâ (Prevost & Wilkinson, 

1999). Chî số Rp thçp nhçt được quan sát thçy ở 

mồi APD-18 (1,2) trong khi đó mồi OPA18 cho 

chî số Rp cao nhçt (3,73). 

Hệ số tương đồng di truyền thể hiện mối 

quan hệ di truyền giữa các cá thể. Mức độ 

tương đồng di truyền càng cao thì hai méu 

càng gæn nhau về di truyền và ngược läi. Hệ số 

tương đồng giữa 30 méu giống sen được phân 

tích bìng chî thị RAPD dao động từ 0,56 (S_20 

vs S_9, S_22 vs S_7) đến 0,93 (S_30 vs S_27) 

(Bâng 3). Kết quâ trên chứng tô 30 méu giống 

sen thu thêp được là có độ đa däng di truyền 

cao. Kanawapee & cs. (2011) khi phân tích 30 

kiểu gen lúa bìng chî thị RAPD đã nhên thçy 

hệ số tương đồng di truyền của các méu giống 

dao động từ 0,64 đến 0,94 (Kanawapee & cs., 

2011). Han & cs. (2007) khi phân tích các méu 

giống sen cũng phát hiện sự đa däng di truyền 

trong các méu giống gen dao động từ 0,654 tới 

0,956. Như vêy, kết quâ nghiên cứu về hệ số 

tương đồng di truyền của 30 méu giống sen của 

nghiên cứu này là khá tương đồng với hai 

nghiên cứu trên. 

Từ hệ số tương đồng di truyền giữa 30 méu 

giống sen chúng tôi sử dụng phương pháp phån 

cụm UPGMA trong phæn mềm NTSYSpc 2.1 để 

lêp biểu đồ mối quan hệ di truyền giữa 30 méu 

giống sen được phân tích bìng các chî thị RAPD 

(Hình 1). 

Kết quâ trên hình 1 cho thçy: Täi giá trị hệ 

số tương đồng di truyền trung bình là 0,76 

(76%), 30 méu giống sen được phân thành 5 

nhóm chính. Trong khi nhóm I có tới 20 méu 

giống thì các nhóm II chî có 4 méu giống, nhóm 

III có 3 méu giống, nhóm IV có 1 méu giống và 

nhóm V có 2 méu giống. Dựa trên sơ đồ mối 

quan hệ di truyền, về tổng thể thì méu giống 

S_20 là méu giống có khoâng cách di truyền xa 

nhçt so với các méu giống còn läi và hai méu 

giống có mối quan hệ di truyền gæn nhçt là S_27 

và S_30 (Hình 1). 

3.2. Đánh giá đa dạng di truyền của 30 mẫu 

giống sen với chỉ thị ISSR 

Trong nghiên cứu này, 18 chî thị ISSR đã 

nhân bân được tổng số 2552 bëng väch sân 

phèm PCR, số sân phèm/mồi dao động từ 79 

(UBC836) tới 265 (UBC826) sân phèm và đät 

trung bình 141,78 sân phèm/mồi. Mười tám chî 

thị ISSR đã nhån bân được 103 locus, trong đó 

55 locus là đa hình, chiếm 52,34%. Số lượng 

locus đa hình trung bình là 3,06 locus/mồi. Mồi 

UBC810 phát hiện được 4 locus nhưng toàn bộ 

các locus là đơn hình trong khi đó mồi UBC836 

nhân bân được nhiều locus đa hình nhçt  

(7 locus) (Bâng 4). 
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Bảng 3. Hệ số tương đồng di truyền của 30 mẫu giống sen được xác định bằng chỉ thị RAPD (phía dưới đường chéo)  

và ISSR (phía trên đường chéo) tính theo hệ số tương đồng của Sokal & Michener 

ISSR 

RAPD 
S_1 S_2 S_3 S_4 S_5 S_6 S_7 S_8 S_9 S_10 S_11 S_12 S_13 S_14 S_15 S_16 S_17 S_18 S_19 S_20 S_21 S_22 S_23 S_24 S_25 S_26 S_27 S_28 S_29 S_30 

S_1  0,90 0,84 0,89 0,83 0,85 0,84 0,86 0,86 0,89 0,85 0,83 0,84 0,83 0,76 0,89 0,86 0,88 0,87 0,87 0,82 0,89 0,80 0,80 0,87 0,81 0,81 0,80 0,79 0,82 

S_2 0,91  0,83 0,83 0,83 0,82 0,84 0,81 0,83 0,85 0,89 0,90 0,92 0,86 0,76 0,89 0,84 0,84 0,85 0,83 0,80 0,85 0,78 0,80 0,80 0,81 0,77 0,80 0,73 0,76 

S_3 0,87 0,83  0,91 0,85 0,97 0,81 0,92 0,88 0,87 0,83 0,79 0,84 0,88 0,76 0,87 0,88 0,84 0,89 0,85 0,85 0,85 0,80 0,78 0,85 0,83 0,81 0,83 0,83 0,82 

S_4 0,83 0,87 0,91  0,84 0,90 0,85 0,93 0,85 0,84 0,81 0,82 0,82 0,85 0,79 0,86 0,85 0,83 0,90 0,84 0,86 0,84 0,81 0,79 0,88 0,82 0,80 0,84 0,83 0,83 

S_5 0,71 0,75 0,73 0,75  0,84 0,82 0,83 0,82 0,83 0,79 0,80 0,83 0,85 0,83 0,90 0,83 0,87 0,88 0,84 0,84 0,86 0,81 0,84 0,84 0,80 0,80 0,84 0,83 0,81 

S_6 0,87 0,80 0,87 0,77 0,81  0,83 0,91 0,89 0,88 0,84 0,80 0,85 0,87 0,75 0,88 0,91 0,85 0,90 0,84 0,86 0,88 0,79 0,81 0,86 0,82 0,80 0,83 0,82 0,81 

S_7 0,69 0,73 0,67 0,68 0,75 0,69  0,83 0,81 0,78 0,80 0,83 0,81 0,81 0,82 0,87 0,83 0,81 0,85 0,83 0,82 0,83 0,74 0,80 0,82 0,77 0,77 0,80 0,75 0,80 

S_8 0,79 0,72 0,81 0,77 0,73 0,76 0,69  0,83 0,82 0,80 0,79 0,81 0,86 0,76 0,85 0,84 0,84 0,89 0,83 0,85 0,83 0,83 0,82 0,87 0,83 0,79 0,83 0,86 0,82 

S_9 0,84 0,77 0,81 0,75 0,79 0,84 0,72 0,76  0,89 0,85 0,81 0,86 0,86 0,78 0,87 0,86 0,86 0,83 0,83 0,82 0,85 0,74 0,78 0,83 0,81 0,84 0,82 0,79 0,82 

S_10 0,80 0,73 0,77 0,76 0,67 0,72 0,60 0,77 0,77  0,88 0,78 0,83 0,82 0,73 0,88 0,91 0,85 0,86 0,84 0,83 0,88 0,77 0,81 0,83 0,80 0,80 0,81 0,78 0,81 

S_11 0,88 0,79 0,80 0,79 0,64 0,77 0,63 0,77 0,77 0,87  0,83 0,89 0,82 0,69 0,86 0,87 0,87 0,86 0,83 0,81 0,86 0,81 0,77 0,81 0,83 0,78 0,81 0,72 0,77 

S_12 0,81 0,85 0,79 0,77 0,81 0,79 0,75 0,73 0,73 0,69 0,69  0,92 0,86 0,78 0,83 0,79 0,84 0,80 0,78 0,78 0,78 0,76 0,78 0,76 0,81 0,77 0,78 0,75 0,76 

S_13 0,84 0,85 0,81 0,80 0,76 0,81 0,67 0,68 0,76 0,67 0,75 0,89  0,88 0,78 0,87 0,83 0,86 0,83 0,82 0,78 0,82 0,76 0,80 0,78 0,81 0,79 0,80 0,75 0,76 

S_14 0,84 0,83 0,81 0,85 0,68 0,76 0,72 0,76 0,73 0,75 0,83 0,79 0,79  0,80 0,89 0,86 0,84 0,83 0,83 0,83 0,82 0,76 0,78 0,82 0,84 0,81 0,83 0,83 0,82 

S_15 0,69 0,73 0,72 0,71 0,77 0,72 0,89 0,75 0,75 0,65 0,65 0,75 0,67 0,69  0,81 0,74 0,76 0,77 0,81 0,77 0,75 0,67 0,75 0,73 0,70 0,76 0,77 0,78 0,79 

S_16 0,87 0,85 0,87 0,85 0,71 0,81 0,67 0,73 0,73 0,75 0,80 0,84 0,87 0,81 0,69  0,93 0,91 0,92 0,90 0,88 0,90 0,83 0,86 0,88 0,83 0,83 0,86 0,83 0,84 

S_17 0,77 0,81 0,77 0,79 0,69 0,72 0,65 0,72 0,67 0,76 0,79 0,85 0,83 0,80 0,65 0,85  0,88 0,89 0,87 0,89 0,91 0,80 0,83 0,89 0,86 0,81 0,83 0,81 0,83 

S_18 0,75 0,81 0,77 0,79 0,69 0,75 0,60 0,67 0,67 0,73 0,73 0,77 0,80 0,72 0,63 0,80 0,84  0,89 0,85 0,82 0,87 0,82 0,83 0,85 0,83 0,83 0,85 0,83 0,83 

S_19 0,81 0,83 0,76 0,80 0,71 0,76 0,59 0,73 0,65 0,72 0,80 0,79 0,84 0,81 0,61 0,84 0,80 0,83  0,88 0,90 0,92 0,86 0,84 0,90 0,85 0,82 0,90 0,83 0,84 

S_20 0,67 0,73 0,67 0,73 0,72 0,67 0,57 0,67 0,56 0,57 0,60 0,72 0,69 0,64 0,60 0,67 0,71 0,71 0,75  0,86 0,92 0,83 0,83 0,88 0,83 0,87 0,84 0,82 0,88 

S_21 0,87 0,83 0,79 0,77 0,65 0,79 0,61 0,76 0,73 0,72 0,80 0,76 0,79 0,84 0,59 0,87 0,80 0,80 0,87 0,67  0,90 0,84 0,84 0,92 0,87 0,82 0,90 0,87 0,83 

S_22 0,79 0,75 0,79 0,75 0,60 0,73 0,56 0,73 0,71 0,75 0,85 0,71 0,73 0,81 0,59 0,79 0,83 0,72 0,81 0,64 0,81  0,86 0,84 0,92 0,85 0,83 0,88 0,82 0,83 

S_23 0,76 0,83 0,73 0,80 0,65 0,65 0,59 0,71 0,65 0,75 0,77 0,76 0,73 0,81 0,61 0,79 0,91 0,77 0,79 0,72 0,81 0,84  0,81 0,88 0,87 0,78 0,88 0,87 0,81 

S_24 0,81 0,80 0,81 0,83 0,76 0,81 0,61 0,76 0,71 0,75 0,75 0,84 0,84 0,81 0,61 0,84 0,80 0,80 0,87 0,72 0,81 0,76 0,73  0,88 0,80 0,78 0,83 0,82 0,79 

S_25 0,75 0,71 0,80 0,81 0,67 0,75 0,57 0,83 0,72 0,84 0,79 0,67 0,69 0,75 0,63 0,77 0,71 0,76 0,77 0,60 0,77 0,75 0,69 0,83  0,91 0,85 0,90 0,87 0,86 

S_26 0,77 0,76 0,80 0,79 0,69 0,72 0,65 0,83 0,69 0,73 0,73 0,77 0,72 0,83 0,65 0,77 0,81 0,73 0,80 0,73 0,85 0,80 0,83 0,80 0,79  0,84 0,89 0,84 0,83 

S_27 0,79 0,85 0,81 0,83 0,68 0,73 0,61 0,65 0,71 0,72 0,75 0,73 0,79 0,79 0,67 0,84 0,75 0,77 0,81 0,67 0,81 0,73 0,79 0,73 0,75 0,75  0,82 0,83 0,87 

S_28 0,83 0,79 0,80 0,79 0,67 0,77 0,57 0,75 0,77 0,76 0,79 0,72 0,77 0,83 0,60 0,85 0,76 0,73 0,83 0,65 0,91 0,80 0,80 0,80 0,79 0,84 0,85  0,89 0,86 

S_29 0,80 0,79 0,77 0,79 0,69 0,77 0,60 0,72 0,69 0,73 0,76 0,72 0,75 0,77 0,65 0,88 0,76 0,79 0,85 0,71 0,88 0,77 0,77 0,80 0,79 0,81 0,85 0,89  0,91 

S_30 0,83 0,87 0,85 0,87 0,72 0,77 0,68 0,69 0,72 0,73 0,79 0,77 0,80 0,83 0,73 0,91 0,79 0,81 0,85 0,71 0,85 0,77 0,80 0,77 0,73 0,79 0,93 0,87 0,92  
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Ghi chú: Tại giá trị hệ số tương đồng di truyền trung bình là 0,76 (vị trí nét đứt), 30 mẫu giống sen được phân 

thành 5 nhóm (từ I đến V). 

Hình 1. Sơ đồ mối quan hệ di truyền của 30 mẫu giống sen được phân tích bởi chỉ thị RAPD 

 

Ghi chú: Tại giá trị hệ số tương đồng di truyền trung bình là 0,83 (vị trí nét đứt), 30 mẫu giống sen được phân 

thành 6 nhóm (từ I đến VI). 

Hình 2. Sơ đồ mối quan hệ di truyền của 30 mẫu giống sen được phân tích bởi chỉ thị ISSR 
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Bảng 4. Hiệu quả phân tích đa dạng di truyền của các mồi ISSR trên 30 mẫu giống sen 

Tên mồi Trình tự mồi 
Tm 

(C) 

Số locus  
phát hiện được 

Số locus 
đa hình 

Tỷ lệ đa hình  
của các locus (%) 

Tổng số băng 
nhân bản được 

Số băng/mẫu giống 
Chỉ số sai khác  

giữa các cặp mồi (RP) 
Hệ số 
PIC 

ISSR1 CAGCAGCAGCAGCAG 51,6 5 3 60,00 109 3,63 1,80 0,25 

ISSR13 CAGCACACACACACACACA 57,3 6 3 50,00 171 5,70 0,60 0,08 

ISSR3 AGAGAGAGAGAGAGAGTC 53,9 6 6 100,00 149 4,97 2,07 0,26 

ISSR4 ACACACACACACACACT 50,0 6 3 50,00 147 4,90 0,87 0,12 

ISSR5 AGAGAGAGAGAGAGAGGTG 57,3 4 1 25,00 117 3,90 0,20 0,05 

ISSR6 CACACACACACACACARG 53,9 7 6 85,71 145 4,83 2,07 0,23 

UBC808 AGAGAGAGAGAGAGAGC 52,4 5 5 100,00 95 3,17 2,47 0,30 

UBC810 GAGAGAGAGAGAGAGAT 50,0 4 0 0,00 120 4,00 0,00 0,00 

UBC815 CTCTCTCTCTCTCTCTG 52,4 9 3 33,33 262 8,73 0,53 0,05 

UBC820 GTGTGTGTGTGTGTGTT 50,0 5 4 80,00 125 4,17 1,67 0,20 

UBC826 ACACACACACACACACC 52,4 9 2 22,22 265 8,83 0,33 0,03 

UBC835 AGAGAGAGAGAGAGAGYC 53,9 8 3 37,50 209 6,97 2,07 0,16 

UBC836 AGAGAGAGAGAGAGAGYA 51,6 7 7 100,00 79 2,63 3,67 0,36 

UBC845 CTCTCTCTCTCTCTCTRG 53,9 6 3 50,00 141 4,70 2,60 0,24 

UBC864 ATGATGATGATGATGATG 47,0 4 1 25,00 109 3,63 0,73 0,12 

UBC888 BDBCACACACACACACA 47,6 5 2 40,00 131 4,37 1,27 0,17 

UBC889 DBDACACACACACACAC 47,6 3 1 33,33 89 2,97 0,07 0,01 

UBC891 HVHTGTGTGTGTGTGTG 47,6 4 2 50,00 89 2,97 1,00 0,19 

Tổng   103 55   2552       

Trung bình/mồi   5,72 3,06 52,34 141,78 4,73 1,33 0,16 

Trung bình/mẫu   3,43 1,83   85,07       

Ghi chú: Một số mồi thoái hoá (degenerate primer) có sử dụng các nucleotide được viết dưới các ký hiệu khác biệt, trong đó: R có thể là nucleotide A/G, Y có thể 

là nucleotide C/T, B có thể là nucleotide C/G/T (không phải A), D có thể là nucleotide A/G/T (không phải C), H có thể là nucleotide A/C/T (không phải G) và V có 

thể là nucleotide A/C/G (không phải T). 
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Hệ số tương đồng di truyền giữa 30 méu 

giống sen được phân tích bìng ISSR dao động từ 

0,67 (S_15 vs S_23) đến 0,97 (S_3 vs S6)  

(Bâng 3). Kết quâ phân nhóm bởi phương pháp 

UPGMA cho thçy mối quan hệ di truyền giữa 30 

méu giống sen là khá khác biệt. Ở mức độ đa 

däng di truyền trung bình là 0,80 (vị trí nét 

đứt), 30 méu giống sen được phân thành 6 nhóm 

(từ I đến VI). Nhóm I có 22 méu giống, nhóm II 

có 1 méu giống (S_27), nhóm III có 1 méu giống 

(S_24), nhóm IV có 4 méu giống, nhóm V có 1 

méu giống (S_7) và nhóm VI cũng chî có 1 méu 

giống (S_15) (Hình 2). 

3.1.4. Kết hợp chỉ thị ISSR và RAPD  

trong đánh giá đa dạng di truyền 30 mẫu 

giống sen 

Khi kết hợp hai chî thị RAPD và ISSR, tổng 

số locus phát hiện được là 178 locus (75 với 

RAPD và 103 và với ISSR) trong đó có 115 locus 

đa hình và nhån bân được tổng số 4084 bëng 

väch sân phèm PCR (1532 với RAPD và 2552 

với ISSR) (Bâng 2, Bâng 4). Kết quâ xác định sơ 

đồ tương đồng di truyền của các méu giống sen 

cho thçy, ở mức độ tương đồng di truyền trung 

bình là 0,80 (tương ứng với 80%), 30 méu giống 

sen được chia thành 4 nhóm chính trong đó 

nhóm I có tới 26 méu giống, nhóm II và nhóm 

III chî có 1 méu giống và nhóm IV có hai méu 

giống (Hình 3). 

Khi được phân tích bìng chî thị RAPD hoặc 

ISSR hoặc kết hợp câ hai chî thị RAPD và ISSR, 

30 méu giống sen được phân thành các nhóm 

khác nhau (Hình 1, 2, 3). Do có sự khác nhau về 

sơ đồ tương đồng di truyền khi phân tích bìng 

hai chî thị RAPD và ISSR riêng rẽ hay kết hợp 

nên việc phån tích để tìm được mối tương quan 

giữa các chî thị là cæn thiết. Để kiểm tra mức độ 

tương quan giữa các ma trên, chúng tôi sử dụng 

ma trên hệ số tương đồng di truyền để thực hiện 

phån tích tương quan giữa các ma trên bìng 

kiểm định Mantel. 

  

Tại giá trị hệ số tương đồng di truyền trung bình là 0,80 (vị trí nét đứt), 30 mẫu giống sen được phân thành 4 

nhóm (từ I đến IV). 

Hình 3. Sơ đồ mối quan hệ di truyền  

của 30 mẫu giống sen được phân tích bởi kết hợp hai chỉ thị RAPD và ISSR 
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Bảng 5. Kết quả phân tích tương quan  

giữa các ma trận hệ số tương đồng bằng kiểm định Mantel 

Cặp ma trận so sánh Hệ số tương quan (r) P-value (Two-tailed) Alpha 

RAPD vs ISSR 0,343 < 0,0001 0,05 

RAPD vs kết hợp RAPD + ISSR 0,848 < 0,0001 0,05 

ISSR vs kết hợp RAPD + ISSR 0,789 < 0,0001 0,05 

 

Hình 4. Phân tích thành phần chính (PCA analysis)  

của 30 mẫu giống sen dựa trên kết hợp giữa hai chỉ thị RAPD và ISSR 

Kết quâ cho thçy hệ số tương quan (r)  

giữa hai ma trên RAPD và ISSR là 0,343  

(P-value < 0,0001). Kết quâ này cho thçy có sự 

tương quan rçt ít giữa hai ma trên tương đồng 

khi được phân tích bởi chî thị RAPD và ISSR. 

Ma trên tương đồng di truyền của chî thị RAPD 

cho mối tương quan rçt cao với ma trên kết hợp 

giữa RAPD-ISSR (r = 0,848, P-value <0,0001).  

Sự tương quan giữa chî thị ISSR so với kết hợp 

giữa RAPD-ISSR cũng khá cao (r = 0,789,  

P-value <0,0001) (Bâng 5). Kết quâ trên cho 

thçy hiệu quâ phån tích đa däng di truyền của 

30 méu giống sen của chî thị RAPD là cao hơn 

so với ISSR.  

Kết quâ so sánh các tiêu chí/chî số trên 

bâng 2 và bâng 4 cho thçy nëng lực phån tích đa 

däng di truyền của chî thị RAPD cao hơn ISSR 

và được thể hiện rõ trên một số tiêu chí như: 

Trung bình số locus nhân bân được/mồi (6,25 vs 

5,72), số locus đa hình (60 vs 55), số locus đa 

hình/mồi (5,00 vs 3,06), Rp/mồi (2,11 vs 1,33), 

hệ số PIC/mồi (0,24 vs 0,16). Sự tương quan 

thçp giữa hai nhóm chî thị RAPD và ISSR chî 

ra rìng có thể do hai nhóm nhân bân được các 

DNA khác nhau và/hoặc vùng DNA mục tiêu 

của các chî thị nìm trên các khu vực khác nhau 

của bộ gen (Lalhruaitluanga & Prasad, 2009). 

Mối tương quan thçp giữa hai chî thị ISSR và 

RAPD cũng được mô tâ ở cây blackgram (Vigna 

mungo (L.) Hepper) (Souframanien & 

Gopalakrishna, 2004), bồ công anh (Lactuca 

indica L.) (Thin Thanh Thi Pham & cs., 2022), 

bát giác liên (Dysosma tonkinense) (Ngoc 

Khanh Pham & cs., 2021) và ở cây Triticum 

aestivum (Khaled & cs., 2015). Bên cänh đó, 

hiệu quâ phån tích đa däng di truyền bởi chî thị 

ISSR tốt hơn so với chî thị RAPD cũng đã được 

ghi nhên (Galván & cs., 2003). 
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Để có thêm một cách nhìn khác về sự đa 

däng di truyền của 30 méu giống sen, chúng tôi 

sử dụng hệ số tương đồng di truyền được phân 

tích bởi sự kết hợp của hai chî thị RAPD và 

ISSR để tiến hành phân tích thành phæn chính 

(PCA) nhìm xác định mối quan hệ di truyền 

giữa 30 méu giống sen. Trong đồ thị phân tán 

PCA, hai thành phæn chính đæu tiên læn lượt 

chiếm 18,18% và 32,81% (tổng số 50,98%)  

(Hình 4). Tương tự với kết quâ trên Hình 3, méu 

giống S_15, S_7, S_5 và S_20 có khoâng cách 

khá xa so với 26 méu giống còn läi (Hình 4). 

Hơn nữa, phân tích PCA cho phép chúng ta có 

góc nhìn trực quan hơn về khoâng cách lớn giữa 

các méu giống với nhau. Kết quâ này một læn 

nữa cho thçy 30 méu giống sen rçt đa däng về 

mặt di truyền. 

4. KẾT LUẬN 

Đã xác định được sự đa däng di truyền của 

30 méu giống sen thu thêp được ở các địa 

phương trong nước bìng 30 chî thị phân tử (12 

chî thị RAPD và 18 chî thị ISSR). Các chî thị đã 

nhân bân được tổng số 4084 bëng väch sân 

phèm PCR, 178 locus trong đó có 115 locus đa 

hình. Ở nghiên cứu này, nëng lực phån tích đa 

däng di truyền của chî thị RAPD là cao hơn so 

với chî thị ISSR. Kết quâ phån tích đa däng di 

truyền khi kết hợp câ hai chî thị RAPD và ISSR 

cho thçy hệ số tương đồng di truyền của 30 méu 

giống sen dao động từ 0,65-0,93. Ở mức tương 

đồng di truyền trung bình là 0,80, 30 méu giống 

sen được tách thành 4 nhóm chính. Kết quâ trên 

cho thçy 30 méu giống sen nghiên cứu có mức 

độ đa däng di truyền cao. Các méu giống sen 

thu thêp được có thể được sử dụng cho công tác 

bâo tồn và phát triển nguồn gen cũng như chọn 

täo giống sen mới. 
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