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TÓM TẮT 

Nấm sò (Pleurotus spp.) được tiêu thụ phổ biến trên thế giới do có mùi vị thơm ngon, giá trị dinh dưỡng cao, 

một số loài còn có dược tính quý. Bên cạnh thông tin về kiểu hình thì thông tin về vật liệu di truyền của các mẫu 

giống là đặc biệt quan trọng, góp phần định hướng cho các nhà chọn giống lựa chọn được nguồn vật liệu phù hợp 

và làm cơ sở cho hình thành các cặp lai hữu tính. Nghiên cứu này đã tiến hành phân tích sự đa dạng di truyền của 

10 mẫu giống nấm sò bằng 20 chỉ thị RAPD và 17 chỉ thị ISSR. Kết quả nghiên cứu cung cấp thông tin cho các 

chương trình chọn tạo giống nấm sò. Kết quả đã nhân bản được tổng số 560 locus trong đó có 552 locus đa hình, 

2.138 băng vạch sản phẩm PCR. Phân tích kết hợp cả hai chỉ thị RAPD và ISSR cho thấy hệ số tương đồng di 

truyền của 10 mẫu giống nấm sò dao động từ 0,459-0,755. Ở hệ số tương đồng di truyền trung bình là 0,579, 10 

mẫu giống nấm sò được chia thành 3 nhóm chính. Như vậy 10 mẫu giống nấm sò trong nghiên cứu này có mức độ 

đa dạng di truyền cao và có thể được sử dụng cho công tác chọn tạo giống nấm sò mới. 

Từ khoá: Nấm sò, Pleurotus spp., chỉ thị ISSR, chỉ thị RAPD, đa dạng di truyền. 

Genetic Diversity Analysis  
of 10 Oyster Mushrooms (Pleurotus spp.) Accessions by RAPD and ISSR Markers 

ABSTRACT 

Oyster mushrooms (Pleurotus spp.) are widely consumed in the world due to their delicious taste, high 

nutritional value and medicinal properties. For breeding program to develop new cultivars, besides phenotypic 

characteristics genetic characterization of the material is important since it helps breeders to choose suitable 

materials for hybridization. This study analyzed the genetic diversity of 10 oyster mushroom accessions using 20 

RAPD markers and 17 ISSR markers to provide information for oyster mushroom breeding programs. The markers 

amplified a total of 560 loci with 552 polymorphic loci and 2,138 PCR product bands. When combining both RAPD 

and ISSR markers, the genetic similarity coefficient of 10 oyster accessions ranged from 0.459 to 0.755. At the 

average genetic similarity coefficient of 0.579, 10 oyster mushroom accessions were divided into 3 main groups. 

These results indicate that 10 collected oyster mushroom accessions had a high level of genetic diversity and can be 

used for new oyster mushrooms breeding program. 

Keywords: Oyster mushrooms (Pleurotus spp.), ISSR, RAPD, genetic diversity. 

 

1. ĐẶT VẤN ĐỀ 

Nçm sò thuộc chi Pleurotus (Fr) P.Kumm 

bao gồm khoâng 200 loài, sống trên thân gỗ. 

Nçm sò đþợc tiêu thý phổ biến trên thế giới do 

có mùi vị thơm ngon, giá trị dinh dþỡng cao, đặc 

biệt một số loài có giá trị dþợc tính quan trọng 

nhþ tác dýng chống ung thþ, hä cholesterol 
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máu, hä huyết áp, trị đái tháo đþờng, chống béo 

phì, bâo vệ gan, chống lão hóa, kháng khuèn, 

chống dị ứng và chống oxy hóa… Chính vì vêy, 

nçm sò đþợc đánh giá là nçm có giá trị dinh 

dþỡng cao và có tiềm nëng sử dýng làm thuốc, 

thực phèm chức nëng hoặc dþợc phèm dinh 

dþỡng quan trọng (Khan & Tania, 2012; Nguyễn 

Thị Bích Thùy & cs., 2013). Một số loài thuộc 

chi này rçt giàu protein với các axit amin thiết 

yếu, chứa polysacarit và axit béo thiết yếu, chçt 

xơ, chçt khoáng và một số vitamin. Các loài 

nçm sò đþợc nuôi trồng chû yếu gồm Pleurotus 

citrinopileatus, Pleurotus eryngii, Pleurotus 

columbinus, Pleurotus tuberregium, Pleurotus 

djamor, Pleurotus pulmonarius, Pleurotus 

ostreatus, Pleurotus sajorcaju, Pleurotus 

pulmonarius (Trịnh Tam Kiệt & cs., 2011; 

Otieno & cs., 2015; Tôn Nữ Hâi Âu, 2017; 

Raman & cs., 2020).  

Ở Việt Nam, nhiều chûng loäi nçm sò nhþ 

nçm sò vàng, nçm sò nâu, sò hồng, sò tríng… đã 

đþợc nghiên cứu nhþng mới têp trung chû yếu 

vào chọn giống cüng nhþ phát triển quy trình 

nuôi trồng (Vü Thị Kim Ngân & Trịnh Tam 

Kiệt, 2008; Nguyễn Hoàng Thänh & cs., 2019; 

Træn Đông Anh & cs., 2021; Lê Thị Thu Hþờng 

& cs., 2022; Nguyễn Thị Huyền Trang & cs., 

2022). Đã có một số công trình nghiên cứu đa 

däng di truyền trên nçm sò vua (Pleurotus 

eryngii) bìng các chî thị phân tử Random 

Amplified Polymorphic DNA (RAPD) (Nguyễn 

Thị Bích Thùy & cs., 2013). Mặc dù vêy, số 

lþợng công trình nghiên cứu sự đa däng di 

truyền cûa các méu giống nçm sò còn ít, không 

tþơng xứng với tæm quan trọng bêc nhçt về nçm 

ën và mức độ phổ biến cûa giống nçm này. 

Để phýc vý công tác chọn täo giống nçm sò 

mới, bên cänh thu thêp nguồn méu giống thì 

công tác đánh giá đa däng di truyền là quan 

trọng bởi thông tin về sự khác biệt di truyền sẽ 

góp phæn hỗ trợ cho việc lựa chọn các cặp lai có 

tiềm nëng cho þu thế lai cao hơn. Cho đến nay, 

nhiều chî thị phân tử khác nhau đã đþợc sử 

dýng để đánh giá sự đa däng di truyền cûa một 

số loäi nçm ën và nçm dþợc liệu trong đó có 

nçm sò. Các chî thị đþợc sử dýng rộng rãi trong 

phån tích đa däng di truyền nçm ën và nçm 

dþợc liệu bao gồm chî thị RAPD, Sequence-

related amplified polymorphism (SRAP), Inter 

Simple Sequence Repeat (ISSR), Amplified 

Fragment Length Polymorphism (AFLP)… 

(Zervakis & cs., 2001; Capelari & Fungaro, 

2003; Ro & cs., 2007; Wang & cs., 2012; Yin & 

cs., 2012). Trong các chî thị trên, chî thị RAPD 

và ISSR là hai chî thị đa locus, dễ dàng đþợc 

thực hiện, có khâ nëng phát hiện đa hình cao 

nên rçt hiệu quâ trong công tác đánh giá đa 

däng di truyền, phù hợp cho đánh giá đa däng 

di truyền cûa các dòng vêt liệu sẽ sử dýng làm 

bố mẹ trong phép lai hữu tính (Rao & cs., 2007). 

Nghiên cứu này đã thu thêp và phân tích sự đa 

däng di truyền cûa 10 méu giống nçm sò bìng 

20 chî thị RAPD và 17 chî thị ISSR nhìm cung 

cçp thông tin cho các chþơng trình chọn täo 

giống nçm sò ở nþớc ta. 

2. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

2.1. Vật liệu  

Đối tượng: 10 méu giống nçm sò: PN1, 

PN2, PN8, PN15, PN19, PN20, PN28, PN30, 

PN50, PN1142, đþợc thu thêp và lþu giữ täi 

Viện Nghiên cứu và Phát triển Nçm ën, Nçm 

dþợc liệu, Học viện Nông nghiệp Việt Nam 

(Bâng 1). 

 Bảng 1. Danh sách 10 mẫu giống nấm sò và nguồn gốc thu thập 

Tên mẫu nấm Nguồn gốc  Tên mẫu nấm Nguồn gốc 

PN1 Thái Lan PN20 Nhật 

PN2 Mỹ PN28 Trung Quốc 

PN8 Thái Lan PN30 Thái Lan 

PN15 Hàn Quốc PN50 Việt Nam 

PN19 Thái Lan PN1142 Việt Nam 
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OPB05 OPN03 

Hình 1. Kết quả chạy điện di sản phẩm PCR  

của 10 mẫu giống nấm sò với mồi OPB05 và OPN03 

Bảng 2. Kết quả phân tích đa dạng di truyền  

của các chî thị RAPD trên 10 mẫu giống nấm sò 

Tên mồi 
RAPD 

Trình tự mồi  
(5’-3’) 

Nhiệt độ 
bắt mồi 

(C) 

Tổng số 
 locus phát 
hiện được 

Số 
locus 

đa 
hình  

Tổng số  
băng  

nhân bản được 

Trung bình  
số băng/ mẫu 

Chỉ số  
đa hình PIC  

của mỗi locus 

Chỉ số sai khác  
giữa  

các cặp mồi (Rp) 

APG05 CTGAGACGGA 32 18 17 94 9,4 0,35 9,6 

APH18 GAATCGGCCA 32 20 19 103 10,3 0,35 10,2 

OPA01 CAGGCCCTTC 34 16 16 55 5,5 0,38 9,0 

OPA02 TGCCGAGCTG 34 15 15 64 6,4 0,37 8,0 

OPA04 AATCGGGCTG 32 12 12 52 5,2 0,39 7,2 

OPA05 AGGGGTCTTG 32 14 14 59 5,9 0,37 8,2 

OPA18 AGGTGACCGT 32 12 10 63 6,3 0,33 5,8 

OPB04 GGACTGGAGT 32 15 15 60 6 0,43 10,8 

OPB05 TGCGCCCTTC 34 15 15 57 5,7 0,40 9,0 

OPB17 AGGGAACGAG 32 14 13 58 5,8 0,36 7,6 

OPC01 TTCGAGCCAG 32 14 14 53 5,3 0,40 8,6 

OPC03 GGGGGTCTTT 32 14 14 56 5,6 0,34 7,2 

OPC04 CCGCATCTAC 32 14 14 61 6,1 0,38 8,2 

OPC08 TGGACCGGTG 34 17 17 78 7,8 0,40 10,0 

OPC13 AAGCCTCGTC 32 14 13 71 7,1 0,37 7,8 

OPD02 GGACCCAACC 34 17 17 71 7,1 0,46 13,0 

OPE04 GTGACATGCC 32 13 12 49 4,9 0,34 7,0 

OPG11 TGCCCGTCGT 34 18 17 69 6,9 0,35 9,4 

OPN03 GGTACTCCCC 34 16 16 55 5,5 0,40 10,6 

OPR09 TGAGCACGAG 32 14 14 56 5,6 0,40 8,8 

Tổng 

 

302 294 1.284 

   Trung bình /mồi 

 

15,1 14,7 64,2 

 

0,38 8,8 

Trung bình/mẫu giống 

 

30,2 29,4 128,4 
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2.2. Phương pháp nghiên cứu 

Khoâng 50mg hệ sợi các méu giống nçm sò 

đþợc sử dýng để tách chiết DNA theo quy trình 

đã công bố (Masoomi-Aladizgeh & cs., 2019). Độ 

nguyên vẹn và tinh säch cûa các méu DNA đþợc 

kiểm tra bìng phþơng pháp điện di trên agarose 

1,0% và trên máy đo quang phổ Eppendorf 

BioPhotometer Plus ở bþớc sóng 260 và 280nm. 

Trình tự, nhiệt độ gín mồi cûa các chî thị 

RAPD và ISSR đþợc thể hiện trên bâng 2 và 

bâng 4. Mồi ISSR (UBC_ISSR) đþợc thiết kế bởi 

University of British Columbia, Canada; mồi 

RAPD đþợc thiết kế bởi Operon Tech. Inc. 

Alameda, CA, USA 

Phân ứng PCR đþợc thực hiện với bộ kit 

thþơng mäi MyTaq™ mix 2X (Bioline, UK), nồng 

độ mồi là 0,5µm và 10ng DNA khuôn, với chu 

trình nhiệt: 94C - 5 phút, (94C - 30 giây, nhiệt 

độ gín mồi phù hợp cho tÿng mồi - 30 giây, 

72C - 2 phút) × 35 chu kỳ, 72C - 10 phút trên 

máy T100 Thermal Cycler (Bio-Rad). Ma trên 

nhị phån đþợc thiết lêp bìng cách ghi điểm 1 

đối với các bëng väch sáng rõ trên bân gel điện 

và ghi điểm 0 với vị trí không có bëng väch. Hệ 

số tþơng đồng di truyền đþợc xác định theo 

Sokal & Michener (1958) và đþợc thực hiện trên 

phæn mềm NTSYS 2.1. 

Mối quan hệ di truyền cûa các méu giống 

nçm sò đþợc xác định bìng phþơng pháp phån 

cým UPGMA trong phæn mềm NTSYSpc 2.1 để 

xác định. Hệ số PIC đþợc tính bìng công thức 

PIC = 1 -∑(Pij)2 (Munankarmi & cs., 2018), chî 

số sai khác giữa các cặp mồi Rp (resolving 

power) Rp = ∑Ib (Prevost & Wilkinson, 1999). 

Phân tích thành phæn chính (principal 

component analysis - PCA) và xác định sự 

tþơng quan giữa các ma trên đþợc thực hiện bởi 

Mantel test, phæn mềm XLSTAT. 

3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

3.1. Đánh giá đa dạng di truyền của 10 mẫu 

giống nấm sò sử dụng chî thị RAPD 

Kết quâ nhân bân bìng phân ứng PCR với 

20 mồi RAPD thu đã đþợc tổng số 1.032 sân 

phèm PCR, trung bình 60,7 bëng/mồi (dao động 

tÿ 49 bëng - 103 bëng). Chî thị APH18 nhân 

bân đþợc tổng số bëng lớn nhçt (103 bëng) trong 

khi đó chî thị OPE04 là mồi nhân bân đþợc số 

bëng ít nhçt (49 bëng) (Bâng 2). 

Hệ số PIC đþợc dùng để đánh giá khâ nëng 

phát hiện đa hình cûa các locus nhân bân đþợc 

bởi các mồi (Guo & Elston, 1999). Giá trị PIC 

thçp nhçt và cao nhçt đþợc tìm thçy ở mồi 

OPA18 (0,33) và OPD02 (0,46), giá trị PIC trung 

bình là 0,38 (Bâng 2). Nhþ vêy, có thể kết luên 

20 mồi RAPD có khâ nëng phát hiện đa hình 

cûa 10 méu giống nçm sò nghiên cứu là ở mức 

rçt cao. Kết quâ nghiên cứu đa däng di truyền 

cûa 15 méu giống nçm sò Pleurotus 

pulmonarius phân tích bởi chî thị RAPD cho tỷ 

lệ locus đa hình đät 79,5% (Yin & cs., 2014). 

Nhþ vêy, so với kết quâ cûa Yin & cs. (2014) thì 

tỷ lệ locus đa hình phát hiện đþợc bởi các chî thị 

RAPD ở nghiên cứu này là cao hơn và đät 97,3% 

(294 locus đa hình trong tổng số 302 locus nhân 

bân đþợc, Bâng 2). 

Theo Prevost & Wilkinson (1999), chî số Rp 

cûa các mồi tỷ lệ thuên với khâ nëng phån tích 

đa däng di truyền. Chî số Rp thçp nhçt đþợc 

quan sát thçy ở mồi OPA18 (5,8) trong khi đó 

mồi OPD02 cho chî số Rp cao nhçt và đät 13,0 

(Bâng 2). 

Mức độ tþơng đồng di truyền giữa 10 méu 

giống nçm sò đþợc xác định bìng chî thị RAPD 

dao động tÿ 0,464-0,775 và đät trung bình là 

0,579 (tþơng ứng với sự tþơng đồng là 57,9%) 

(Bâng 3). Kết quâ trên cho thçy 10 méu giống 

nçm sò thu thêp đþợc là có độ đa däng di truyền 

cao rçt cao. Kết quâ trên là hoàn toàn dễ hiểu 

bởi các méu giống nçm đþợc thu thêp ở 6 nþớc 

khác nhau nên có sự khác biệt lớn về vêt liệu di 

truyền giữa các méu giống. Hệ số tþơng đồng di 

truyền cûa nghiên cứu này là thçp hơn so với 

nghiên cứu cûa Nguyễn Thị Bích Thùy & cs. 

(2013) cho kết quâ hệ số tþơng đồng di truyền 

dao động tÿ 0,64-0,85%. 

Kết quâ phân tích mối quan hệ di truyền 

giữa 10 méu giống nçm sò đþợc phân tích bởi 

chî thị RAPD đþợc thể hiện trên hình 2. 
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Bảng 3. Hệ số tương đồng di truyền  

của 10 mẫu giống nấm sò được phân tích bởi các mồi RAPD (phía dþới đþờng chéo)  

và mồi ISSR (phía trên đþờng chéo) 

 
PN1 PN2 PN8 PN15 PN19 PN28 PN50 PN1142 PN20 PN30 

PN1  0,535 0,647 0,628 0,484 0,628 0,504 0,760 0,488 0,674 

PN2 0,477  0,570 0,674 0,500 0,566 0,550 0,519 0,581 0,558 

PN8 0,709 0,490  0,709 0,543 0,694 0,547 0,663 0,484 0,609 

PN15 0,596 0,583 0,682  0,539 0,736 0,566 0,651 0,605 0,589 

PN19 0,477 0,483 0,497 0,483  0,469 0,686 0,500 0,733 0,446 

PN28 0,705 0,560 0,699 0,745 0,507  0,473 0,690 0,488 0,597 

PN50 0,464 0,576 0,477 0,550 0,695 0,520  0,504 0,605 0,512 

PN1142 0,752 0,474 0,699 0,632 0,474 0,689 0,467  0,442 0,636 

PN20 0,477 0,530 0,523 0,583 0,775 0,546 0,742 0,513  0,457 

PN30 0,695 0,490 0,642 0,589 0,470 0,639 0,477 0,712 0,483  

 

Ghi chú: Tại hệ số tương đồng di truyền là 0,579 (vị trí nét đứt), 10 mẫu giống nấm sò được phân thành 3 nhóm 

(từ I đến III). 

Hình 2. Sơ đồ mối quan hệ di truyền  

của 10 mẫu giống nấm sò được xác định bởi các mồi RAPD 

  

UBC 841 UBC 855 

Hình 3. Kết quả chạy điện di sản phẩm PCR  

của 10 mẫu giống nấm sò với mồi UBC 841 và UBC 855 
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Kết quâ trên hình 2 cho thçy: ở hệ số tþơng 

đồng di truyền là 0,579 (57,9%), 10 méu giống 

nçm sò đþợc phân thành 3 nhóm chính. Nhóm I 

có 6 méu giống, nhóm II chî có 1 méu giống và 

nhóm III có 3 méu giống. Dựa trên sơ đồ quan 

hệ di truyền, méu giống PN2 (có nguồn gốc tÿ 

Mỹ) là méu giống có sự khác biệt di truyền 

nhiều nhçt so với các méu giống khác. Hai méu 

giống gæn nhçt về quan hệ di truyền là PN19 và 

PN20 (Hình 2). 

3.2. Đánh giá đa dạng di truyền của 10 mẫu 

giống nấm sò bằng chî thị ISSR 

Nghiên cứu đã sử dýng 17 chî thị ISSR và 

nhân bân đþợc 854 bìng sân phèm PCR, số sân 

phèm/mồi dao động tÿ 25 (UBC 817) tới 67 

(UBC 834) sân phèm và đät trung bình 50,24 

sân phèm/mồi (Hình 3). 17 mồi ISSR đã nhån 

bân đþợc 258 locus, trong đó tỷ lệ locus đa hình 

là 100%. Mồi UBC 817 phát hiện đþợc số locus 

là thçp nhçt (9 locus) trong khi đó mồi UBC 873 

nhân bân đþợc nhiều locus nhçt (21 locus) 

(Bâng 4). 

Wang & cs. (2012) đã sử dýng 24 chî thị 

ISSR để xác định sự đa däng di truyền cûa 32 

chûng nçm sò P. eryngii và nhân bân đþợc 465 

locus với tỷ lệ các locus đa hình là 84,3% đa 

hình. Kết quâ phån tích đa däng di truyền cûa 

15 méu giống nçm sò Pleurotus pulmonarius 

bởi chî thị ISSR cho tỷ lệ locus đa hình đät 

74,6% (Yin & cs., 2014). Nhþ vêy, kết quâ cûa 

nghiên cứu này cho tỷ lệ locus đa hình lớn hơn 

(100%) khi so sánh với kết quâ cûa hai nghiên 

cứu trên. 

Bảng 4. Kết quả phân tích đa dạng di truyền  

của các chî thị ISSR trên 10 mẫu giống nấm sò 

Tên mồi 
ISSR 

Trình tự mồi (5’-3’) 
Nhiệt độ 
bắt mồi 

(°C) 

Tổng số  
locus 

phát hiện 
được 

Tỷ lệ  
locus  

đa hình 
(%) 

Tổng số 
băng 

nhân bản 
được 

Trung bình số 
băng/mẫu 

Chỉ số  
đa hình PIC  

của mỗi locus 

Chỉ số 
sai khác giữa 
các cặp mồi 

(Rp) 

ISSR 3 AGAGAGAGAGAGAGAGTC 53,9 11 100 42 4,2 0,42 7,6 

UBC 808 AGAGAGAGAGAGAGAGC 52,4 18 100 66 6,6 0,43 12,4 

UBC 809 AGAGAGAGAGAGAGAGG 52,4 16 100 50 5 0,39 9,6 

UBC 810 GAGAGAGAGAGAGAGAT 50 17 100 45 4,5 0,34 7,8 

UBC 811 GAGAGAGAGAGAGAGAC 52,4 17 100 60 6 0,41 10,8 

UBC 812 GAGAGAGAGAGAGAGAA 50 16 100 51 5,1 0,36 8,6 

UBC 817 CACACACACACACACAA 50 9 100 25 2,5 0,35 4,6 

UBC 834 AGAGAGAGAGAGAGAGYT 51,6 20 100 67 6,7 0,39 12,2 

UBC 835 AGAGAGAGAGAGAGAGYC 53,9 11 100 51 5,1 0,35 5,8 

UBC 840 GAGAGAGAGAGAGAGAYT 51,6 14 100 51 5,1 0,38 8,2 

UBC 841 GAGAGAGAGAGAGAGAYC 53,9 16 100 56 5,6 0,40 9,6 

UBC 855 ACACACACACACACACYT 51,6 17 100 62 6,2 0,38 10 

UBC 856 ACACACACACACACACYA 51,6 16 100 55 5,5 0,37 9 

UBC 858 TGTGTGTGTGTGTGTGRT 51,6 11 100 29 2,9 0,34 5,4 

UBC 860 TGTGTGTGTGTGTGTGRA 51,6 12 100 40 4 0,41 7,6 

UBC 864 ATGATGATGATGATGATG 47 16 100 54 5,4 0,38 9,2 

UBC 873 GACAGACAGACAGACA 48,2 21 100 50 5 0,34 9,6 

Tổng   258   854       

Trung bình/mồi   15,18   50,24   0,38 8,71 

Trung bình/mẫu giống   25,8   85,4       

Ghi chú: Các mồi thoái hoá (degenerate primer) có sử dụng các nucleotide R có thể là A/G, B có thể là C/G/T, D 

có thể là A/G/T, H có thể là A/C/T và V có thể là A/C/G. 
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Ghi chú: Ở hệ số tương đồng di truyền là 0,579, 10 mẫu giống nấm sò được chia thành 3 nhóm chính (từ I đến III) 

Hình 4. Quan hệ di truyền của 10 mẫu giống nấm sò được phân tích bằng chî thị ISSR 

Hệ số tþơng đồng di truyền cûa 10 méu 

giống nçm sò khi phân tích bởi các mồi ISSR 

dao động tÿ 0,442-0,760 và đät giá trị trung 

bình là 0,579 (Bâng 3). Ở mức độ đa däng di 

truyền là 0,579 (vị trí nét đứt), 10 méu giống 

nçm sò đþợc phân thành 3 nhóm. Nhóm I có 6 

méu giống, nhóm II có duy nhçt 1 méu giống 

(PN2), nhóm III có 3 méu giống (PN19, PN20 và 

PN50). Nhþ vêy, kết quâ phån nhóm đþợc thiết 

lêp bởi hai chî thị RAPD (Hình 2) và ISSR 

(Hình 4) là tþơng tự nhau. 

3.4. Phân tích đa dạng di truyền của 10 

mẫu giống nấm sò kết hợp hai chî thị ISSR 

và RAPD 

Việc kết hợp nhiều chî thị nhþ RAPD, ISSR, 

SRAP trong phån tích đa däng di truyền cûa các 

méu giống nçm hþơng (Fu & cs., 2010) hoặc 

nçm sò Pleurotus pulmonarius (Yin & cs., 2014) 

đã đþợc thực hiện. Thông thþờng, chî thị RAPD 

và ISSR đþợc kết hợp để tëng số lþợng locus 

phát hiện đþợc trong một phân tích và do vêy 

kết quâ sẽ có tính đäi diện hơn là khi phân tích 

đơn lẻ (Wang & cs., 2012). Trong nghiên cứu 

này, khi kết hợp hai chî thị RAPD và ISSR, tổng 

số locus phát hiện đþợc là 560 locus (285 với 

RAPD và 302 với ISSR) (Bâng 2 và Bâng 4). Kết 

quâ phân tích cho thçy hệ số tþơng đồng di 

truyền cûa 10 méu giống nçm sò dao động tÿ 

0,459-0,755. Ở hệ số tþơng đồng di truyền trung 

bình là 0,579, 10 méu giống nçm sò đþợc chia 

thành 3 nhóm chính (Hình 5) và sự phân nhóm 

là tþơng tự nhþ khi phån tích bởi hai chî thị 

RAPD và ISSR riêng rẽ. Kết quâ trên chứng tô 

10 méu giống nçm sò thu thêp đþợc là có sự 

khác biệt về lớn về vêt liệu di truyền và do vêy 

sẽ là những vêt liệu nguồn gen quý cho chọn täo 

giống nçm sò mới. Kết quâ cûa nghiên cứu này 

cüng khá tþơng đồng với nghiên cứu cûa Wang 

& cs. (2012) khi kết hợp giữa hai chî thị RAPD 

và ISSR đã cho cçu trúc hình cåy tþơng tự nhþ 

đþợc phân tích bởi chî thị RAPD. Các kết quâ 

nghiên cứu cûa chúng tôi chứng tô chî thị RAPD 

và ISSR rçt hiệu quâ trong phån tích đa däng di 

truyền, tþơng tự nhþ nghiên cứu đa däng di 

truyền trên đối tþợng nçm sò P. pulmonarius 

(Yin & cs., 2014). 

Để kiểm tra mức độ tþơng quan giữa các ma 

trên hệ số tþơng đồng di truyền, chúng tôi đã sử 

dýng kiểm định Mantel. Kết quâ cho thçy hệ số 

tþơng quan (r) giữa hai ma trên RAPD và ISSR 

là 0,878 (P <0,0001). Kết quâ này chứng tô có sự 

tþơng quan rçt cao giữa ma trên RAPD và ISSR. 

Thực tế thì sơ đồ tþơng đồng di truyền cûa 10 

méu giống nçm sò khi phân tích bìng chî thị 

RAPD (Hình 2) và bìng chî thị ISSR (Hình 4) là 

tþơng đối giống nhau đã gợi ý về đþợc sự tþơng 

quan rçt cao giữa hai chî thị. Ma trên tþơng đồng 

di truyền đþợc thiết lêp bởi các mồi RAPD và 

ISSR riêng rẽ đều cho kết quâ tþơng quan rçt cao 

với ma trên kết hợp giữa RAPD-ISSR (r = 0,978; 

P <0,0001 và r = 0,959; P <0,0001). 
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Ghi chú: Tại giá trị hệ số tương đồng di truyền trung bình là 0,579 (vị trí nét đứt), 10 mẫu giống nấm sò được 

phân thành 3 nhóm. 

Hình 5. Sơ đồ quan hệ di truyền  

của 10 mẫu giống nấm sò được phân tích bởi kết hợp giữa chî thị RAPD và ISSR 

 

Hình 6. Phân tích thành phần chính (PCA analysis)  

của 10 mẫu giống nấm sò dựa trên kết hợp giữa hai chî thị RAPD và ISSR 

Để có góc nhìn trực quan hơn về mối quan 

hệ di truyền cûa 10 méu giống nçm sò thu thêp 

đþợc, chúng tôi sử dýng hệ số tþơng đồng di 

truyền đþợc phân tích bởi tổng số 37 chî thị 

(RAPD + ISSR) để tiến hành phân tích thành 

phæn chính (PCA). Trong đồ thị phân tán PCA, 

hai thành phæn chính đæu tiên læn lþợt chiếm 

51,85% và 15,44% (tổng số 67,29%) (Hình 6). 

Tþơng tự với kết quâ trên hình 5, méu giống 

PN2 có khoâng cách khá xa so với 10 méu giống 

còn läi và các méu giống PN20, PN50 và PN19 

cüng đþợc xếp vào một nhóm với khoâng cách 
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khá xa so với các méu giống khác (Hình 6). Kết 

quâ này một læn nữa khîng định 10 méu giống 

nçm sò rçt đa däng về mặt di truyền. 

4. KẾT LUẬN 

Nghiên cứu này đã xác định đþợc sự đa 

däng di truyền cûa 10 méu giống nçm sò bìng 

37 chî thị (20 chî thị RAPD và 17 chî thị ISSR). 

Các chî thị đã phát hiện đþợc 560 locus trong đó 

có 552 locus đa hình và nhån bân đþợc tổng số 

2138 sân phèm PCR. Hệ số tþơng đồng di 

truyền cûa 10 méu giống nçm sò dao động tÿ 

0,459-0,755 và chia thành 3 nhóm chính ở hệ số 

tþơng đồng di truyền trung bình là 0,579. Kết 

quâ trên cho thçy mức độ đa däng di truyền 10 

méu giống nçm sò thu thêp đþợc là rçt cao. Các 

méu giống nçm sò có thể đþợc sử dýng cho 

nghiên cứu, phát triển nguồn gen cüng nhþ lai 

täo giống nçm sò mới. 
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