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TÓM TẮT 

 

Đề tài “Đa dạng di truyền của quần thể cây cao su Rondonia (Hevea 

brasiliensis Muell. Arg.) được bảo tồn tại Việt Nam” đã thực hiện từ năm 2016 đến 

năm 2021. Mục tiêu nghiên cứu là đánh giá di truyền ở mức độ phân tử một phần của 

bộ sưu tập quỹ gen cây cao su ở Việt Nam nhằm xác định sự đa dạng, mối quan hệ di 

truyền giữa các nguồn gen và tiềm năng của các mẫu giống có nguồn gốc từ bang 

Rondonia (Brazil) để sử dụng hiệu quả và bền vững trong dài hạn. Đề tài được thực 

hiện gồm 5 nội dung (i) kiểm tra chất lượng mẫu DNA được sử dụng trong nghiên 

cứu; (ii) đánh giá khả năng tạo băng đa hình của các chỉ thị SSRs và đa dạng di truyền 

của các nguồn gen cây cao su; (iii) xác định mối quan hệ di truyền giữa các mẫu giống 

và giữa các nhóm giống cao su dựa vào chỉ thị SSRs; (iv) phân tích cấu trúc di truyền 

của các mẫu giống cao su có nguồn gốc từ bang Rondonia (Brazil) đang bảo tồn ở 

Việt Nam; (v) mối quan hệ giữa các mẫu giống cao su tiềm năng về sinh trưởng và 

năng suất mủ trong mỗi nhóm giống được sưu tập từ bang Rondonia (Brazil). 

Bộ mẫu giống đưa vào nghiên cứu gồm 1.127 mẫu DNA được ly trích từ lá 

cao su đều đạt yêu cầu chất lượng và nồng độ cho phản ứng PCR với chỉ thị SSRs; 

Sản phẩm PCR của các mẫu giống với 15 chỉ thị SSRs có tỷ lệ thành công đạt 98%. 

Mức độ đa hình cao của 15 chỉ thị SSRs tạo ra từ các mẫu giống cao su với số lượng 

đạt từ 15 đến 47 băng đa hình, do đó 15 chỉ thị SSRs được ứng dụng để đánh giá đa 

dạng di truyền cho các nguồn gen cao su ở Việt Nam là phù hợp và đáng tin cậy. Tất 

cả các nhóm giống cao su có nguồn gốc từ các tiểu vùng thuộc bang Rondonia (Brazil) 

là rất đa dạng di truyền với các chỉ số di truyền cao, số allele trung bình (Na) đạt 13,7 

và dị hợp tử kỳ vọng (He) đạt 0,78; nguồn gen cây cao su được sưu tập từ bang 

Rondonia đa dạng di truyền hơn các nguồn gen đã được chọn tạo giống như nguồn 

gen Wickham và Wickham x Amazon, kể cả nguồn gen hoang dại từ bang Mato 

Grosso (Brazil). Nguồn gen Wickham đã xảy ra hiện tượng thoái hóa giống, nhưng 

nguồn gen từ bang Rondonia vẫn còn nguyên trạng ban đầu từ khi đưa vào bảo tồn 

tại Việt Nam. Dựa vào 15 chỉ thị SSRs đã phát hiện 105 mẫu giống có quan hệ di 
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truyền với các mẫu giống khác từ 95% đến 100% bao gồm 85 cặp mẫu và 10 bộ ba 

trong số 1.127 mẫu giống. Bên cạnh đó, những mẫu giống từ cùng một tiểu vùng sưu 

tập thuộc bang Rondonia (Brazil) đã nhóm lại với nhau theo từng cụm di truyền riêng 

biệt và biến lượng di truyền chủ yếu là do nội tại của các mẫu giống (74%), nhưng 

giữa các nhóm giống vẫn có sự khác biệt di truyền và giữa các nhóm giống có mối 

quan hệ di truyền gần gũi hơn so với các nguồn gen khác. Đối với nguồn gen 

Wickham và Wickham x Amazon, biến lượng di truyền giữa các mẫu giống đã giảm 

đáng kể và không khác biệt, nhưng giữa hai nguồn gen vẫn có sự khác biệt di truyền. 

Những mẫu giống cao su từ bang Rondonia (Brazil) đang bảo tồn ở Việt Nam chủ 

yếu được hình thành từ hai nguồn gen, một nguồn gen gồm các mẫu giống từ tiểu 

vùng Ariquemes, một nguồn gen khác gồm các mẫu giống từ tiểu vùng Costa 

Marques, Ji-Parana và Ouro Preto; giữa hai nguồn gen có mối quan hệ di truyền gần 

gũi hơn so với các nguồn gen bên ngoài bang Rondonia. Cấu trúc di truyền của các 

nguồn gen phù hợp với các tiểu vùng địa lý được sưu tập và giữa các mẫu giống trong 

cùng một tiểu vùng có quan hệ di truyền gần gũi hơn so với mẫu giống từ các tiểu 

vùng khác. Nguồn gen cao su hoang dại từ bang Rondonia (Brazil) đã thể hiện khả 

năng sinh trưởng khỏe, nhưng biến thiên thấp (17%); trong khi, năng suất mủ thấp 

nhưng biến thiên rất cao (90%). Những mẫu giống có sinh trưởng khỏe và năng suất 

mủ cao gần như không phụ thuộc vào số lượng mẫu của các nhóm giống; những mẫu 

giống có tiềm năng vượt trội chỉ tập trung một số nhóm giống và đồng thời cũng xuất 

hiện trên cụm di truyền từ cây phả hệ thuộc về các nhóm giống tương ứng đó, những 

mẫu giống vừa có sinh tưởng khỏe và năng suất mủ tập trung ở nhóm giống RO/C/9 

và RO/JP/3; mẫu giống có sinh trưởng khỏe thuộc về nhóm giống RO/A/7 và RO/C/8. 
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SUMMARY 

 

The study entitled “Genetic diversity of the Rondonia rubber tree (Hevea 

brasiliensis Muell. Arg.) population conserved in Vietnam” was carried out from 

2016 to 2021. This study aimed to genetically evaluate a part of the Hevea germplasm 

in Vietnam at a molecular level to evaluate genetic diversity, the genetic relationship 

between the genetic resources, and the potential of the rubber accessions for efficient 

and sustainable use in the long term breeding program. The objectives of this research 

were: (i) to examine the quality of DNA samples used in this study; (ii) to assess 

polymorphic banding patterns of SSR markers and genetic diversity of Hevea genetic 

resources; (iii) to determine the genetic relationship among the accessions and 

between groups of accessions collected from different geographical regions based on 

SSR markers; (iv) to analyze the genetic structure of rubber accessions originating 

Rondonia, Brazil which are being conserved in Vietnam; (v) to evaluate the 

relationship between potential rubber accessions in terms of growth and latex yield 

in each geographical group of accessions. 

A set of 1,127 accessions was included in this study, of which DNA samples 

were extracted from rubber leaves and met the quality and concentration requirements 

for PCR using SSR markers; the PCR products of these accessions were successfully 

generated using 15 SSR markers with the rate of 98%. The number of polymorphic 

bands resulting from amplification of DNA from these accessions using 15 SSR 

markers ranged from 15 to 47, indicating the high polymorphism of these SSR 

markers, thus application of these 15 SSR markers to assess the genetic diversity of  

Hevea genetic resources conserved in Vietnam were considered suitable and reliable. 

All geographical groups of accessions from Rondonia had high genetic diversity with 

the average number of alleles (Na) of 13.7, the expected heterozygosity (He) of 0.78; 

the genetic resources from Rondonia were more genetically diverse than Wickham, 

Wickham x Amazon genetic resources, and even the wild genetic resources from the 

state of Mato Grosso, Brazil. The Wickham genetic resource showed inbreeding 
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depression, but Rondonia genetic resources remained wild in the germplasm. Thanks 

to genetic evaluation using these 15 SSR markers, 105 accessions were detected to 

have close genetic relationships to other accessions from 95% to 100%, including 85 

pairs and 10 triplets out of 1,127 accessions. In addition, the accessions collected 

from the same geographical regions of Rondonia were grouped into distinct genetic 

clusters, and the genetic variation was mainly occurred within accessions, accounting 

for 74% of the total genetic variability; however, the genetic variations among the 

geographical groups were also highly significant and the groups of genetic resources 

from Rondonia were more closely genetically related than those from other genetic 

resources. With regard to the Wickham and Wickham x Amazon genetic resources, 

the genetic variability detected between accessions was significantly reduced and 

there was no difference among accessions, but these two genetic resources were 

genetically different. The Rondonia conserved in Vietnam was primarily derived 

from two genetic pools, one of them was collected from the Ariquemes district and 

the other was from the Costa Marques, Ji-Parana, and Ouro Preto districts; it was 

obvious that these two genetic pools were genetically closer to each other than to the 

populations from outside of Rondonia. The genetic structure of the groups from the 

Rondonia population was in agreement with the geographical areas from which the 

studied accessions were collected, and there was more genetic proximity among the 

accessions within the same geographical groups than among geographical groups. 

The wild accessions collected from Rondonia exhibited vigorous growth but its 

variation was low (17%), while latex productivity was low but its variation was high 

(90%). The best growth and latex yield of the accessions were almost independent of 

the number of accessions in each accessions group. Interestingly, those accessions 

having outstanding growth and latex yield were found in accession groups which 

were also grouped into the same genetic clusters corresponding to groups in the 

phylogenetic tree. The accessions with both vigorous growth and high latex yield 

were found in the accession groups RO/C/9 and RO/JP/3, and the accession with 

vigorous growth belonged to the accession groups RO/A/7 and RO/C/8. 
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1. Kết luận ........................................................................................................ 124 
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STMS : Sequence-Tagged microsatellite site (vị trí chuỗi tiểu vệ tinh đánh 
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mẫu giống cao su trong nghiên cứu ............................................................... 36 
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Hình 2.1 Sơ đồ tóm tắt các nội dung và số lượng mẫu giống nghiên cứu ............... 34 

Hình 2.2 Giai đoạn phát triển lá cao su và vị trí lấy mẫu lá để ly trích DNA .......... 42 

Hình 2.3 Sản phẩm PCR của 4 mẫu giống từ chỉ thị A2387 được diện di mao quản 
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giống cao su có nguồn gốc từ bang Rondonia (Brazil) ................................ 108 

Hình 3.14 Phân bố của 821 mẫu giống theo các cụm di truyền từ cây phả hệ được 
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MỞ ĐẦU 

 

1. Tính cấp thiết của đề tài  

Cây cao su có nguồn gốc từ lưu vực rừng Amazon và được phân bố tự nhiên 

trên lãnh thổ của chín Quốc gia Nam Mỹ (Wycherley, 1992). Chi Hevea thuộc họ 

Euphorbiaceae gồm 11 loài, các loài đều là nhị bội (2n = 36) và có thể giao phấn liên 

loài (Ong, 1979; Wycherley, 1992). Trong số các loài, Hevea brasiliensis là loài quan 

trọng nhất cho sản xuất và cung cấp hơn 98% sản lượng mủ cao su (Priyadarshan và 

Goncalves, 2003). Sản lượng mủ cao su trên thế giới đã tăng gấp 2,3 lần trong vòng 

hai thập kỷ gần đây, từ 5,8 triệu tấn vào năm 1994 lên đến 13,5 triệu tấn vào năm 

2016 (Trần Thị Thúy Hoa và ctv, 2018). Sản lượng mủ gia tăng nhanh chóng là do 

tăng diện tích và tăng năng suất, trong đó giống vẫn là yếu tố chính. Hiện nay, Việt 

Nam đã trở thành một trong những nước dẫn đầu về năng suất và đứng thứ ba về sản 

lượng mủ cao su thiên nhiên (ANRPC, 2018). 

Cải tiến giống cao su phụ thuộc rất lớn vào sự đa dạng di truyền và những tính 

trạng hữu ích có trong các bộ sưu tập quỹ gen (Santanna và ctv, 2021). Tuy nhiên, 

các quần thể cao su tự nhiên đang suy giảm và mất dần tính đa dạng di truyền do môi 

trường sống ngày càng bị thu hẹp; do đó, bảo tồn và phát triển quỹ gen với đa dạng 

di truyền tối đa nhằm đảm bảo cho sự tiến bộ của các chương trình cải tiến giống (Le 

Guen và ctv, 2009). Cơ sở di truyền ban đầu để chọn tạo giống chỉ với số lượng mẫu 

rất hạn chế từ 22 cây được Wickham sưu tập tại Brazil năm 1876 (Webster và 

Baulkwill, 1989), nhưng chưa quá 10 thế hệ từ tổ tiên hoang dại ở rừng Amazon 

(Souza và ctv, 2015). Ở các nước trồng cao su, chọn tạo giống chủ yếu tập trung trên 

những dòng năng suất mủ cao, sinh trưởng khỏe và chu kỳ tuyển chọn giống đã được 

rút ngắn (Priyadarshan, 2017); hơn nữa, nguồn giống trồng hiện nay đang có nguy cơ 

thoái hóa vì các chương trình lai tạo đều sử dụng bố mẹ năng suất mủ cao và trải qua 

nhiều thế hệ trên cùng nguồn gen đã làm cho giống mới khó cải thiện được năng suất 
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mủ và thích nghi kém với môi trường (Lopes và Marques, 2015; Priyadarshan, 2016). 

Từ đó, việc mở rộng các nguồn gen mới là rất cần thiết cho công tác cải tiến giống. 

Để phục vụ cho mục tiêu chọn tạo giống, nhiều nguồn gen từ rừng Amazon đã 

đưa vào châu Á và châu Phi trong suốt thế kỷ XX; nổi bật nhất là bộ sưu tập quỹ gen 

do Hiệp hội Nghiên cứu và Phát triển Cao su quốc tế (IRRDB) thực hiện vào năm 

1981, những mẫu giống được thu thập ở trung tâm nguồn gốc của cây cao su tại Brazil 

gồm các bang Acre, Mato Grosso và Rondonia (Onokpise, 2004). Giá trị về mặt nông 

học, những mẫu giống của nguồn gen IRRDB’81 đều có năng suất mủ thấp và sinh 

trưởng khỏe; bên cạnh đó, dòng lai giữa nguồn gen Wickham và Amazon vẫn chưa 

cải thiện nhiều về năng suất mủ, nhưng sinh trưởng có biến thiên rất lớn và nhiều cơ 

hội để lựa chọn các dòng lai (Priyadarshan, 2017). Đánh giá di truyền dựa vào chỉ thị 

phân tử đóng vai trò quan trọng cho công tác chọn tạo giống và có độ chính xác cao 

hơn so với kiểu hình (Oktavia và ctv, 2017). Đa dạng di truyền của các quỹ gen cây 

cao su từng bước đã được đánh giá bằng các chỉ thị như RFLP, RAPD và SSRs (Besse 

và ctv, 1994; Lai Van Lam và ctv, 2009; Souza và ctv, 2015). Đặc điểm chung của 

nghiên cứu về đa dạng di truyền là sự phân chia các nguồn gen thành từng cụm di 

truyền riêng biệt tương ứng theo các vùng địa lý đã sưu tập và cuối cùng là mối quan 

hệ di truyền với nguồn gen Wickham (Le Guen và ctv, 2009; Souza và ctv, 2015). 

Nhận thấy tầm quan trọng của quỹ gen trong công tác cải tiến giống cao su, 

Việt Nam đã nhập hơn 3.000 mẫu giống từ nguồn gen IRRDB’81; hầu hết mẫu giống 

đã được đánh giá đặc tính nông học, nhiều mẫu giống nổi trội được đưa vào trồng cao 

su gỗ - mủ và tạo ra nhiều thế hệ lai mới tiến bộ hơn (Vũ Văn Trường và ctv, 2021). 

Tuy nhiên, số lượng mẫu giống được đánh giá về di truyền còn rất hạn chế (Lai Van 

Lam và ctv, 2009; 2012). Do sự cần thiết nghiên cứu di truyền ở mức độ phân tử trên 

bộ sưu tập quỹ gen cây cao su ở Việt Nam nhằm đánh giá sự đa dạng, mối quan hệ di 

truyền giữa các nguồn gen và tiềm năng của các mẫu giống để sử dụng hiệu quả và 

bền vững. Vì vậy, đề tài “Đa dạng di truyền của quần thể cây cao su Rondonia (Hevea 

brasiliensis Muell. Arg.) được bảo tồn tại Việt Nam” đã được thực hiện. 
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2. Mục tiêu nghiên cứu 

2.1 Mục tiêu tổng quát 

Đánh giá di truyền ở mức độ phân tử một phần của bộ sưu tập quỹ gen cây cao 

su ở Việt Nam nhằm xác định sự đa dạng, mối quan hệ di truyền giữa các nguồn gen 

và tiềm năng của các mẫu giống có nguồn gốc từ bang Rondonia (Brazil) để sử dụng 

hiệu quả và bền vững trong dài hạn. 

2.2 Mục tiêu cụ thể  

Xác định được mức độ đa dạng di truyền của các nguồn gen cây cao su có 

nguồn gốc từ bang Rondonia (Brazil) đang bảo tồn ở Việt Nam.  

Xác định được mối quan hệ di truyền giữa các mẫu giống và giữa các nhóm 

giống cao su có nguồn gốc từ các tiểu vùng thuộc bang Rondonia của Brazil. 

Xác định cấu trúc di truyền của các mẫu giống cao su được sưu tập từ các tiểu 

vùng thuộc bang Rondonia (Brazil) đang bảo tồn ở Việt Nam. 

Xác định mối quan hệ giữa các mẫu giống tiềm năng về sinh trưởng và năng 

suất mủ có trong mỗi nhóm giống từ các tiểu vùng thuộc bang Rondonia của Brazil. 

3. Đối tượng và phạm vi nghiên cứu 

3.1 Đối tượng nghiên cứu 

Nghiên cứu di truyền cho toàn bộ mẫu giống cao su có nguồn gốc từ bang 

Rondonia (Brazil); trong đó, 1.042 mẫu giống thuộc bộ sưu tập quỹ gen IRRDB’81. 

Tất cả các mẫu giống của bộ sưu tập quỹ gen cây cao su Việt Nam được bảo tồn dưới 

dạng vườn nhân chồi ghép (ex-situ germplasm) tại Viện Nghiên cứu Cao su Việt Nam 

và đã được đánh giá đặc tính nông học trên các thí nghiệm ở dạng quy mô nhỏ tại Lai 

Khê (Lai Hưng - Bàu Bàng - Bình Dương). 

3.2 Phạm vi nghiên cứu 

Các thông số di truyền quần thể được xác định dựa vào 15 chỉ thị SSRs để 

đánh giá về mức độ đa dạng, mối quan hệ di truyền giữa các nguồn gen cao su từ 

bang Rondonia (Brazil). Đánh giá tiềm năng về sinh trưởng và năng suất mủ của các 
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mẫu giống cao su; mối liên hệ giữa tính trạng nông học với di truyền của các mẫu 

giống tiềm năng có nguồn gốc từ các tiểu vùng thuộc bang Rondonia (Brazil). 

4. Ý nghĩa khoa học và thực tiễn của đề tài 

4.1 Ý nghĩa khoa học 

Cung cấp những thông tin quan trọng về đa dạng, mối quan hệ di truyền giữa 

các nguồn gen và tiềm năng của mẫu giống trong các nguồn gen cây cao su đang bảo 

tồn nhằm để cải tiến giống cao su của Việt Nam. 

4.2 Ý nghĩa thực tiễn 

Xác định mối quan hệ di truyền giữa các mẫu giống để giảm sự trùng lặp của 

mẫu giống đang bảo tồn trong bộ sưu tập quỹ gen cây cao su ở Việt Nam. 

Khai thác về sự đa dạng, mối quan hệ di truyền của các nguồn gen để tránh 

nguy cơ thoái hóa giống và tạo ra những ưu thế lai trong chương trình chọn tạo giống 

cao su của Việt Nam. 

Khai thác hiệu quả những mẫu giống cao su tiềm năng về các tính trạng nông 

học có trong các nhóm giống được sưu tập từ các tiểu vùng thuộc bang Rondonia 

(Brazil) đang bảo tồn ở Việt Nam. 

5. Tính mới của đề tài 

SSR là chỉ thị phân tử hiện đại được ứng dụng hiệu quả trong nghiên cứu di 

truyền trên cây cao su ở Việt Nam; đây là nghiên cứu đầu tiên về sự đa dạng và cấu 

trúc di truyền của toàn bộ mẫu giống cao su có nguồn gốc từ bang Rondonia (Brazil) 

đang bảo tồn tại Việt Nam. 

Thông qua 15 chỉ thị SSRs đã xác định được mối quan hệ di truyền gần gũi 

giữa các mẫu giống mà kiểu hình khó có thể phát hiện trong quá trình bảo tồn. Kết 

quả của nghiên cứu cũng hữu ích trong việc định hướng và lựa chọn các nguồn gen 

mới cho chương trình chọn tạo giống với mức độ đa dạng cao và khoảng cách di 

truyền lớn giữa các nguồn gen có trong bộ sưu tập quỹ gen cây cao su tại Việt Nam. 
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Chương 1 

TỔNG QUAN TÀI LIỆU 

 

1.1 Tóm lược hiện trạng và quá trình phát triển của cây cao su 

1.1.1 Quá trình phát triển cây cao su trên thế giới 

Cao su thiên nhiên là nguyên liệu đóng vai trò quan trọng cho nhiều ngành 

công nghiệp và là sản phẩm nông nghiệp rất linh hoạt với hơn 50.000 sản phẩm khác 

nhau, từ công nghiệp ô tô đến chăm sóc sứu khỏe và xây dựng (Le Guen và ctv, 2009; 

Nair, 2021). Chi Hevea chủ yếu tập trung ở Brazil và cũng xuất hiện ở các Quốc gia 

Nam Mỹ thuộc lưu vực sông Amazon (Wycherley, 1992). Trong số các loài thuộc chi 

Hevea, H. brasiliensis là loài quan trọng nhất cho sản xuất kinh doanh; hiện nay, cây 

cao su được trồng ở hầu hết các nước nhiệt đới châu Á, châu Phi và Nam Mỹ; nhưng 

sản lượng mủ cao su thiên nhiên trên thế giới chủ yếu được sản xuất từ các nước 

Đông Nam Á (Nair, 2021).  

Cây cao su được biết đến rộng rãi ở các nước châu Âu, kể từ sau chuyến thám 

hiểm châu Mỹ của Christopher Columbus năm 1492. Vào thế kỷ XIX, do ngành công 

nghiệp ô tô phát triển nhanh chóng đã làm tăng nhu cầu mủ cao su, cũng như sự thành 

công trong việc chuyển cây cao su đến các nước châu Á và đã đáp ứng được nhu cầu 

nguyên liệu ngày căng tăng cho sản xuất (Nair, 2021). Những cây cao su đầu tiên 

được đưa vào châu Á năm 1876 từ bộ sưu tập của Wickham tại Brazil; năm 1883, từ 

Sri Lanka và Malaysia đã cung cấp giống cho nhiều nước trồng cao su châu Á và 

châu Phi (Webster và Baulkwill, 1989). Sau năm 1889, cây cao su ở châu Á bắt đầu 

thu hoạch mủ và giữ vị trí chủ đạo cho đến nay.  

Những tiến bộ về giống cao su từng bước đã đưa năng suất mủ tăng dần từ 469 

kg/ha/năm với những giống chưa được chọn tạo ở những những năm 1920 lên 1.600 

kg/ha/năm vào những năm 1950 và tiềm năng đã tăng lên đến 2.500 kg/ha/năm vào 
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những năm 1990 với các giống mới được chọn tạo từ nhiều nước khác nhau như Ấn 

Độ, Bờ Biển Ngà, Brazil, Malaysia, Nigeria, Sri Lanka, Thái Lan, Trung Quốc và 

Việt Nam. Trong suốt quá trình chọn tạo, nhiều giống mới tiến bộ hơn đã được bổ 

sung liên tục và đã góp phần làm tăng năng suất mủ cao su (Clement-Demange và 

ctv, 2000; Priyadarshan, 2017).  

Những năm gần đây, diện tích cây cao su đã tăng lên nhanh chóng, đến năm 

2016 diện tích cao su trên thế giới đạt khoảng 11,6 triệu ha, trong đó các nước châu 

Á chiếm khoảng 90%, châu Phi 5,1% và châu Mỹ 4,7% (Trần Thị Thúy Hoa và ctv, 

2018). Sản lượng mủ cao su thiên nhiên đạt khoảng 14,1 triệu tấn vào năm 2017, 

trong đó 6 nước châu Á đã chiếm 86,6% gồm Thái Lan đạt 4,4 triệu tấn (3,7 triệu ha), 

Indonesia đạt 3,6 triệu tấn (3,7 triệu ha), Việt Nam đạt 1,1 triệu tấn (0,97 triệu ha), 

Trung Quốc đạt 0,8 triệu tấn (1,2 triệu ha), Malaysia đạt 0,74 triệu tấn (1,1 triệu ha) 

và Ấn Độ đạt 0,7 triệu tấn (0,82 triệu ha) (ANRPC, 2018). 

1.1.2 Quá trình phát triển cây cao su ở Việt Nam 

Cây cao su được ghi trong danh mục ở vườn thực vật Sài Gòn năm 1878, do 

Jean Louis Pierre trồng thử, nhưng không sống (Đặng Văn Vinh, 1997). Đến năm 

1897, có khoảng 2.000 hạt giống cao su được nhập vào Việt Nam từ Batavia (Java, 

Indonesia); trong số 1.600 cây sống sót đã được trồng thử nghiệm tại Bình Dương và 

Nha Trang. Sau đó, Yersin đã bổ sung thêm 6.000 hạt từ Ceylon (Sri Lanka), đến năm 

1914 tại Suối Dầu (Nha Trang) có khoảng 307 ha. Công ty cao su đầu tiên được thành 

lập là Suzanah (Dầu Giây, Long Khánh, Đồng Nai) vào năm 1907. Từ năm 1955, một 

số doanh nghiệp Việt Nam đã trồng cao su ở miền Nam và sau đó là Tây Nguyên. 

Đến cuối năm 1960, diện tích cây cao su tại Việt Nam đạt 142 ngàn ha và sản lượng 

mủ khoảng 79,7 ngàn tấn (Nguyễn Thị Huệ, 2006). 

Trong giai đoạn 1958 - 1963, cây cao su đã được trồng ở một số tỉnh Bắc 

Trung bộ và Phú Thọ với nguồn giống nhập từ Trung Quốc, diện tích đạt khoảng 

6.000 ha và giảm dần chỉ còn khoảng 4.500 ha vào năm 1975 (Trần Thị Thúy Hoa, 

1993). Sau năm 1975, diện tích cao su Việt Nam được khôi phục và phát triển mạnh, 

đặc biệt là Đông Nam Bộ. Giai đoạn 1980 - 2015, diện tích cây cao su phát triển mạnh 
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nhất, với tốc độ tăng trưởng khoảng 7,4%/năm; đến năm 2015, diện tích cao su đạt 

khoảng 0,99 triệu ha và có diện tích lớn nhất trong số những cây công nghiệp lâu 

năm. Từ năm 2016, diện tích cao su giảm dần, chủ yếu do áp lực giá giảm sâu và 

chuyển sang cây trồng khác; đến năm 2017 diện tích cao su cả nước đạt 0,97 triệu ha 

và sản lượng mủ đạt 1,1 triệu tấn với năng suất bình quân đạt 1,7 tấn/ha/năm (Trần 

Thị Thúy Hoa và ctv, 2018). Theo đà tăng diện tích cùng với việc ứng dụng những 

giống mới và kỹ thuật tiến bộ, năng suất mủ đã tăng liên tục từ 700 kg/ha/năm vào 

những năm 1980 lên 1.700 kg/ha/năm trong giai đoạn 2009 - 2017. Hiện tại, Việt 

Nam trở thành một trong những nước dẫn đầu về năng suất ở châu Á; bình quân sản 

lượng tăng trưởng 9,5%/năm trong những thập kỷ vừa qua, từ 0,41 triệu tấn năm 1980 

lên 1,1 triệu tấn năm 2017, tăng 26,6 lần (Trần Thị Thúy Hoa và ctv, 2018).  

1.1.3 Quá trình hình thành và phát triển quỹ gen cây cao su ở Việt Nam 

Cây cao su được di nhập vào Việt Nam từ những năm 1897, do chiến tranh 

kéo dài đã làm thất thoát hoặc phá hủy các công trình nghiên cứu cũ; do đó, quỹ gen 

cây cao su ở Việt Nam chủ yếu được phục hồi lại sau chiến tranh. Về nguồn gốc di 

truyền, quỹ gen cây cao su Việt Nam rất đa dạng và phong phú được bảo tồn trong 

ngân hàng gen đồng ruộng, những mẫu giống được thu thập từ ba Châu lục của 14 

quốc gia trên thế giới với khoảng cách địa lý rất xa nhau từ vĩ tuyến 23oB (Trung 

Quốc) đến vĩ tuyến 15oN (Mato Grosso, Nam Mỹ). Về môi trường sinh thái, nhóm 

giống Acre từ vùng Rio Branco (Brazil) có lượng mưa trung bình 1.618 mm/năm với 

5 tháng mùa khô, trong khi các giống từ Trung Quốc có khả năng chịu đựng những 

đợt rét ngắn từ 0oC - 4oC và được trồng ở vùng gió bão lớn. Về mặt phân loại thực 

vật, hầu hết là mẫu giống thuộc loài H. brasiliensis và cũng có những mẫu giống từ 

các loài khác như loài H. benthamiana, H. pauciflora, H. spruceana, H. camporum 

và một số dòng lai liên loài (Lại Văn Lâm và ctv, 2001).  

Quỹ gen cây cao su của Việt Nam được hình thành và xây dựng, bắt đầu với 

nguồn gen là những mẫu giống cũ trong nước, sau đó thông qua các chương trình hợp 

tác quốc tế đã bổ sung liên tục nguồn gen mới, đặc biệt được bổ sung nguồn gen từ 

vùng nguyên quán thuộc lưu vực sông Amazon do Hiệp hội Nghiên cứu và Phát triển 
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Cao su Quốc tế (IRRDB) sưu tập vào năm 1981 nhằm đảm bảo cho sự tiến bộ của 

các chương trình cải tiến giống cao su của Việt Nam trong tương lai. 

Trước 1975, Người Pháp đã thiết lập các vườn lưu trữ giống cao su với một số 

loài thuộc chi Hevea và những giống cũ nhập nội hoặc lai tạo. Từ năm 1977, Viện 

Nghiên cứu Cao su Việt Nam đã bắt đầu sưu tập những giống còn sót lại trên các thí 

nghiệm giống của người Pháp với khoảng 125 mẫu giống VQ (Văn Hiên_Quản Lợi); 

tuy nhiên, việc sưu tập và lưu giữ giống đã dừng lại vì nguồn di truyền hạn hẹp, giống 

quá cũ và giá trị thấp. Năm 1977 - 1978, đợt nhập giống cao su đầu tiên là các dòng 

vô tính (DVT) thuộc nguồn gen của Wickham từ Malaysia và Sri Lanka, đã hình 

thành nền móng cho việc xây dựng quỹ gen và cải tiến giống cao su ở Việt Nam; 

những giống của Malaysia và Sri Lanka nhanh chóng được khảo nghiệm, đưa vào sản 

xuất và lai tạo giống mới. Giai đoạn 1983 - 1990, những đợt nhập giống quan trọng 

với hàng ngàn mẫu giống từ vùng nguyên quán thuộc lưu vực sông Amazon, nhưng 

chủ yếu là bộ sưu tập quỹ gen IRRDB’81 được nhập từ Malaysia và Bờ Biển Ngà, từ 

đó quỹ gen cây cao su của Việt Nam chính thức được thành lập; sau năm 1990 chỉ 

còn những đợt nhập nội rãi rác với số lượng không đáng kể thông qua chương trình 

hợp tác song phương giữa các nước (Lại Văn Lâm và ctv, 2001). Hiện tại, Việt Nam 

đang bảo tồn hơn 3.500 mẫu giống, trong đó nguồn gen Amazon hoang dại chiếm 

84% và các mẫu giống được lưu giữ ở dạng vườn nhân chồi ghép (ex-situ germplasm) 

tại Viện Nghiên cứu Cao su Việt Nam (Lai Hưng, Bàu Bàng, Bình Dương); bộ sưu 

tập quỹ gen cây cao su của Việt Nam đã và đang phát huy tính hiệu quả trong chương 

trình cải tiến giống và trong sản xuất kinh doanh (Vũ Văn Trường và ctv, 2021).  

1.2 Đặc điểm thực vật học và di truyền của cây cao su  

1.2.1 Đặc điểm thực vật học của cây cao su Hevea brasiliensis 

Về mặt phân loại, tất cả các loài thuộc chi Hevea đều là dạng thân gỗ, lá kép 

với ba lá chét đặc trưng, hoa đơn tính đồng chu có năm cánh và một bầu nhụy có ba 

noãn điển hình với số lượng hoa cái ít và lớn hơn hoa đực, quả tự khai và có vân trên 

mặt lưng (Schultes, 1990). Trong số các loài, H. brasiliensis là loài có phân bố rộng 

nhất trong lưu vực sông Amazon và có giá trị nhất để sản xuất cao su thương mại.  
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H. brasiliensis thuộc dạng thân gỗ, thân chính thẳng, trong tự nhiên có thể cao 

trên 40 m và sống trên 100 năm; lá cao su thuộc dạng lá kép có ba lá chét, mọc cách 

hình xoắn ốc và tập trung thành từng tầng lá theo chu kỳ sinh trưởng của cây gồm ba 

giai đoạn: giai đoạn phát triển chiều dài chồi thân, giai đoạn nghỉ và giai đoạn phát 

triển lá; một chu kỳ phát triển tầng lá kéo dài khoảng 40 - 60 ngày, hiện tượng quang 

hợp ở lá chỉ bắt đầu khi lá được một tuần tuổi và tăng dần đến mức tối đa khi lá đạt 

25 - 30 ngày tuổi, sau đó giảm xuống và ổn định ở mức 0,40 mg CO2/m2/s vào 50 

ngày tuổi. Hoa đơn tính đồng chu, hoa cái có số lượng ít và lớn hơn hoa đực, có nhị 

chín trước vì vậy tỷ lệ tự thụ rất thấp, trong tự nhiên thụ phấn nhờ gió và côn trùng 

với tỷ lệ đậu quả khá thấp từ 0,3% đến 1,6% và trong điều kiện nhân nhân tạo tỷ lệ 

đậu quả thường dưới 5% và có sự biến động rất lớn; mùa ra hoa sau khi rụng lá qua 

đông và có một mùa ra hoa phụ vào khoảng tháng 8 và 9; phát hoa mọc từ nách lá 

những lá dưới của các chồi mới phát sinh sau khi qua đông. Quả tự khai, có ba mảnh 

vỏ chứa ba hạt; hạt lớn, trung bình từ 3,5 đến 6,0 g/hạt, hạt hình trứng bụng hơi dẹt, 

vỏ hạt cứng sáng bóng màu nâu hoặc nâu xám và có nhiều vân hoặc sọc màu tối trên 

mặt lưng nhưng ít hoặc không có ở mặt bụng; quả chín trong khoảng 20 - 24 tuần sau 

khi thụ phấn và tự nứt vỏ để phóng thích hạt (Webster và Paardekooper, 1989). 

Cây cao su H. brasiliensis phát triển mạnh với một rễ cọc và nhiều rễ bàng, bộ 

rễ chiếm khoảng 15% sinh khối khô của cây trưởng thành; cây từ 7 đến 8 tuổi, rễ cọc 

có thể ăn sâu đến 2,4 m và rễ bàng lan xa hơn 9 m; tuy nhiên, bộ phận rễ hút tập trung 

ở vùng từ 0 cm đến 30 cm của tầng đất mặt (Webster và Paardekooper, 1989). Cây 

cao su sinh trưởng nhanh trong khoảng 4 năm đầu sau đó chậm dần; khi đưa vào thu 

hoạch mủ tốc độ sinh trưởng giảm. Trong thực tế sản xuất, cây cao su thường được 

đốn hạ sau 20 - 25 năm cạo mủ (25 - 32 năm tuổi), nên chiều cao cây thường không 

vượt quá 20 - 25 m. Bộ phận quan trọng về mặt sản xuất là vỏ cây; cắt ngang thân 

cây gồm có ba phần rõ rệt, trong cùng là gỗ kế đến là lớp tượng tầng và ngoài cùng 

là lớp vỏ. Vỏ cây trưởng thành gồm có lớp vỏ mềm trong cùng, kế đến là lớp vỏ cứng 

gồm nhiều tế bào đá và ngoài cùng là lớp vỏ bần; trong lớp vỏ cứng có các tế bào đá, 

mạch rây và ống mủ, chúng bị đứt quãng và không hoạt động; lớp vỏ mềm chứa các 
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bộ phận chức năng của vỏ gồm ống mủ, mạch rây, mạch libe và nhu mô trục. Ống 

mủ hình thành từ các tế bào do tượng tầng mạch tạo ra và sắp thành các vòng đồng 

tâm theo trục thân cây. Giữa các ống mủ trên cùng một vòng có sự kết nối tiếp tuyến; 

ngược lại giữa các vòng ống mủ không có sự kết nối; ống mủ không chạy dọc thẳng 

theo thân cây mà có góc nghiêng từ 2o - 7o ngược chiều kim đồng hồ (Gomez, 1982).  

1.2.2 Đặc điểm di truyền của cây cao su Hevea brasiliensis 

Cây cao su H. brasiliesnsis và các loài thuộc chi Hevea đều là nhị bội có nhiễm 

sắc thể 2n = 36 và có thể giao phấn liên loài (Ong, 1979). Trong tự nhiên đã phát hiện 

các dòng lai liên loài và cũng như nhiều công trình nghiên cứu lai liên loài, tuy nhiên 

các dòng lai liên loài thường không có giá trị về mặt kinh tế (Majid, 1977). Hiện 

tượng tự bất tương hợp giữa các loài chưa được ghi nhận mặc dù tỷ đậu quả từ giao 

phấn cao hơn so với tự thụ; ngoài ra, hiện tượng bất dục đực cũng đã ghi nhận, được 

cho là do tế bào chất quyết định và được truyền qua noãn (Saraswathy và ctv, 1988; 

Saraswathy và Panikkar, 1989). Cho đến nay, chỉ tìm thấy một số ít dòng vô tính là 

bất dục đực như GT1, Ch 2 và RRII 35 (Saraswathy và Panikkar, 1989). 

Nghiên cứu về di truyền số lượng trên cây cao su xuất phát từ nguồn gen của 

Wickham đã khẳng định các tính trạng nông học như năng suất mủ, sinh trưởng và 

khả năng tính kháng một số bệnh lá đều mang bản chất di truyền đa gen, biến thiên 

các tính trạng phần lớn do thành phần biến thiên di truyền có tính cộng và khả năng 

phối hợp chung quan trọng hơn khả năng phối hợp riêng ở các giai đoạn phát triển 

của cây (Simmonds, 1989; Goncalves và ctv, 2005a, b; Omokhafe và ctv, 2007). Bên 

cạnh đó, xu hướng thụ phấn chéo khá mạnh và đã ảnh hưởng bất lợi đến sự thoái hóa 

giống về các tính trạng, trong đó năng suất mủ bị ảnh hưởng nhiều hơn sinh trưởng.  

Để mở rộng nguồn biến dị di truyền, một số nghiên cứu đã chọn tạo giống đột 

biến (Ong và Subramaniam, 1973; Markose và ctv, 1977) và tạo thể đa bội cho loài 

H. brasiliensis (Zheng và ctv, 1981). Một thể tam bội nhân tạo được tạo ra bằng cách 

lai giữa thể nhị bội và tứ bội (Saraswathyamma và ctv, 1988), cũng như sự xuất hiện 

của thể tam bội và biến thể di truyền lùn có trong tự nhiên (Markose và ctv, 1981; 

Nazeer và Saraswathyamma, 1987). 
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1.2.3 Đặc điểm sinh học và nông học của nguồn gen IRRDB’81 

Về phân loại, nguồn gen cây cao su IRRDB’81 chủ yếu là loài H. brasiliensis 

nhưng cũng có những mẫu giống của loài H. guianensis, H. benthamiana và dòng lai 

liên loài (Ong và ctv, 1983). Nghiên cứu những đặc điểm về loài H. brasiliensis, ở 

giai đoạn cây non như chiều cao cây, đường kính thân, tầng lá và khoảng cách giữa 

hai tầng lá đã cho thấy các nhóm giống từ bang Rondonia có sự biến thiên lớn hơn 

các nhóm giống từ bang Acre và Mato Grosso (Omokhafe, 1991). Đánh giá về năng 

suất mủ, sinh trưởng và độ dày vỏ đã cho thấy nguồn gen IRRDB’81 có sự biến thiên 

lớn hơn nhiều so với nguồn gen Wickham; do đó, nguồn gen IRRDB’81 đã phản ánh 

tính đa dạng di truyền cao của nó trong các bộ sưu tập quỹ gen, trong khi nguồn gen 

Wickham đã trải qua quá trình chọn tạo theo định hướng về các tính trạng nông học 

(Ong và Ramli, 1992; Clement-Demange và ctv, 1998).  

Giá trị về mặt nông học của nguồn gen IRRDB’81 sưu tập từ các vùng thuộc 

lưu vực sông Amazon được đánh giá ở nhiều nước khác nhau, nhìn chung có năng 

suất mủ rất thấp nhưng sinh trưởng rất khỏe; tại Thái Lan, năng suất mủ trung bình 4 

năm cạo chỉ bằng 32,5% so với dòng vô tính phổ biến là RRIM 600 (RRIT, 2002); 

tại Bờ Biển Ngà, năng suất mủ trung bình 3 năm cạo của 379 mẫu giống chỉ bằng 

25,2% so với dòng vô tính GT 1 (Clement-Demange và ctv, 2002); tại Malaysia, năng 

suất mủ trung bình 8 năm cạo từ các nhóm giống trong nguồn gen IRRDB’81 đều 

thấp hơn so với đối chứng là các dòng xuất phát từ nguồn gen của Wickham và nguồn 

gen từ bang Rondonia có năng suất mủ cao hơn nguồn gen từ bang Acre và Mato 

Grosso (Ramli và ctv, 2004); tương tự, kết quả cũng được ghi nhận tại Indonesia 

(Aidi và ctv, 2002); tại Trung Quốc, năng suất mủ chỉ bằng 15,1% - 88,7% so với 

dòng vô tính đối chứng RRIM 600 (Hu và ctv 2005).  

Do lợi thế về sinh trưởng khỏe của nguồn gen IRRDB’81, những mẫu giống 

được chọn lọc rất có giá trị cho mục tiêu trồng cao su lấy gỗ; tại Malaysia, ở tuổi 13 

đã cho thấy sinh trưởng của các nhóm giống từ bang Acre khỏe hơn nguồn gen từ 

bang Rondonia hoặc Mato Grosso và nhiều mẫu giống có trữ lượng gỗ đạt từ 1,0 

m3/cây đến 1,6 m3/cây (Ramli và ctv, 2004); tương tự, Indonesia cũng đã ghi nhận 
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nhiều mẫu giống ở tuổi 13 đến 16 có trữ lượng gỗ đạt 0,9 m3/cây đến 2,6 m3/cây (Aidi 

và ctv, 2002). Tại Ấn Độ, nhóm giống từ bang Acre và Rondonia có sinh trưởng khỏe 

hơn so với nhóm giống Mato Grosos và đã chọn lọc được nhiều mẫu giống có sinh 

trưởng khỏe hơn so với dòng vô tính RRII 105 (Varghese và ctv, 2002). 

Về khả năng kháng một số loại bệnh hại chính của nguồn gen IRRDB’81, Ấn 

Độ đã xác nhận nhiều mẫu giống từ nguồn gen IRRDB’81 có khả năng kháng bệnh 

phấn trắng do nấm Oidium hevea và bệnh rụng lá do nấm C. cassiisola (Varghese và 

ctv, 2002); tương tự, Trung Quốc cũng đã xác nhận khả năng kháng bệnh phấn trắng 

của các mẫu giống trong vườn nhân và trong phòng thí nghiệm (Huang và ctv, 2002). 

Khảo sát khả năng kháng bệnh cháy lá Nam Mỹ (SALB) do nấm Mycrocyclus ulei 

của 298 mẫu giống IRRDB’81 tại Guyana - Pháp đã phát hiện các mẫu giống của 

nguồn gen từ bang Mato Grosso có tỷ lệ mẫn cảm cao, trong khi những mẫu giống 

của nguồn gen từ bang Acre và Rondonia có khả năng kháng bệnh cháy lá Nam Mỹ 

tốt hơn (Clement-Demange và ctv, 2002; Le Guen và ctv, 2002).  

Về khả năng chịu đựng với khủng hoảng phi sinh học, Trung Quốc đã phát 

hiện nhiều mẫu giống của nguồn gen IRRDB’81 chịu rét rất tốt ở điều kiện mô phỏng 

trong phòng thí nghiệm và đã xác định được 10 mẫu giống có khả năng chịu rét tốt; 

ở điều kiện tự nhiên cũng đã phát hiện 5 mẫu giống có khả năng chịu rét với nhiệt độ 

dưới 12oC kéo dài trong 18 ngày và nhiệt độ tối thấp là -0,6oC (Huang và ctv, 2002). 

Ấn Độ, đã phát hiện 10 mẫu giống của nguồn gen IRRDB’81 có khả năng chịu hạn 

rất tốt thông qua khả năng sinh trưởng trong mùa khô hạn (Varghese và ctv, 2002); 

nguồn gen từ bang Mato Grosso có khả năng chịu hạn tốt hơn nguồn gen từ bang 

Acre và Rondonia và đã phát hiện 4 mẫu giống của nguồn gen Mato Grosso chịu hạn 

rất tốt (Nair và ctv, 2005). Do đó, nguồn gen IRRDB’81 có thể chọn lọc được những 

mẫu giống có tiềm năng chịu đựng với khủng hoảng phi sinh học để bổ sung nguồn 

vật liệu cho các chương trình chọn tạo giống cao su trong tương lai. 

Tương tự như nhiều nước khác, đánh giá trên nguồn gen IRRDB’81 ở Việt 

Nam đã cho thấy năng suất mủ có sự biến thiên rất lớn từ 83,2% đến 96%; sự biến 

thiên là do bản thân của các mẫu giống, tác giả đã cho rằng biến thiên lớn và phong 
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phú di truyền sẽ giúp mở rộng vốn di truyền và chọn lọc những mẫu giống có năng 

suất cao để bổ nguồn gen mới cho công tác chọn tạo giống cao su ở Việt Nam (Lại 

Văn Lâm, 2011). Bên cạnh đó, nguồn gen IRRDB’81 được đánh giá trên các thí 

nghiệm quy mô nhỏ, năng suất mủ trung bình từ 4 năm đến 8 năm cạo chỉ đạt khoảng 

12% đến 34% so với nguồn gen Wickham và biến thiên giữa các mẫu giống dao động 

từ 59% đến 76%; trong khi, sinh trưởng trung bình ở tuổi từ 14 đến 17 đạt từ 101% 

đến 126% so nguồn gen Wickham, nhưng biến thiên giữa các mẫu giống trong quần 

thể rất thấp chỉ dạo động trong khoảng từ 13% đến 16%; nguồn gen IRRDB’81 cũng 

đã phát hiện nhiều mẫu giống vượt trội về năng suất mủ và sinh trưởng để đưa vào 

sản xuất và sử dụng làm bố mẹ trong các chương trình lai tạo giống mới, đặc biệt tiềm 

năng của các mẫu giống cho mục tiêu trồng cao su lấy gỗ với trữ lượng gỗ ở cuối chu 

kỳ kinh doanh đạt từ 1 m3/cây đến 2 m3/cây (Vũ Văn Trường và ctv, 2010; 2021).  

1.3 Đa dạng vùng phân bố và loài của cây cao su  

1.3.1 Đa dạng về vùng phân bố của cây cao su 

Chi Hevea có phân bố rộng trên hệ thống lưu vực sông Amazon, từ vĩ tuyến 

15o Nam đến 6o Bắc và từ kinh tuyến 46o đến 77o Tây (Compagnon, 1986). Cây cao 

su là loài bản địa của chín Quốc gia Nam Mỹ gồm Bolivia, Brazil, Colombia, Guiana 

(Pháp), Guyana, Peru, Surinam và Venezuela. Mặc dù tất cả các loài thuộc chi Hevea 

được phân bố rất rộng trên nhiều vùng lãnh thổ khác nhau nhưng hầu hết đều xuất 

hiện ở Brazil, ngoại trừ loài H. microphylla, do đó Brazil được xem là trung tâm 

nguồn gốc của cây cao su; trong số các loài, H. guianensis là loài thích nghi rộng nhất 

và cũng như một số loài chỉ thích nghi ở một vùng cụ thể với yêu cầu khí hậu và thổ 

nhưỡng đặc trưng như H. camporum, H. paludosa và H. rigidifolia (Priyadarshan và 

Goncalves, 2003; Priyadarshan, 2016). 

H. brasiliensis là loài có phân bố rộng nhất, chiếm đến 1/2 vùng phân bố của 

chi Hevea; ở phía Nam lưu vực sông Amazon từ các vùng thuộc bang Acre, Mato 

Grosso, Rondonia và Parana của Brazil đến các vùng thuộc Bolivia và Peru; ở phía 

Bắc lưu vực sông Amazon từ phía Tây của bang Manaus (Brazil) đến cực Nam của 

Colombia. Môi trường sống tự nhiên khá đa dạng từ vùng đất thấp phía Bắc lưu vực 
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sông Amazon với khí hậu nhiệt đới ẩm, lượng mưa trung bình trên 2.000 mm/năm, 

không có mùa khô rõ rệt, nhiệt độ trung bình trên 28oC đến vùng đồi phía Tây trên 

dãy Andes và phía Nam thuộc bang Mato Grosso (Brazil) với lượng mưa trung bình 

dưới 1.500 mm/năm và mùa khô kéo dài 3 - 5 tháng (George, 2000). Ngoài ra, loài 

H. brasiliensis cũng xuất hiện ở vùng trung gian có mùa khô từ 1 - 3 tháng và trên 

nhiều loại đất khác nhau. Vùng phân bố tự nhiên của chi Hevea và loài H. brasiliensis 

được minh họa ở Hình 1.1. 

 
…..   Vùng phân bố chi Hevea  

- - - - Vùng phân bố loài H. brasiliensis 

Hình 1.1 Vùng phân bố tự nhiên của cây cao su theo George (2000) 

1.3.2 Đa dạng về loài và biến dị di truyền của cây cao su  

Chi Hevea thuộc họ Euphorbiaceae, hiện tại có 11 loài gồm: H. benthamiana, 

H. brasiliensis, H. camargoana, H. camporum, H. guianensis, H. microphylla, H. 

nitida, H. paucilora, H. rigidifolia, H. spruceana và H. paludosa (Webster và 

Paardekooper, 1989; Schultes, 1990; Wycherley, 1992; Priyadarshan và Goncalves 

2003). Các loài thuộc chi Hevea có thể được coi là một phức hợp loài, do thiếu rào 

cản nghiêm ngặt để tái tổ hợp giữa các loài (Priyadarshan, 2017).  
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Tất cả các loài thuộc chi Hevea đều có nhiễm sắc thể 2n = 36 là thể lưỡng bội 

(2n = 2x = 36); nhưng H. brasiliensis được cho là loài nhị bội kép (2n = 4x = 36) đã 

ổn định trong quá trình chọn lọc và tuân theo hóa trị bốn trong quá trình giảm phân 

(Ong, 1979). Nhiều nghiên cứu đã chứng minh về sự khác biệt của hai vị trí (locus) 

18S-25S rDNA và một vị trí 5S rDNA, từ đó đã cho rằng có thể nguồn gốc là thể dị 

tứ bội với việc mất vị trí 5S rDNA trong quá trình chọn lọc (Leitch và ctv, 1998). Do 

đó, có khả năng tổ tiên là 2n = 18 chưa được xác định, cây cao su vẫn được xem là 

nhị bội kép (Priyadarshan và Goncalves, 2003). Bên cạnh đó, các đoạn lặp vị trí là 

không thường xuyên trong bộ gen của cây cao su, và chúng có thể đã xảy ra do những 

thay đổi nhiễm sắc thể sau khi tạo thể đa bội (Seguin và ctv, 2003); hai hệ gen tổ tiên 

của cây cao su chưa biết có thể đã bị phân ly rất mạnh (Priyadarshan và Clement-

Demange, 2004; Priyadarshan và ctv, 2008). Ngoài ra, cũng có sự hiện diện một dòng 

của loài H. guianensis là tam bội (2n = 54) và một dòng của loài H. paucilora có 

nhiễm sắc thể 2n = 18 (Priyadarshan, 2017).  

1.4 Đa dạng nguồn gen cây cao su được sưu tập 

Cây cao su rất đa dạng về nguồn sưu tập, kể từ khi những cây cao su trong bộ 

sưu tập của Wickham được đưa đến châu Á vào cuối thế kỷ XIX, nhưng cơ sở di 

truyền được cho là hạn hẹp. Điều đó đã minh chứng bằng nhiều đợt sưu tập nguồn 

gen hoang dại từ rừng Amazon để hình thành các bộ sưu tập quỹ gen nhằm phục vụ 

cho mục tiêu chọn tạo giống ở các nước châu Á và châu Phi. Các bộ sưu tập quỹ gen 

chủ yếu là loài H. brasiliensis và cũng có một số loài khác thuộc chi Hevea (Clement-

Demange và ctv, 2007). Trong đó, H. brasiliensis là loài cơ bản nhất cho sản xuất 

kinh doanh và chọn tạo giống, nhưng sự khác biệt rất lớn giữa quần thể “Wickham” 

và “Amazon”. Những mẫu giống hoang dại sưu tập từ rừng Amazon chưa qua quá 

trình chọn tạo được gọi chung là quần thể “Amazon” và những dòng cùng xuất phát 

từ nguồn gen của Wickham được gọi là quần thể “Wickham”. Quần thể Wickham đã 

được chọn tạo hơn một thế kỷ với những giống mới có năng xuất mủ cao và khả năng 

thích nghi rất tốt; trong khi quần thể Amazon vẫn đang được đánh giá, năng suất mủ 

thấp nhưng khả năng kháng bệnh lá rất tốt (Clement-Demange và ctv, 2007).  
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1.4.1 Nguồn gen cây cao su của Wickham 

Những cây cao su đầu tiên đưa vào châu Á có nguồn gốc từ 70.000 hạt giống 

được Henry Wickham sưu tập tại bang Para (Brazil) ở vùng thượng nguồn sông 

Amazon (Rio Tapajoz) và được đưa về Vườn thực vật hoàng gia Kew (Anh) và tháng 

6 năm 1876 (Wycherley, 1968; Schultes, 1977; Baulkwill, 1989). Trong số 2.700 hạt 

giống nảy mầm, 1.911 cây được chuyển đến Sri Lankha vào năm 1876, trong đó 90% 

cây sống; và 100 cây khác cũng được đưa vào Sri Lanka vào tháng 9 năm 1877. Cũng 

trong thời gian này, Wickham hoặc Cross đã chuyển 22 cây từ Anh đến Singapore 

vào tháng 6 năm 1877 (Baulkwill, 1989). Từ những cây cao su ban đầu tại Sri Lanka 

đã phổ biến khắp nơi trên thế giới, nhưng hàng triệu ha cao su ở Đông Nam Á được 

cho có nguồn gốc từ rất ít những cây trong bộ sưu tập của Wickham (Imle, 1978).  

Trên cơ sở nguồn gen ban đầu của Wickham, vào đầu thế kỷ XX nhiều dòng 

có năng suất cao đã được chọn lọc để đưa vào sản xuất, sử dụng làm bố mẹ cho các 

chương trình lai tạo đã tạo ra nhiều thế hệ mới tiến bộ hơn. Cho đến nay, nguồn gen 

của Wickham đang đóng vai trò quan trọng cho sản xuất, cải tiến giống và vẫn còn 

quan trọng trong tương lai (Lại Văn Lâm, 2011). Tuy nhiên, từ đầu thế kỷ XX, các 

nhà chọn giống đã cho rằng nguồn gen của Wickham có cơ sở di truyền rất hạn hẹp, 

vì nguồn vật liệu giống ban đầu là rất hạn chế và chỉ thu thập ở một vị trí của Brazil 

(vùng Boim, bờ Tây sông Tapajos), do đó có thể không thể hiện được đầy đủ về 

nguồn biến dị di truyền của loài H. brasiliensis (Wycherley, 1968; Simmonds, 1989). 

Tan (1987) cũng đã chỉ ra vấn đề hạn hẹp di truyền của nguồn gen Wickham, 

trước tiên việc sử dụng rộng rãi kỹ thuật nhân giống vô tính, chỉ với số lượng nhỏ 

dòng lai ưu tú nhưng đã vô tính hóa và nhanh chóng thay thế các dòng có năng suất 

mủ thấp hơn, do đó đã góp phần làm giảm đa dạng di truyền bằng cách thải loại hầu 

hết vật liệu giống trong quá trình chọn tạo. Ngoài ra, sự tiến bộ của các giống được 

chọn tạo mới gần đây xuất phát từ rất ít dòng bố mẹ ban đầu, khoảng từ 7 dòng vô 

tính (Tan, 1987) đến 16 dòng vô tính (Priyadarshan và Clement–Demange, 2004). Vì 

vậy, sự xói mòn di truyền của nguồn gen Wickham là do quá trình lai tạo liên tục giữa 

bố mẹ có quan hệ di truyền gần gũi với nhau (Tan, 1987). Tan (1987) và Simmonds 
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(1989) cũng chỉ ra sự xói mòn di truyền của nguồn gen Wickham là sự suy giảm khả 

năng đáp ứng về năng suất mủ trong quá trình chọn tạo. Wycherley (1969) đã cho 

rằng tất cả các dòng vô tính từ nguồn gen của Wickham đều mẫn cảm với bệnh cháy 

lá Nam Mỹ (SALB), điều này có thể do ngay từ ban đầu đã thiếu các gen kháng bệnh 

trong bộ sưu tập quỹ gen của Wickham hoặc do xói mòn di truyền qua quá trình chọn 

tạo giống trong điều kiện không có bệnh SALB ở châu Á; ngoài ra, các dòng vô tính 

được chọn tạo ở Quốc gia này thường thích ứng kém với các loại bệnh lá phổ biến ở 

Quốc gia khác mà nguyên nhân cơ bản có thể là do thất thoát gen kháng bệnh từ việc 

chọn tạo giống định hướng về năng suất mủ cao trong thời gian rất dài ở điều kiện 

không có các loại bệnh lá tương ứng ở nước sở tại. 

1.4.2 Nguồn gen cây cao su IRRDB’81 

Vào năm 1976, các nhà chọn giống cao su từ các nước thành viên của Hiệp 

hội Nghiên cứu và Phát triển Cao su Quốc tế (IRRDB) đã thống nhất về vấn đề vốn 

di truyền hạn hẹp hiện hữu của cây cao su sẽ ảnh hưởng bất lợi lâu dài cho công tác 

cải tiến giống và sự cấp thiết cần phải thu thập lại nguồn gen hoang dại từ các vùng 

nguyên quán một cách hệ thống (Ong, 1982). Đợt sưu tập quỹ gen cây cao su được 

thực hiện vào năm 1981 tại các bang phía Tây của Brazil bao gồm Acre, Mato Grosso 

và Rondonia; đây là trung tâm nguồn gốc và đa dạng di truyền của cây cao su (Ong 

và ctv, 1983). Vật liệu giống của đợt sưu tập năm 1981 đã thu thập được khoảng 

10.000 mẫu giống bao gồm 64.736 hạt giống, 1.413 m gỗ ghép từ 194 cây có năng 

suất mủ cao và 1.160 cây con tại 60 địa điểm của 16 tiểu vùng (quận) thuộc ba bang 

của Brazil (Ong và ctv, 1983).  

Toàn bộ mẫu giống của đợt sưu tập, 50% được giữ lại Brazil, 37,5% được 

chuyển đến Malaysia (Trung tâm quỹ gen châu Á) và 12,5% chuyển đến Bờ Biển 

Ngà (Trung tâm quỹ gen châu Phi). Sau đó, các nước thành viên của IRRDB đã tiếp 

nhận nguồn gen IRRDB’81 bằng gỗ ghép (dòng vô tính) từ năm 1984, trong đó có 

Việt Nam (Ong và Tan, 1987; Clement-Demange và ctv, 1998; Reghu và ctv, 2004). 

Các vùng địa lý mẫu giống cao su được sưu tập tại các bang của Brazil vào năm 1981 

được minh họa ở Hình 1.2. 
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Hình 1.2 Các vùng địa lý mẫu giống cao su được sưu tập vào năm 1981 tại các 

bang của Brazil theo Goncalves (1982) 

1.4.3 Nguồn gen cây cao su được sưu tập từ bang Rondonia 

Nguồn gen cây cao su Rondonia bao gồm những mẫu giống được sưu tập từ 

bang Rondonia của Brazil. Theo Goncalves (1982), các mẫu giống cao su được thu 

thập tại bang Rondonia của Brazil do IRRDB thực hiện vào năm 1981, mẫu giống 

được thu thập trên những cây cao su tự nhiên nằm rải rác trong rừng Amazon và được 

những người bản địa cạo mủ; những cây cao su trên cùng một con đường trong rừng 

do một người hoặc một nhóm người cạo mủ được xem như là một “nông trại cao su”, 

mặc dù không thực sự là một nông trại nhưng một nhóm cây cao su ở gần nhau. 

Những mẫu giống thu thập trên cùng một nông trại đều được đặt với cùng một tên 

giống, do đó các mẫu giống có nguồn gốc từ bang Rondonia (Brazil) được IRRDB 

sưu tập vào năm 1981 có tên giống như sau: [tên bang]/[tên huyện (quận)]/[tên nông 

trại (vị trí)]/[số thứ tự]; tên giống cụ thể của mẫu RO/PB/1/49, hạt giống số 49 từ 

nông trại có tên là Alto Melgaco (mã hóa là 1), tên quận là Pimenta Bueno (được mã 
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hóa là PB). Tất cả các mẫu giống thu thập tại bang Rondonia đều gọi chung là nguồn 

gen Rondonia, ký hiệu là RO. Chi tiết mã hóa mẫu giống cao su có nguồn gốc từ bang 

Rondonia theo Phụ lục 1.       

1.4.4 Các nguồn gen khác của cây cao su 

Nhiều đợt sưu tập nguồn gen cây cao su hoang dại từ rừng Amazon và chuyển 

đến các nước trồng cao su, chủ yếu là loài H. brasiliensis nhưng cũng có cả các loài 

khác của chi Hevea. Bên cạnh đó, Ford và Firestone ở Mỹ Latinh, cũng như nhiều tổ 

chức nghiên cứu khác tại Brazil đã góp phần hình thành các bộ sưu tập quỹ gen 

"Amazon" và "Wickham × Amazon" gồm những dòng vô tính F, FX, MDF, FDR, 

IAN và IAC (Clement-Demange và ctv, 2007). 

Trải qua hàng thế kỷ, nhiều nguồn gen cây cao su từ rừng Amazon được đưa 

vào các nước châu Á và châu Phi, nhưng các bộ sưu tập có số lượng mẫu giống khá 

hạn chế và chủ yếu là loài H. brasiliensis (Clement-Demange và ctv, 2007). Từ 1951 

- 1952, 1.614 mẫu giống của 5 loài thuộc chi Hevea (H. brasiliensis, H. guianensis, 

H. benthamiana, H. spruceana và H. paucilora) đã được đưa vào Malaysia. Năm 

1966, những hạt giống khác loài H. brasiliensis từ bộ sưu tập Schultes (Belem, Brazil) 

cũng được chuyển đến Malaysia. Từ 1957 - 1959, 11 dòng lai liên loài (H. brasiliensis 

x H. benthamiana) và 105 dòng lai khác được đưa vào Sri Lanka; sau đó, nhiều dòng 

vô tính từ Sri Lanka được chuyển đến Malaysia để sử dụng cho lai tạo giống mới 

(Tan, 1987). Thông qua sự hợp tác giữa CNRA và CIRAD, các bộ sưu tập quỹ gen 

được thiết lập tại Bờ Biển Ngà bao gồm 40 mẫu giống được sưu tập vào năm 1974 từ 

bang Acre và Rondonia, 19 mẫu giống từ bộ sưu tập Firestone ở lưu vực sông Madre 

de Dios thuộc Peru (giống MDF), 24 mẫu giống do Trung tâm Nghiên cứu Embrapa, 

Manaus của Brazil (giống CNSAM) và 10 mẫu giống của các loài thuộc chi Hevea. 

Bên cạnh đó, một phần của các bộ sưu tập Schultes từ việc giải cứu hai khu bảo tồn 

ở Columbia gồm 302 mẫu giống từ vùng Calima và 41 mẫu giống từ vùng Palmira 

cũng được chuyển đến Bờ biển Ngà vào năm 1987. Giai đoạn từ 1945 đến 1982, có 

khoảng 10 bộ sưu tập quỹ gen đã được thực hiện tại Brazil và chuyển đến các nước 

trồng cao su, nhưng chủ yếu được sưu tập từ bang Rondonia (Goncalves và ctv, 1983).  
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Bộ sưu tập quỹ gen cây cao su gần nhất vào năm 1995, Viện Nghiên cứu Cao 

su Malaysia (RRIM) đã tổ chức sưu tập nguồn gen từ bang Amazonas của Brazil. 

Khoảng 50.000 mẫu giống hoang dại của 8 loài thuộc chi Hevea đã được thu thập và 

đang bảo tồn (ex-situ germplasm) trong rừng dự trữ Rantau Panjang, Batu Arang, 

Selangor (Malaysia). Do việc quản lý số lượng cá thể rất lớn trên một vùng rộng lớn 

nên đòi hỏi những yêu cầu nghiêm ngặt, các mẫu giống trong bộ sưu tập quỹ gen 

1995 lần lượt được đưa vào đánh giá. Trong giai đoạn đánh giá đầu tiên, tổng số 5.789 

mẫu giống hoang dại của sáu loài thuộc chi Hevea (H. brasiliensis, H. spruceana, H. 

guainensis, H. nitida, H. benthamiana và H. pauciflora) có nguồn gốc từ các tiểu 

vùng khác nhau của Amazonas (Brazil), nguồn vật liệu mới này sẽ rất hữu ích để cải 

thiện di truyền và đưa vào chọn tạo giống cao su ở Malaysia (Adifaiz và ctv, 2018). 

Như vậy, nhìn chung các nguồn gen cây cao su được sưu tập sau Wickham và 

trước những năm 1960 gần như không được khai thác tốt hoặc đã bị thất thoát; trong 

khi nguồn gen của Wickham đã tạo ra những giống có năng suất mủ cao vượt trội và 

vẫn đóng một vai trò quan trọng cho sản xuất, trong cải tiến giống. 

1.5 Hệ thống chỉ thị phân tử và ứng dụng các chỉ thị trong nghiên cứu chọn tạo 

giống cao su   

1.5.1 Hệ thống chỉ thị phân tử được sử dụng trên cây cao su  

Các chỉ thị phân tử và kỹ thuật chỉ thị DNA phát triển đã hỗ trợ tích cực trong 

nghiên cứu đa dạng di truyền, phát sinh loài, đánh dấu và xác định gen; chọn lọc 

nguồn gen và chọn giống nhờ chỉ thị phân tử. Đối với cây cao su, nhiều chỉ thị phân 

tử đã được ứng dụng thành công trong việc nhận dạng giống, kiểm tra phả hệ cho các 

dòng con lai; đánh giá đa dạng và cấu trúc di truyền. Tuy nhiên, các chỉ thị phân tử 

được sử dụng rộng rãi nhất ở cây cao su gồm RFLP, RAPD, RFLP và SSRs (Teixeira 

da Silva và ctv, 2005) và gần đây các nhà nghiên cứu đã chuyển từ chỉ thị SSRs sang 

phân tích trực tiếp bằng đa hình nucleotide đơn (SNP). 

- Chỉ thị RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism): Kỹ thuật chỉ thị 

không sử dụng PCR, đa hình DNA được xác định bằng cách lai đoạn dò DNA (DNA 

probe) đánh dấu sau khi cắt hạn chế bằng enzyme cắt giới hạn và được thấm truyền 
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lên màng lai bằng phương pháp Southern Blot để tạo ra hình ảnh các phân đoạn DNA. 

Hình ảnh phân đoạn DNA được tạo nên do sự thay thế, thêm hay bớt các nucleotide 

hoặc do đa hình nucleotide đơn. Các chỉ thị RFLP có mức đa hình cao, đồng trội có 

thể phân biệt được những cá thể dị hợp tử, đồng hợp tử và khả năng lặp lại cao. Mặc 

dù chỉ thị RFLP rất mạnh để nghiên cứu đa dạng di truyền và lập bản đồ, nhưng kỹ 

thuật này hiện không được ưa chuộng vì tốn nhiều công sức và cần nhiều DNA chất 

lượng cao; giá trị chỉ số đa hình thấp (0,10) so với các chỉ thị dựa trên PCR như RAPD 

(0,23), SSR (0,60) và AFLP (6,08) (Low và ctv, 1996).  

- Chỉ thị RAPD (Randomly Amplified Polymorphic DNA): Là sự nhân bản bô gen 

DNA bằng phản ứng PCR với các mồi ngẫu nhiên để tạo ra sự đa hình DNA do tái 

sắp xếp hoặc mất nucleotide ở vị trí bắt mồi (Williams và ctv, 1990). Mồi sử dụng 

cho kỹ thuật RAPD là các mồi ngẫu nhiên, thường là 10 nucleotide và nhiệt độ kéo 

dài mồi thấp (34 - 37oC). Mặc dù trình tự mồi RAPD là ngẫu nhiên nhưng phải đạt 

hai tiêu chí là tỷ lệ GC tối thiểu 40% (thường là 50 - 80%) và không có trình tự bazơ 

đầu xuôi và ngược giống nhau. Sản phẩm PCR-RAPD thường được phân tách trên 

gel agarose 1,5 - 2%. Kỹ thuật RAPD không cần thông tin về hệ gen đối tượng nghiên 

cứu và có thể ứng dụng cho các loài khác nhau với các mồi chung. Hơn nữa, kỹ thuật 

RAPD đơn giản và dễ thực hiện. RAPD có hạn chế là sản phẩm PCR không ổn định 

do mồi ngắn, nhiệt độ bắt mồi thấp; ngoài ra, kỹ thuật này tạo ra các chỉ thị trội do đó 

không phân biệt được các cá thể dị hợp tử với các cá thể đồng hợp tử. RADP sử dụng 

nhiều trong nghiên cứu đa dạng di truyền giữa các loài thực vật (Kawa và ctv, 2009; 

Khan và ctv, 2010; Nguyen Duc Thanh và Nguyen Hoang Tinh, 2009), trong nghiên 

cứu đặc điểm và thay đổi di truyền của giống (Martin và ctv, 2002), xác định loài 

(Fouly và ctv, 1996; Rossi và ctv, 2000) và xác định con lai (Rokka và ctv, 1994). 

Kỹ thuật PCR với các mồi ngẫu nhiên (Arbitarily Primed PCR-AP-PCR) và 

lấy dấu bằng nhân bản DNA (DNA amplification fingerprinting-DAF) là hai kỹ thuật 

được phát triển độc lập và là hai dạng biến thể của kỹ thuật RAPD; đối với AP-PCR 

chỉ dùng một mồi đơn có độ dài từ 10 đến 15 nucleotide; kỹ thuật được thực hiện 

khác với PCR bình thường là hai chu kỳ đầu được tiến hành ở điều kiện không chặt 
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chẽ (nhiệt độ bắt mồi thấp), sau đó ở các chu kỳ sau được tiến hành trong điều kiện 

chặt chẽ bằng việc tăng nhiệt độ bắt mồi. Trong trường hợp DAF chỉ sử dụng một 

mồi ngẫu nhiên ngắn hơn 10 nucleotide và sản phẩm PCR được phân tích bằng gel 

polyacrylamide. Với DAF, mồi sử dụng ngắn nhưng nồng độ mồi cao, phản ứng PCR 

gồm hai chu kỳ nhiệt mà không phải ba chu kỳ như RAPD. Kỹ thuật AP-PCR khác 

với RAPD và DAF là phản ứng PCR chia thành ba bước, mỗi bước có độ chặt chẽ và 

nồng độ của các thành phần phản ứng khác nhau. Nồng độ mồi ở những chu kỳ đầu 

cao, mồi dài 20 nucleotide hoặc hơn. 

- Chỉ thị AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism): Phân tích AFLP được 

kết hợp cả RFLP và PCR bằng việc gắn các chuỗi nhận biết vào mồi hay còn gọi là 

chuỗi tiếp hợp (adapter) để nhân chọn lọc các phân đoạn DNA được cắt giới hạn. Các 

cặp mồi thường tạo được từ 50 đến 100 băng trong một phân tích, số lượng băng phụ 

thuộc vào số nucleotide chọn lọc trong tổ hợp mồi và kỹ thuật AFLP cho phép lấy 

dấu DNA từ bất kỳ nguồn gốc nào. Kỹ thuật AFLP được tiến hành theo một số bước, 

đầu tiên bộ gen DNA được cắt bằng enzyme giới hạn cắt không thường xuyên (EcoRI 

hoặc PstI) và cắt thường xuyên (MseI hoặc TaqI). Các phân đoạn tạo ra sau khi cắt 

giới hạn được gắn với các đoạn kết nối ở cả hai đầu; các đoạn kết hợp này được thiết 

kế để cho vị trí nhận biết ban đầu của enzyme cắt giới hạn không khôi phục lại sau 

khi gắn. Phản ứng PCR chỉ xảy ra khi các mồi có thể gắn với các phân đoạn có trình 

tự kết nối cùng với các cặp bazơ bổ sung và các nucleotide chọn lọc. Việc nhân bản 

được thực hiện hai lần trong điều kiện chặt chẽ với các mồi bổ trợ và các đoạn tiếp 

hợp từ 1 đến 3 nucleotide chọn lọc ở đầu 3’. Phản ứng PCR lần đầu được tiến hành 

với tổ hợp mồi chứa một nucleotide chọn lọc; lần thứ hai (nhân chọn lọc) được tiến 

hành với các cặp mồi có 1 đến 3 nucleotide chọn lọc. Do mức độ chọn lọc cao, các 

mồi khác nhau chỉ một nucleotide sẽ cho các bộ phân đoạn nhân bản khác nhau; các 

mồi với 1, 2 và 3 nucleotide chọn lọc sẽ giảm số phân đoạn được nhân bản tương ứng 

là 4, 16 và 64. Số nucleotide chọn lọc phù hợp thay đổi theo kích thước bộ gen của 

loài. Các phân đoạn AFLP được phân tách bằng gel polyacrylamide kết hợp với 

nhuộm bạc (AgNO3) hoặc bằng máy giải trình tự tự động. 
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Phân tích AFLP khó hơn RAPD, nhưng hiệu quả hơn RFLP. Kỹ thuật AFLP 

có những ưu điểm như có độ tin cậy và lặp lại cao; không cần thông tin về trình tự 

DNA của đối tượng nghiên cứu; cho nhiều thông tin do có khả năng phân tích số 

lượng lớn vị trí đa hình với một tổ hợp mồi trên một gel và cho thấy các vị trí đặc thù; 

số liệu có thể lưu giữ trong cơ sở dữ liệu để so sánh. Bên cạnh đó, AFLP có một số 

nhược điểm như phải qua nhiều bước phân tích; DNA cần phải sạch, không có các 

chất ức chế hoạt động của enzyme cắt giới hạn; tốn nhiều công sức và giá thành cao; 

tạo ra chỉ thị trội, không phân biệt được giữa đồng hợp tử và dị hợp tử. AFLP được 

sử dụng trong nghiên cứu lập bản đồ gen (Becker và ctv, 1995; Nguyen Duc Thanh 

và ctv, 2006), đa dạng di truyền (Fouly và ctv, 1996; Li và ctv, 2008; Nguyen Duc 

Thanh và Nguyen Hoang Tinh, 2009; Nguyen Duc Thanh và Henry Nguyen, 2000) 

và quan hệ giữa các kiểu gen có mối quan hệ gần gũi (Hill và ctv, 1996; Sharma và 

ctv, 1996), nghiên cứu cấu trúc di truyền (Arens và ctv, 1998; Heun và ctv, 1997) và 

đánh giá di truyền trong quần thể (Travis và ctv, 1996; Winfield và ctv, 1998). 

- Chỉ thị SSRs (Simple Sequence Repeats): Kỹ thuật chỉ thị dựa trên các tiểu vệ tinh 

(microsatellite) hay chuỗi lặp lại đơn giản (SSR), thuộc nhóm kỹ thuật sử dụng các 

cặp mồi đặc trưng để nhân các vùng bộ gen có các nucleotide lặp lại ở các vị trí khác 

nhau bao gồm các kỹ thuật SSLP, STMS, ISSR và RAMP. Các chỉ thị SSRs (Tautz 

và Renz, 1984), microsatellite (Litt và Luty, 1989), STR hay SSLP (McDonald và 

Potts, 1997) là sự lặp lại các chuỗi nucleotide ngắn 2 - 6 nucleotide (2 – 6 bp) 

(Chambers và MacAvoy, 2000). Chỉ thị SSRs (SSLP và STMS) trở thành chỉ thị phân 

tử quan trọng cho cả động vật và thực vật.  

Chỉ thị SSRs rất đa hình do đột biến tác động lên số đơn vị lặp lại; sự thay đổi 

hay đa hình là kết quả của sự khác nhau về độ dài các đoạn lặp lại trong bộ gen do 

quá trình trao đổi chéo không cân hoặc giảm nucleotide trong quá trình sao chép. Chỉ 

thị SSRs không những phổ biến mà còn biến động mạnh về số lượng kiểu lặp lại trong 

bộ gen sinh vật. Sự khác nhau allele của SSRs là kết quả của sự thay đổi số lượng 

đơn vị lặp lại trong cấu trúc tiểu vệ tinh (microsatellite); các chuỗi lặp lại thường đơn 

giản và cấu tạo bằng 2, 3 hoặc 4 nucleotide. Kỹ thuật SSRs được thực hiện bằng phản 
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ứng PCR với mồi SSRs xuôi và ngược; sản phẩm PCR được phân tách trên gel 

polyacrylamide kết hợp với nhuộm bạc (AgNO3) hoặc bằng máy giải trình tự. Phát 

triển chỉ thị SSRs tiến hành theo các bước như xây dựng thư viện SSRs, xác định vị 

trí (locus) SSRs, xác định vùng phù hợp để thiết kế mồi, PCR với các mồi được thiết 

kế, đánh giá và phân tích mẫu băng và đánh giá đa hình của sản phẩm PCR. 

Kỹ thuật SSRs có những ưu điểm hơn các chỉ thị khác: (i) cho nhiều allele 

trong một vị trí; (ii) phân bố đều trong bộ gen; (iii) cho thông tin cụ thể hơn so với di 

truyền ty thể theo dòng mẹ vì có mức đột biến cao và di truyền cả bố và mẹ; (iv) là 

chỉ thị đồng trội; (v) tính đa hình và đặc thù cao; (vi) có thể lặp lại ở các thí nghiệm, 

sử dụng ít DNA, rẻ và dễ thực hiện, có thể phân tích bán tự động, không sử dụng 

phóng xạ, có thể sử dụng các DNA cổ (ancient DNA-aDNA). Chỉ thị SSRs có thể 

phân biệt cá thể có quan hệ gần gũi. Bên cạnh đó, điểm hạn chế của chỉ thị SSRs cần 

phải đọc trình tự bộ gen để dựa vào đó có thể thiết kế các cặp mồi đặc thù và tối ưu 

hóa điều kiện các mồi cho từng loài trước khi sử dụng. Hiện nay, SSRs là chỉ thị được 

lựa chọn cho những nghiên cứu di truyền quần thể và động vật hoang dã. Ở cây cao 

su, chỉ thị SSRs được sử dụng trong nghiên cứu đa dạng di truyền, nhận dạng giống, 

xác định phả hệ con lai và lập bản đồ di truyền liên kết phân tử. 

- Chỉ thị SNP (Single Nucleotide Polymorphism): Những thay đổi một nucleotide 

trong trình tự bộ gen của các cá thể trong quần thể được gọi là đa hình nucleotide đơn 

(SNP). Các vị trí thể hiện SNP trong bộ gen là nơi mà ở đó chuỗi DNA được phân 

biệt bởi một bazơ duy nhất khi hai hoặc nhiều cá thể được so sánh. Sự khác nhau về 

nucleotide có thể dẫn đến thay đổi tính trạng đặc biệt hay kiểu hình, hoặc có thể là sự 

thay đổi trung tính có thể được sử dụng để đánh giá sự đa dạng trong tiến hóa. SNP 

là dạng thay đổi trình tự trong bộ gen phổ biến nhất cho tới nay.  

Ở thực vật, chỉ thị SNP đang được thay thế SSRs với nhiều ứng dụng trong di 

truyền và chọn giống. SNP có số lượng lớn, ổn định, hiệu quả, cho phép tự động hóa 

và ngày càng kinh tế hơn (Duran và ctv, 2009; Edwards và Batley, 2010). Hơn nữa, 

SNP xảy ra cả ở các vùng mã hóa và không mã hóa của DNA nhân và lục lạp. Mặc 

dù SNP có các ưu việt hơn các chỉ thị khác, nhưng vẫn có một số nhược điểm như sự 
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hạn chế khám phá các SNP trong các cơ thể không phải hình mẫu do tốn kém và khó 

khăn của các công nghệ đang được sử dụng để phát hiện SNP. 

Mặc dù chỉ thị SNP ít đa hình hơn so với SSRs, nhưng hiện diện ở khắp bộ 

gen của sinh vật nhân chuẩn đã làm cho SNP có giá trị để xác định giống và chọn 

giống nhờ chỉ thị phân tử. Sự tiến bộ của công nghệ giải trình bộ gen đã thuận lợi hơn 

trong việc phát hiện SNP ở cây cao su, bản đồ di truyền liên kết đầu tiên dựa trên chỉ 

thị SNP vào năm 2015. Từ đó, những bản đồ mật độ cao đã được xây dựng nhằm xác 

định các chỉ thị và QTL liên quan đến các tính trạng quan tâm như sinh trưởng và 

năng suất mủ. Một khi chi phí giải trình tự bộ gen hợp lý hơn, các nhà chọn giống 

cao su sẽ tận dụng tối trong việc chọn giống giống nhờ chỉ thị phân tử để phát triển 

những giống cao su ưu tú với nhiều tính trạng mong muốn (Pootakham và ctv, 2020). 

1.5.2 Ứng dụng các chỉ thị di truyền trong nghiên cứu chọn tạo giống cao su 

1.5.2.1 Ứng dụng trong việc xác định giống và kiểm tra phả hệ  

Cây cao su có chu kỳ kinh tế dài, những sai lầm từ khâu cây giống ban đầu sẽ 

gây thiệt hại kinh tế rất lớn cho cả chu kỳ kinh doanh. Bên cạnh đó, hệ số nhân giống 

cao do nhân vô tính, nên sự lẫn giống dù là rất nhỏ ở trong vườn gỗ ghép sẽ nhân lên 

gấp bội khi ghép trồng ra ngoài sản xuất. Vì vậy, nhận dạng và kiểm tra độ thuần 

giống ở giai đoạn vườn nhân là hết sức cần thiết. Phương pháp nhận dạng giống bằng 

mắt thường đôi khi không chính xác do nhiều nguyên nhân và những giống có biểu 

hiện hình thái khó phân biệt, tình trạng tác động giữa giống và môi trường (Leconte 

và ctv, 1994). Trong khi, sử dụng các chỉ thị di truyền để nhận dạng giống cho kết 

quả chính xác hơn do tính chất đa hình và không bị tác động của môi trường. 

Isozyme là chỉ thị sinh hóa được sử dụng đầu tiên cho cây cao su để xác định 

giống, phân tích đa dạng di truyền và kiểm soát dòng con lai nhân tạo (Chevallier, 

1988; Leconte và ctv, 1994; Paiva và ctv, 1994). CIRAD đã đơn giản hóa kỹ thuật 

isozyme bằng cách phát triển bộ điện di xách tay với hệ thống 13 chỉ thị isozyme và 

đã chuyển giao cho các nước trồng cao su trong đó có Việt Nam (Leconte và ctv, 

1994). Chỉ thị isozyme cũng được sử dụng để tính toán khoảng cách phấn hoa cao su 

phát tán trong điều kiện tự nhiên và xác định nguồn gốc hạt giống. Để xác định sự di 
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truyển của phấn hoa, một mô hình được xây dựng đã cho thấy phấn hoa có thể di 

chuyển với khoảng cách từ 0 ± 3 đến 1 ± 1 km (Yeang và Chevallier, 1999). Tuy 

nhiên, isozyme có những hạn chế như số lượng vị trí (locus), số allele đa hình thấp 

và lấy mẫu lá phụ thuộc vào giai đoạn phát triển của cây (lá chét) (Kalil Filho và ctv, 

1999; Seguin và ctv, 2001; Venkatachalam và ctv, 2002).  

Sau đó, nhiều chỉ thị phân tử đã được sử dụng trong việc nhận dạng giống bao 

gồm RFLP (Besse và ctv, 1993b; Low và ctv, 1996), RAPD (Varghese và ctv, 1997; 

Venkatachalam và ctv, 2002), AFLP (Safiah, 2004) và SSRs (Seguin và ctv, 2001; 

Lekawipat và ctv, 2003). Besse và ctv (1993b) đã chứng minh kỹ thuật đánh dấu 

DNA bằng các đoạn dò minisatellite RFLP (RFLP minisatellite probe) mạnh hơn 

isozyme, nhưng chi phí cao hơn và đã nhận dạng 73 dòng vô tính Wickham từ 13 

đoạn dò liên quan đến enzyme EcoRI giới hạn; chỉ thị RFLP cũng được sử dụng để 

xác định cho dòng lai giữa các cặp bố mẹ phổ biến như PR 255 x PR 261; RRIM 901 

x RRIM 905; RRIM 937 x RRIM 938 (Low và ctv, 1996). Venkatachalam và ctv 

(2002) đã đánh giá về mối quan hệ di truyền của 37 mẫu giống cao su bằng chỉ thị 

RAPD, kết quả cho thấy 69% các băng được quan sát là đa hình và đã chia các mẫu 

giống thành 7 nhóm di truyền; trong đó, giống RRII 105 (Ấn Độ) và RRIM 600 

(Malaysia) gần như giống nhau, ba giống của Thái Lan thuộc về một cụm di truyền, 

năm giống Ấn Độ thuộc một cụm di truyền. Ngoài ra, giữa giống PB 312 và PB 314 

có quan hệ di truyền giống nhau vì có cùng tổ hợp lai (RRIM 600 × PB 235), giữa 

giống RRII 203 (Ấn Độ) và PB 255 (Malaysia) rất giống nhau với chỉ số tương đồng 

là 0,692. Do đó, chỉ thị RAPD đã phản ánh về sự khác biệt di truyền và nguồn gốc 

của các mẫu giống. Seguin và ctv (2001) đã sử dụng 7 chỉ thị SSRs để xác định giống 

cho 97 dòng vô tính Wickham, tất cả các giống đều có phổ DNA (DNA profile) đặc 

trưng và xác suất giữa hai giống bất kỳ có cùng phổ DNA là rất thấp (1 x 10-4).  

Do tính chất đồng trội (codominant) nên chỉ thị isozyme và các chỉ thị phân tử 

khác có thể được sử dụng để kiểm tra phả hệ của các dòng con lai. Về nguyên tắc, 

các allele ở mỗi vị trí chỉ thị được phân ly và tái tổ hợp theo qui luật di truyền của 

Mendel, nên dòng con lai phải mang gen một nửa của bố và một nửa của mẹ. Để xác 
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định bố cho các dòng con lai từ một vườn hạt tại CNRA (Bờ Biển Ngà) gồm 50 mẫu 

giống Amazon và một dòng vô tính GT 1 (bất thụ) bằng chỉ thị isozyme và SSRs. Kết 

quả đã chứng minh về sự phân ly của các dòng con lai bằng 8 chỉ thị SSRs với mức 

độ chính xác cao; trong đó, 4 dòng lai chiếm 40%, 14 dòng lai chiếm 80% và 25 dòng 

lai chiếm 95%; đánh giá tỷ lệ tự thụ của các dòng con lai với trung bình đạt 5% và 

không xuất hiện ở dòng bất thụ GT 1. Ngoài ra, sự phân ly của các dòng con lai không 

có bất kỳ allele nào khác ngoài quần thể bố mẹ; do đó, chỉ thị SSRs có thể được sử 

dụng để xác định bố cho các dòng con lai tự do (Blanc và ctv, 2001). 

1.5.2.2 Đánh giá đa dạng di truyền trên các bộ sưu tập quỹ gen cây cao su 

Quỹ gen cây cao su đã tăng lên đáng kể từ đợt sưu tập nguồn gen vào năm 

1981 do IRRDB thực hiện tại các vùng nguyên quán thuộc lưu vực sông Amazon, do 

đó đã cải thiện về vấn đề vốn di truyền hạn hẹp của bộ sưu tập Wickham (Ong và 

Ramli, 1992; Clement-Demange và ctv, 2001). Đánh giá đa dạng di truyền cho các 

bộ sưu tập quỹ gen, ngoài những chỉ tiêu như sinh học, nông học, hình thái và isozyme 

đã được sử dụng; các chỉ thị phân tử cũng từng bước được đưa vào ứng dụng, đặc 

biệt để đánh giá cho nguồn di truyền IRRDB’81. 

Đầu tiên chỉ thị isozyme được sử dụng để đánh giá đa dạng di truyền cho 

nguồn gen IRRDB’81 đã cho thấy sự tồn tại của ba nhóm di truyền tương ứng với ba 

nguồn gen sưu tập từ bang Acre, Mato Grosso và Rondonia; nguồn gen Wickham có 

đa dạng di truyền thấp hơn các nguồn gen Amazon, giữa nguồn gen từ bang Mato 

Grosso và Wickham có quan hệ di truyền gần gũi với nhau (Chevallier, 1988). Sau 

đó, Seguin và ctv (1996) đã xác nhận đa dạng di truyền cao của các nguồn gen 

Amazon bằng nhiều chỉ thị phân tử. Các chỉ thị phân tử được sử dụng với các đoạn 

dò tương đồng từ ngân hàng Hevea ở CIRAD đã chứng minh về sự phong phú di 

truyền của các bộ sưu tập quỹ gen cao su từ lưu vực sông Amazon và cấu trúc di 

truyền của các quần thể phù hợp với vị trí địa lý sưu tập (Besse và ctv, 1993a; Seguin 

và ctv, 1996). Besse và ctv (1994) sử dụng chỉ thị RFLP để đánh giá 92 mẫu giống 

Amazon và 73 dòng Wickham, các mẫu giống Amazon được chia thành các cụm di 

truyền tương ứng với vùng sưu tập từ bang Acre, Mato Grosso và Rondonia.  
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Hình 1.3 Phân nhóm di truyền cho các nguồn gen cây cao su H. brasiliensis theo 

Besse và ctv (1994) 

Seguin và ctv (2003) dựa vào chỉ thị RFLP đã chia quỹ gen H. brasiliensis 

thành 6 nhóm di truyền: nhóm 1, gồm hai vùng AC/T và AC/F ở phía Tây của bang 

Acre và một phần vùng Calima của bộ sưu tập Schultes; nhóm 2, gồm ba vùng AC/B, 

AC/S và AC/X ở phía Đông của bang Acre; nhóm 3, gồm 6 vùng của bang Rondonia 

(RO/A, RO/C, RO/CM, RO/J, RO/JP, RO/OP), vùng MT/VB của bang Mato Grosso 

và các mẫu MDF của bộ sưu tập Firestone ở Peru; nhóm 4, gồm ba vùng MT/A, MT/C 

và MT/IT của bang Mato Grosso và vùng RO/PB của bang Rondonia; nhóm 5, gồm 

mẫu giống từ vùng Palmira của bộ sưu tập Schultes; nhóm 6, là quần thể Wickham 

(Hình 1.3). Ngay cả khi không đưa ra được những dự đoán khác cho các thế hệ dòng 

con lai giữa các nhóm giống này, chúng cũng có thể được sử dụng làm cơ sở để quản 

lý biến dị di truyền và tái tổ hợp trong dài hạn (Clement-Demange và ctv, 2007). 

Chỉ thị SSRs được sử dụng để so sánh giữa 20 mẫu giống H. brasiliensis và 6 

loài khác thuộc chi Hevea đã xác định mức độ đa hình cao của 6 loài thuộc chi Hevea; 
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ba chuỗi microsatellite của gen HMGR-1 là đa hình; khuếch đại vùng gen (GA)9 với 

các cặp mồi đặc hiệu đã cho thấy có sự thay đổi các vị trí chuỗi tiểu vệ tinh đánh dấu 

(STMS), đa hình trên STMS có liên quan đến số lượng và chiều dài băng đa hình; 

trong khi, đa hình của các mẫu giống của loài H. brasiliensis chủ yếu là do số lượng 

băng đa hình. Do đó, số lượng và chiều dài băng đa hình đã góp phần trong việc xác 

định tính đa hình khác loài của cây cao su. Ngoài ra, sự đa hình của các mẫu giống 

trong cùng một loài có sự khác nhau là do sự khác biệt allele đã xuất hiện trong quá 

trình tái hợp; đa hình khác loài là kết quả của quá trình thêm hoặc bớt đoạn DNA và 

đột biến điểm. Bên cạnh đó, các phổ DAF (DAF profile) là rất khác nhau giữa các 

loài và sự đa hình đóng một vai trò quan trọng trong việc phân định cho các loài (Low 

và ctv, 1996). Để chọn lọc bố mẹ cho chương trình lai tạo giống, Lekawipat và ctv 

(2003) sử dụng 12 chỉ thị SSRs để đánh giá cho 40 dòng vô tính Wickham và 68 mẫu 

giống Amazon, kết quả đã phát hiện 170 allele trong tất cả các mẫu giống và số allele 

trung bình trên các chỉ thị là 14 allele; ngoài ra, kết quả cũng đã chứng minh nguồn 

gen Amazon hoang dại đa hình hơn nguồn gen Wickham và tất cả các mẫu giống đã 

thành thành ba cụm di truyền tương ứng theo nguồn gốc địa lý được sưu tập từ các 

bang Acre, Mato Grosso và Rondonia; nghiên cứu cũng có sự tương đồng với kết quả 

nghiên cứu trước đó của Besse và ctv (1994) bằng chỉ thị isozyme và RFLP.  

Theo Silva và ctv (2019) đã sử dụng 15 chỉ thị SSRs để so sánh về sự đa đạng 

di truyền và sự khác biệt tần số di truyền giữa hai quần thể cây cao su để đưa vào bảo 

tồn và chọn tạo giống, một quần thể được bảo tồn tại Selviria thuộc bang Mato Grosso 

(Brazil) gồm 18 dòng lai tự do (GT1, PR107, RRIM600, IAN873 và IAN717) và một 

quần thể được bảo tồn tại Maraba thuộc bang Para (Brazil) gồm 46 mẫu giống không 

rõ nguồn gốc. Đánh dòng lai của hai quần thể đã cho thấy có sự cận giao, có thể là do 

sự giao phấn giữa các cá thể có mối quan hệ di truyền gần gũi với nhau. Tuy nhiên, 

sự cận giao có thể được quản lý bằng cách đưa vào lai tạo giữa các cá thể của cùng 

quần thể hoặc khác quần thể không có quan hệ di truyền với nhau. Để đảm bảo cho 

các chương trình chọn tạo giống thành công, phải tránh lại tạo giữa các cá thể có quan 

hệ di truyền gần gũi trong các quần thể vì có thể xảy ra hiện tượng thoái hóa giống. 
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Các bộ sưu tập quỹ gen cây cao su được cho là rất phong phú về nguồn gốc 

địa lý và đa dạng di truyền; bên cạnh đó, khoảng cách di truyền lớn giữa các nguồn 

gen phụ thuộc vào vị trí địa lý và cũng như sự di cư của những cây cao su bên trong 

lưu vực sông Amazon là không có rào cản. Tuy nhiên, do lưu vực sông Amazon rất 

rộng lớn và sự phát tán hạt giống bị giới hạn nên vẫn duy trì được cấu trúc di truyền 

vốn có như ban đầu (Haffer, 1982). Thông qua các chỉ thị di truyền đã cung cấp nhiều 

thông tin quan trọng trong việc phân biệt giữa các mẫu giống và giữa các quần thể; 

nhiều nghiên cứu di truyền trên cây cao su được thực hiện nhằm để quản lý nguồn 

gen Amazon có trong các bộ sưu tập với dạng di truyền tối đa trên qui mô tối thiểu, 

theo khái niệm “bộ sưu tập lõi (core collection)” (Hamon và ctv, 1998).  

Theo Le Guen và ctv (2009), phân tích 220 mẫu giống từ 14 quần thể khác 

nhau được sưu tập tại Brazil bằng 15 chỉ thị SSRs, kết quả đã cho thấy có sự phân 

chia rõ ràng giữa các nguồn gen từ bang Acre, Mato Grosso và Rondonia; sự phân ly 

của các nguồn gen phù hợp với ranh giới của các nhánh sông chính bên trong lưu vực 

sông Amazon. Do đó, nghiên cứu đã giải thích về sự khác nhau giữa các quần thể là 

do vị trí địa lý bên trong mạng lưới thủy văn và sự cách ly giữa các nhánh sông của 

lưu vực sông Amazon. Souza và ctv (2015) đã phân tích 1.117 mẫu giống từ nhiều 

vùng sưu tập có trong bộ sưu tập quỹ gen cây cao su tại Brazil bằng 13 chỉ thị SSRs, 

kết quả đã phát hiện mức độ đa dạng di truyền cao ở tất cả các nhóm giống; ngoài ra, 

các mẫu giống nghiên cứu đã chia thành hai cụm di truyền, một cụm gồm những mẫu 

giống đã được chọn tạo và cụm khác gồm những mẫu giống hoang dại. Sự phân chia 

cụm di truyền là phù hợp với các vùng địa lý mẫu giống được sưu tập từ lưu vực sông 

Amazon; với nhóm giống đã được chọn lọc gồm những mẫu giống của nguồn gen từ 

bang Mato Grosso và nguồn gen Wickham. Kết quả nghiên cứu của Souza và ctv 

(2015) đã chứng thực cho nghiên cứu trước đó của Le Guen và ctv (2009). 

Gần đây, chỉ thị SNP cũng được sử dụng để đánh giá cho các bộ sưu tập quỹ 

gen cây cao su, Chanroj và ctv (2017) đã phân tích 170 mẫu giống từ nguồn gen 

IRRDB’81, các mẫu giống đã chia thành hai nhóm di truyền với sự khác biệt giữa hai 

nhóm di truyền ở mức trung bình, nhưng dòng gen (gene flow) cao giữa các nhóm 
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giống; mặt khác, nguồn gen từ bang Mato Grosso có khoảng cách di truyền khá xa so 

với nguồn gen từ bang Acre và Rondonia, kết quả có sự tương đồng với những nghiên 

cứu trước đó bằng chỉ thị isozyme và SSRs (Chevallier, 1988; Le Guen và ctv, 2009; 

Souza và ctv, 2015). Souza và ctv (2018) đã phân tích 368 mẫu giống Amazon hoang 

dại và 252 dòng lai F1 (PR 255 × PB 217), kết quả cho thấy tần số nucleotide của 

quần thể dòng lai F1 cao hơn gấp 5 lần (20,7 kb) so với quần thể Amazon hoang dại 

(3,9 kb); phát hiện này đã được giải thích là do quá trình lai tạo giống đã làm giảm 

sự đa dạng di truyền và thay đổi tần số allele trong các chuỗi DNA. Kết quả đánh gía 

bằng chỉ thị SNP cũng tương tự với chỉ thị SSRs về sự phân ly giữa các nguồn gen từ 

các vùng khác nhau như Acre, Mato Grosso và Rondonia; sự phân ly của các mẫu 

giống Amazon hoang dại là do các quần thể cách xa nhau về mặt địa lý và không 

được kết nối với nhau trong mạng lưới thủy văn của lưu vực sông Amazon, trong khi 

những mẫu giống của nguồn gen Wickham được sưu tập từ các vị trí địa lý gần nhau; 

giữa nguồn gen Wickham và Mato Grosso có mối quan hệ di truyền gần gũi với nhau 

là do hai nguồn gen gần nhau về mặt địa lý và hạt giống có thể trôi từ vùng này sang 

vùng khác thông qua dòng sông Tapajos.  

Đánh giá chung về tổng quan 

Cao su thiên nhiên là nguyên liệu đóng vai trò quan trọng cho nhiều ngành 

công nghiệp và là sản phẩm nông nghiệp rất linh hoạt với hơn 50.000 sản phẩm. 

Những cây cao su đầu tiên từ Brazil đưa đến châu Á vào năm 1876 từ bộ sưu tập của 

Wickham, đến nay cây cao su được trồng ở hầu hết các nước nhiệt đới châu Á, châu 

Phi và Nam Mỹ; nhưng sản lượng mủ cao su trên thế giới chủ yếu sản xuất ở các 

nước Đông Nam Á. Những thập kỷ gần đây, sự gia tăng nhanh chóng về diện tích và 

sản lượng, trong đó tiến bộ về giống vẫn là yếu tố chính; năng suất mủ tăng từ 469 

kg/ha/năm lên 2.500 kg/ha/năm với những giống mới; đến năm 2016, diện tích cao 

su trên thế giới đạt khoảng 11,6 triệu ha và sản lượng đạt 14,1 triệu tấn vào năm 2017.  

Ở Việt Nam, cây cao su được di nhập từ năm 1897, nhưng bị hạn chế do chiến 

tranh kéo dài; sau 1975, cây cao su bắt đầu khôi phục và phát triển rất mạnh; đến năm 

2017, diện tích đạt 0,97 triệu ha và sản lượng đạt 1,1 triệu tấn với năng suất đạt 1,7 
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tấn/ha/năm và trở thành nước có năng suất dẫn đầu. Do tầm quan trọng của quỹ gen 

cho công tác cải tiến giống; giai đoạn 1983 - 1990, Việt Nam đã nhập hàng ngàn mẫu 

giống từ vùng nguyên quán thuộc lưu vực sông Amazon, nhưng chủ yếu là bộ sưu 

tập IRRDB’81, từ đó quỹ gen cây cao su chính thức được thành lập; hiện tại, Việt 

Nam đang bảo tồn hơn 3.500 mẫu giống, trong đó nguồn gen Amazon hoang dại 

chiếm 84% và được lưu giữ ở dạng vườn nhân chồi ghép (ex-situ germplasm); bộ sưu 

tập quỹ gen đã và đang phát huy hiệu quả trong các chương trình chọn tạo giống.  

Cây cao su là rất đa dạng, chi Hevea thuộc họ Euphorbiaceae gồm có 11 loài, 

tất cả các loài đều có nhiễm sắc thể 2n = 36 và là thể lưỡng bội (2n = 2x = 36), nhưng 

H. brasiliensis được cho là loài nhị bội kép (2n = 4x = 36); giữa các loài có thể giao 

phấn lẫn nhau, do đó cây cao su được coi là một phức hợp loài. Chi Hevea có phân 

bố rất rộng trên lãnh thổ của chín Quốc gia Nam Mỹ thuộc hệ thống lưu vực sông 

Amazon, nhưng hầu hết đều xuất hiện ở Brazil và được xem là trung tâm nguồn gốc 

của cây cao su. Trong số các loài, H. brasiliensis là loài cơ bản nhất cho sản xuất kinh 

doanh, chọn tạo giống và có phân bố rộng nhất trong lưu vực sông Amazon. Bên cạnh 

đó, để mở rộng vốn di truyền cho công tác cải tiến giống trong dài hạn, nhiều đợt sưu 

tập nguồn gen hoang dại từ rừng Amazon trong suốt thế kỷ XX; giai đoạn từ 1945 

đến 1982, có khoảng 10 bộ sưu tập quỹ gen đã được thực hiện tại Brazil và chuyển 

đến các nước trồng cao su để hình thành các bộ sưu tập quỹ gen cây cao su. 

Quỹ gen cây cao su đã tăng lên đáng kể từ đợt sưu tập nguồn gen vào năm 

1981 do IRRDB thực hiện tại các vùng nguyên quán thuộc lưu vực sông Amazon, do 

đó đã cải thiện vấn đề vốn di truyền hạn hẹp của bộ sưu tập Wickham. Đánh giá đa 

dạng di truyền cho các bộ sưu tập quỹ gen, ngoài chỉ tiêu như sinh học, nông học, 

hình thái và isozyme đã được sử dụng; các chỉ thị phân tử cũng từng bước đưa vào 

ứng dụng và các chỉ thị được sử dụng rộng rãi nhất gồm RFLP, RAPD, RFLP và 

SSRs. Tuy nhiên, SSRs có nhiều ưu điểm hơn so với các chỉ thị khác và hiện nay 

đang được lựa chọn để nghiên cứu di truyền ở cây cao su. Những kết quả đạt được 

thông qua chỉ thị SSRs như nhận dạng giống và xác định bố cho các dòng lai; đánh 

giá đa dạng và cấu trúc di truyền của các nguồn gen trong các bộ sưu tập quỹ gen.  
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Chương 2 

VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

 

2.1 Nội dung nghiên cứu  

Nội dung 1: Kiểm tra chất lượng mẫu DNA được sử dụng trong nghiên cứu 

- Chất lượng mẫu DNA được ly trích từ lá cao su tại Việt Nam. 

- Chất lượng sản phẩm PCR của các mẫu giống cao su được khuếch đại bằng chỉ thị 

SSRs 

Nội dung 2: Đánh giá khả năng tạo băng đa hình của các chỉ thị SSRs và đa dạng 

di truyền của các nguồn gen cây cao su 

- Khả năng tạo băng đa hình của 15 chỉ thị SSRs dựa trên mẫu giống cao su. 

- Đa dạng di truyền của các nhóm giống cao su từ các tiểu vùng sưu tập dựa vào 15 

chỉ thị SSRs. 

Nội dung 3: Xác định mối quan hệ di truyền giữa các mẫu giống và giữa các 

nhóm giống cao su dựa vào chỉ thị SSRs 

- Mối quan hệ di truyền giữa các mẫu giống cao su dựa vào 15 chỉ thị SSRs.  

- Mối quan hệ di truyền giữa các nhóm giống cao su dựa vào 15 chỉ thị SSRs. 

Nội dung 4: Phân tích cấu trúc di truyền của các mẫu giống cao su có nguồn gốc 

từ bang Rondonia (Brazil) đang bảo tồn ở Việt Nam 

Nội dung 5: Mối quan hệ giữa các mẫu giống cao su tiềm năng về sinh trưởng và 

năng suất mủ trong mỗi nhóm giống được sưu tập từ bang Rondonia (Brazil) 

- Đặc điểm sinh trưởng và năng suất mủ của các mẫu giống cao su có nguồn gốc từ 

bang Rondonia (Brazil). 

- Mối quan hệ giữa các mẫu giống cao su tiềm năng về sinh trưởng và năng suất mủ 

trong mỗi nhóm giống được sưu tập từ bang Rondonia (Brazil). 
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Hình 2.1 Sơ đồ tóm tắt các nội dung và số lượng mẫu giống nghiên cứu 

Nội dung 1: Kiểm tra chất 

lượng mẫu DNA được sử 

dụng trong nghiên cứu 

Nội dung 2: Đánh giá khả 

năng tạo băng đa hình của 

các chỉ thị SSRs và đa 

dạng di truyền của các 

nguồn gen cây cao su 

Nội dung 3: Xác định mối 

quan hệ di truyền giữa các 

mẫu giống và giữa các 

nhóm giống cao su dựa 

vào chỉ thị SSRs 

Nội dung 4: Phân tích cấu 

trúc di truyền của các mẫu 

giống cao su có nguồn gốc 

từ bang Rondonia (Brazil) 

đang bảo tồn ở Việt Nam 

Nội dung 5: Mối quan hệ 

giữa các mẫu giống cao su 

tiềm năng về sinh trưởng 

và năng suất mủ trong mỗi 

nhóm giống được sưu tập 

từ bang Rondonia (Brazil)  

Chất lượng mẫu DNA được ly 

trích từ lá cao su tại Việt Nam 

Chất lượng sản phẩm PCR của 

các mẫu giống cao su được 

khuếch đại bằng chỉ thị SSRs 

Khả năng tạo băng đa hình của 

15 chỉ thị SSRs dựa trên mẫu 

giống cao su 

Đa dạng di truyền của các 

nhóm giống cao su từ các tiểu 

vùng sưu tập dựa vào 15 chỉ 

thị SSRs 

Mối quan hệ di truyền giữa các 

mẫu giống cao su dựa vào 15 

chỉ thị SSRs 

Mối quan hệ di truyền giữa các 

nhóm giống cao su dựa vào 15 

chỉ thị SSRs 

Phân tích cấu trúc di truyền 

của các mẫu giống cao su có 

nguồn gốc từ bang Rondonia 

đang bảo tồn ở Việt Nam 

Đặc điểm sinh trưởng và năng 

suất mủ của các mẫu giống 

cao su có nguồn gốc từ bang 

Rondonia (Brazil) 

Mối quan hệ giữa các mẫu 

giống cao su tiềm năng về sinh 

trưởng và năng suất mủ trong 

mỗi nhóm giống được sưu tập 

từ bang Rondonia (Brazil) 

Giảm 71 

mẫu khác 

nguồn gen 

Rondonia  

Trên 8 thí 

nghiệm tại 

Lai Khê  

Bổ sung 33 

mẫu giống 

của CIRAD  

Tổng số 

1.127 mẫu 

từ 18 nhóm 

giống 

Giảm 105 

mẫu giống 

trùng lặp  

1.094 mẫu 

giống của 

Việt Nam 

CIRAD  

1.127 mẫu 

từ 18 nhóm 

giống 
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2.2 Thời gian và địa điểm nghiên cứu 

Đề tài được thực hiện từ năm 2015 đến năm 2021 gồm các bước như sau: 

Từ năm 2015 đến năm 2017, xây dựng đề cương nghiên cứu, thu thập mẫu 

giống và ly trích DNA từ lá cao su được thực hiện tại phòng thí nghiệm của Phòng 

Nghiên cứu Di truyền – Giống, Viện Nghiên cứu Cao su Việt Nam (RRIV) (Lai 

Hưng, Bàu Bàng, Bình Dương). 

Năm 2018, phân tích các mẫu giống cao su với 15 chỉ thị SSRs được thực hiện 

tại phòng thí nghiệm của Trung tâm Hợp tác quốc tế Nghiên cứu Phát triển Nông 

nghiệp Pháp (CIRAD) (Montpellier - Pháp). 

Từ năm 2019 đến năm 2022, tổng hợp, phân tích số liệu và viết báo cáo. 

2.3 Vật liệu nghiên cứu 

2.3.1 Chỉ thị SSRs 

15 chỉ thị SSRs được chọn lọc để nghiên cứu di truyền cho bộ sưu tập quỹ gen 

cây cao su ở Việt Nam. Tất cả 15 chỉ thị SSRs đã được đọc trình tự bộ gen và được 

định vị trên 12 nhiễm sắc thể khác nhau của bộ gen cây cao su.  

Các chỉ thị đều có tính đa hình cao và đã thành công từ những công trình 

nghiên cứu về đa dạng di truyền trên cây cao su; trong đó, 12 chỉ thị đã được sử dụng 

để đánh giá đa dạng di truyền cho các quần thể cây cao su bản địa ở Brazil (Le Guen 

và ctv, 2009), 11 chỉ thị được sử dụng để đánh giá đa dạng di truyền cho các nguồn 

gen hoang dại và nguồn gen đã được chọn tạo trong các bộ sưu tập quỹ gen tại Brazil 

(Souza và ctv, 2015), 3 chỉ thị được sử dụng trong nghiên cứu của Lespinasse và ctv 

(2000) và Le Guen và ctv (2011).  

Do đó, ứng dụng các chỉ thị SSRs đã được sử dụng thành công từ những nghiên 

cứu trước đó vào để nghiên cứu về di truyền trên cây cao su ở Việt Nam sẽ giảm chi 

phí và cũng như không phải qua quá trình thử nghiệm các chỉ thị SSRs mới. Thông 

tin chi tiết của 15 chỉ thị SSRs được trình bày ở Bảng 2.1. 
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Bảng 2.1 Đặc điểm của 15 chỉ thị SSRs được sử dụng để phân tích di truyền cho các mẫu giống cao su trong nghiên cứu 

Tên chỉ thị  

Ký hiệu trong 

NCBI Motif lặp  Mồi xuôi (5’-3’) Mồi ngược (5’-3’) 

Kích thước 

(bp) 

Màu 

nhuộm 

Trên 

NST1 

Nghiên cứu 

đã sử dụng 

A2365 AY486666 (ct)16 gctatccatcaggcaa ctccttctttctcccc 188 - 229 NED 4 [1], [2] 

A2368 AY486668 (ct)14 ctattctacattctccatgtc cttcttatttactgggct 191 - 279 FAM 2 [1], [2] 

A2387 AY486690 (ct)17 gttccctcttgctatctt gaggacccaggacttt 187 - 227 FAM 17 [1], [2] 

A2406 AY486697 (ga)20 gttccctcttgctatctt gaggacccaggacttt 114 - 178 VIC 6 [1], [2] 

A2508 AY486740 (ct)21 attagtggtgttatttgtgg ataccttgaatggcttgt 238 - 317 NED 13 [1], [2] 

A2684 AY486821 (ga)20 tatgcgaacaaggaaag acagggatttacacatacaa 238 - 315 FAM 1 [1], [2] 

A2689 AY486822 (ct)22 ccattcttgatacttccac caaaacccacaaagaaa 84 - 120 FAM 9 [1] 

A2736 AY486841 (ct)15 gcaacctgatgaataaaga aaatgagaaacaagaagacc 102 - 148 FAM 11 [1], [2] 

A31 AF383940 (ga)22 tcctgccatccttatcct tttttgtattgccccagccgtgagt 124 - 180 PET 3 [4] 

BAC55B02 DQ115609 (ct)7 cccaacaggtcaaggtttct gtttgtcagaatatgatttctcttctc 147 - 175 NED 8 [1], [2] 

M574 AF221706 (ta)10(ga)24 tgtgtcctctacttgtcttcatttg gcctctacttttctttctcctttat 210 - 270 VIC 15 [3] 

MnSod G73377 (ct)16 tgtgctgcctttgtcttaacatgcc gcaaatagcaatgagtttctgactc 178 - 244 PET 11 [3] 

T2083 AY486904 (ca)5 ttatgaagtccctcacct caggctttattttcctct 280 - 308 VIC 12 [1], [2] 

TA2163 AY486617 (ct)11(ca)9 atgcaacagagtaggaga tcaaagcaaatgaagtg 193 - 248 NED 15 [1], [2] 

TAs2558 AY486760 (ct)9(ga)19 actcaatacaaaggaaggt agttccaaaggtcgtg 212 - 269 PET 3 [1], [2] 

1NTS là nhiễm sắc thể; Nhiệt độ bắt mồi (Ta) là 50oC; Nhiệt độ nóng chảy (Tm) tối ưu là 60oC; FAM = xanh, NED = vàng, PET = đỏ, VIC = xanh lục; 

[1] Le Guen và ctv (2009), [2] Souza và ctv (2015), [3] Lespinasse và ctv (2000), [4] Le Guen và ctv (2011).
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2.3.2 Hóa chất và thiết bị sử dụng trong nghiên cứu 

- Hóa chất sử dụng để ly trích mẫu DNA: DNA Extraction buffer pH 8.0, phenol: 

chloroform: isoamyl alcohol (25:24:1), Rnase A, Isopropanol, TE 1X, Sodium acetate 

3M, Ethanol 70%, Nitơ lỏng và Agarose. 

- Hóa chất sử dụng cho phản ứng PCR và chạy diện di: Các đoạn mồi microsatellite 

có đuôi gắn nhãn M13: 5'-CAC GAC GTT GTA AAA CGA C-3', đoạn mồi gắn nhãn 

huỳnh quang M13 (FAM, NEC, VIC, PET); dNTP, MgCl2, 1x PCR buffer, 1U Taq 

DNA polymerase và formamide. 

- Thiết bị được sử dụng: Tủ sấy, máy ly tâm lạnh (Hettich, Đức), máy đo quang phổ 

Nanophotometer® P330 (Implen, Schatzbogen, Đức), bồn ủ nhiệt (Schwabach, Đức), 

pipette các loại (Gilson, Pháp), máy vortex (IKA, Đức), bồn diện di (Thermo, Mỹ), 

tủ mát 40C, tủ lạnh -200C, eppendorf và đầu tip các loại; máy luân nhiệt (Eppendorf, 

Đức), máy giải trình tự gen điện di mao quản ABI 3500 (Applied Biosystems, Mỹ). 

2.3.3 Vật liệu giống nghiên cứu  

Toàn bộ mẫu giống cao su sử dụng cho nghiên cứu có từ hai Trung tâm bảo 

tồn quỹ gen cây cao su bao gồm: Nguồn vật liệu giống trong bộ sưu tập của Việt Nam 

và nguồn vật liệu giống trong bộ sưu tập của CIRAD (Kourou, Guiana - Pháp). Mẫu 

giống từ bộ sưu tập của CIRAD là những mẫu DNA đã được sử dụng và lưu trữ trong 

ngân hàng gen Hevea tại Montpellier - Pháp; mẫu giống cao su của Việt Nam được 

lưu giữ ở dạng vườn nhân chồi ghép (ex situ germplasm) tại Viện Nghiên cứu Cao su 

Việt Nam (Lai Hưng - Bàu Bàng - Bình Dương). Phương thức bảo tồn quỹ gen cây 

cao su ở Việt Nam được trình bày ở Phụ lục 2. 

- Vật liệu giống nghiên cứu ở nội dung 1 và nội dung 2 

Tổng số 1.127 mẫu từ 18 nhóm giống cao su cho nội dung nghiên cứu 1 và 2; 

trong đó, 1.062 mẫu giống có nguồn gốc từ 14 tiểu vùng sưu tập thuộc bang Rondonia 

của Brazil; 14 mẫu giống từ bang Acre và 9 mẫu giống từ bang Mato Grosso thuộc 

Brazil; 35 mẫu giống có nguồn gốc từ nguồn gen Wickham và 7 mẫu giống là dòng 

lai giữa nguồn gen Amazon và Wickham. Chi tiết số lượng mẫu giống và nguồn gốc 

được trình bày ở Bảng 2.2. 
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Bảng 2.2 Số lượng mẫu của mỗi nhóm giống có nguồn gốc từ các tiểu vùng sưu tập 

và các Trung tâm bảo tồn quỹ gen cây cao su 

Nhóm giống 

Tiểu vùng sưu tập  

(Bang/Quận) 

Tổng số 

mẫu giống 

Trung tâm bảo tồn 

Việt Nam CIRAD 

      Nguồn gen từ bang Rondonia, Brazil 1.062 1.060 2 

RO Rondonia 18 18 - 

RO/A/7 Rondonia/Ariquemes 153 152 1 

RO/C/8 Rondonia/Calama 87 86 1 

RO/C/9 Rondonia/Calama 124 124 - 

RO/CM Rondonia/Costa Marques 29 29 - 

RO/CM/10 Rondonia/Costa Marques 115 115 - 

RO/CM/11 Rondonia/Costa Marques 66 66 - 

RO/CM/12 Rondonia/Costa Marques 41 41 - 

RO/J/5 Rondonia/Jaru 62 62 - 

RO/J/6 Rondonia/Jaru 51 51 - 

RO/JP/3 Rondonia/Ji-Parana 144 144 - 

RO/OP/4 Rondonia/Ouro Preto 27 27 - 

RO/PB/1 Rondonia/Pimenta Bueno 53 53 - 

RO/PB/2 Rondonia/Pimenta Bueno 92 92 - 

      Các nguồn gen khác 65 34 31 

AC Acre 14 - 14 

MT Mato Grosso 9 - 9 

W Wickham 35 33 2 

WxA Wickham x Amazon 7 1 6 

Tổng số  1.127 1.094 33 

- Mẫu giống RO thuộc bộ sưu tập vào năm 1974 tại bang Rondonia của Brazil; 

- Mẫu giống từ các bang Acre, Mato Grossso và Rondonia (Brazil) thuộc bộ sưu tập quỹ gen 

cây cao su vào năm 1981 (quỹ gen cao su IRRDB’81). 
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- Vật liệu giống nghiên cứu cho nội dung 3 

Số lượng gồm 1.022 mẫu của 18 nhóm giống cao su hoàn toàn không trùng 

lặp di truyền với các mẫu giống khác, sau khi đã loại bỏ 105 mẫu giống có quan hệ 

di truyền gần gũi với các mẫu giống khác gồm 85 cặp mẫu và 10 bộ ba. Chi tiết số 

lượng và nguồn gốc mẫu giống được trình bày ở Bảng 2.3. 

Bảng 2.3 Số lượng mẫu của mỗi nhóm giống có nguồn gốc từ các tiểu vùng sưu tập 

và các Trung tâm bảo tồn quỹ gen cây cao su 

Nhóm giống 

Tiểu vùng sưu tập  

(Bang/Quận) 

Số lượng 

mẫu giống 

Trung tâm bảo tồn 

Việt Nam CIRAD 

     Nguồn gen từ bang Rondonia, Brazil 960 958 2 

RO Rondonia 17 17 - 

RO/A/7 Rondonia/Ariquemes 144 143 1 

RO/C/8 Rondonia/Calama 82 81 1 

RO/C/9 Rondonia/Calama 114 114 - 

RO/CM Rondonia/Costa Marques 29 29 - 

RO/CM/10 Rondonia/Costa Marques 95 95 - 

RO/CM/11 Rondonia/Costa Marques 59 59 - 

RO/CM/12 Rondonia/Costa Marques 37 37 - 

RO/J/5 Rondonia/Jaru 52 52 - 

RO/J/6 Rondonia/Jaru 49 49 - 

RO/JP/3 Rondonia/Ji-Parana 116 116 - 

RO/OP/4 Rondonia/Ouro Preto 27 27 - 

RO/PB/1 Rondonia/Pimenta Bueno 52 52 - 

RO/PB/2 Rondonia/Pimenta Bueno 87 87 - 

     Các nguồn gen khác 62 31 31 

AC Acre 14 - 14 

MT Mato Grosso 9 - 9 

W Wickham 32 30 2 

W x A Wickham x Amazon 7 1 6 

Tổng số  1.022 989 33 
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- Vật liệu giống nghiên cứu cho nội dung 4 

Cấu trúc di truyền được phân tích cho toàn bộ 951 mẫu giống có nguồn gốc từ 

14 tiểu vùng thuộc bang Rondonia (Brazil) và đang bảo tồn ở Việt Nam. Chi tiết số 

lượng và các tiểu vùng sưu tập được trình bày ở Bảng 2.4. 

Bảng 2.4 Số lượng mẫu của mỗi nhóm giống cao su có nguồn gốc từ bang 

Rondonia (Brazil) đang bảo tồn ở Việt Nam 

Nhóm giống Tiểu vùng sưu tập (Bang/Quận) Số lượng mẫu giống 

RO Rondonia 16 

RO/A/7 Rondonia/Ariquemes 142 

RO/C/8 Rondonia/Calama 81 

RO/C/9 Rondonia/Calama 113 

RO/CM Rondonia/Costa Marques 28 

RO/CM/10 Rondonia/Costa Marques 94 

RO/CM/11 Rondonia/Costa Marques 59 

RO/CM/12 Rondonia/Costa Marques 37 

RO/J/5 Rondonia/Jaru 51 

RO/J/6 Rondonia/Jaru 49 

RO/JP/3 Rondonia/Ji-Parana 115 

RO/OP/4 Rondonia/Ouro Preto 27 

RO/PB/1 Rondonia/Pimenta Bueno 52 

RO/PB/2 Rondonia/Pimenta Bueno 87 

Tổng số  951 

- Mẫu giống RO thuộc bộ sưu tập vào năm 1974 tại bang Rondonia của Brazil; 

- Mẫu giống từ bang Rondonia (Brazil) thuộc bộ sưu tập quỹ gen cây cao su vào năm 1981 

(quỹ gen cao su IRRDB’81). 

 - Vật liệu giống nghiên cứu cho nội dung 5 

Những mẫu giống cao su có nguồn gốc từ bang Rondonia (Brazil) đang bảo 

tồn ở Việt Nam được đánh giá đặc tính nông học trên hệ thống khảo nghiệm giống ở 

dạng quy mô nhỏ (Arboretum, SG). Đánh giá về chỉ tiêu sinh trưởng gồm 821 mẫu 
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giống và năng suất mủ gồm 616 mẫu giống, các mẫu giống có trên 8 thí nghiệm tại 

Lai Khê (Lai Hưng, Bàu Bàng, Bình Dương). Chi tiết số lượng mẫu giống theo nguồn 

gốc sưu tập được trình bày ở Bảng 2.5.  

Bảng 2.5 Số lượng mẫu của mỗi nhóm giống cao su có nguồn gốc từ bang 

Rondonia (Brazil) được đánh giá về sinh trưởng và năng suất mủ 

Nhóm giống 

Tiểu vùng sưu tập 

(Bang/Quận) 

Số lượng mẫu giống 

Sinh trưởng Năng suất mủ 

RO Rondonia 7 7 

RO/A/7 Rondonia/Ariquemes 128 101 

RO/C/8 Rondonia/Calama 75 48 

RO/C/9 Rondonia/Calama 93 71 

RO/CM Rondonia/Costa Marques 25 12 

RO/CM/10 Rondonia/Costa Marques 76 54 

RO/CM/11 Rondonia/Costa Marques 54 36 

RO/CM/12 Rondonia/Costa Marques 31 24 

RO/J/5 Rondonia/Jaru 51 40 

RO/J/6 Rondonia/Jaru 45 38 

RO/JP/3 Rondonia/Ji-Parana 95 84 

RO/OP/4 Rondonia/Ouro Preto 22 18 

RO/PB/1 Rondonia/Pimenta Bueno 49 42 

RO/PB/2 Rondonia/Pimenta Bueno 70 41 

Tổng số  821 616 

2.4 Phương pháp nghiên cứu 

2.4.1 Phương pháp thu thập mẫu lá và ly trích DNA 

Toàn bộ mẫu giống cao su của Việt Nam được thu thập trên vườn nhân lưu trữ 

quỹ gen và mẫu DNA được ly trích tại phòng thí nghiệm của Phòng Nghiên cứu Di 

truyền – Giống, Viện Nghiên cứu Cao su Việt Nam (RRIV). 

- Phương pháp thu thập mẫu lá: Mẫu lá non ở giai đoạn màu tím đồng của tầng lá 

trên cùng; mỗi ô giống được lưu trữ 5 cây (dòng vô tính), nhưng chỉ thu thập mẫu lá 
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trên một cây để ly trích DNA. Mẫu lá thu thập ngoài đồng cho ngay vào túi ziploc có 

ghi sẵn tên giống và đựng trong thùng bảo quản để lá còn tươi cho đến khi chuyển về 

phòng thí nghiệm nhằm dễ dàng cho những thao tác ly trích DNA. Giai đoạn phát 

triển của lá cao su và chọn mẫu để ly trích DNA được minh họa ở Hình 2.2.  

- Phương pháp ly trích DNA: Mẫu lá được rửa sạch bằng nước lọc, cắt bỏ gân lá chỉ 

giữ lại phần thịt lá với trọng lượng 200 mg. Phần thịt lá cho vào cối nghiền đã chuẩn 

bị trước và nghiền nhỏ với nitơ lỏng, DNA tổng số được ly trích theo phương pháp 

CTAB được điều chỉnh (Trần Thanh, 2007) từ quy trình của Murray và Thompson 

(1980). Dịch trích mẫu lá có chứa DNA được ủ ở 65°C trong 45 phút với dung dịch 

đệm trên nền CTAB, pH = 8; sau đó thêm dung dịch phenol: chloroform: isoamyl 

alcohol (25:24:1). RNA được loại bỏ bằng cách ủ với RNase A ở 37°C trong 1 giờ; 

tiếp tục bổ sung Isopropanol lạnh để kết tủa DNA, mẫu DNA cuối cùng được hòa tan 

trong dung dịch TE 1X và được bảo quản ở –200C. Chất lượng mẫu DNA được kiểm 

tra bằng điện di trên gel agarose 1% và nồng độ mẫu DNA được xác định bằng máy 

đo quang phổ Nanophotometer® P330 (Implen, Schatzbogen, Đức). Quy trình ly trích 

DNA chi tiết được trình bày ở Phụ lục 3. 

 
Hình 2.2 Giai đoạn phát triển lá cao su và vị trí lấy mẫu lá để ly trích DNA 
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2.4.2 Phản ứng PCR với chỉ thị SSRs cho các mẫu giống cao su 

Phản ứng PCR được thực hiện với ba đoạn mồi oligonucleotide gắn nhãn M13 

gồm đoạn mồi xuôi chuỗi đặc hiệu có đuôi M13 ở đầu 5’, đoạn mồi ngược chuỗi đặc 

hiệu và đoạn mồi gắn nhãn huỳnh quang M13 (Schuelke, 2000). Tổng thể tích cho 

phản ứng PCR là 10 µL bao gồm 5 µL DNA mẫu (nồng độ 25 ng/μL), 0,2 μM cho 

mỗi cặp mồi, 200 μM deoxynucleotide (dNTP), 2 mM MgCl2, 1x PCR buffer và 1U 

Taq DNA polymerase. Chu trình nhiệt của phản ứng PCR gồm các bước, biến tính 

ban đầu ở 94oC trong 5 phút, tiếp theo là 10 chu kỳ (Touchdown) với nhiệt độ giảm 

0,5°C trong khi bắt cặp mồi ở mỗi chu kỳ từ 55°C xuống còn 50°C (94°C trong 45 

giây, 55°C trong 1 phút, 72°C trong 1 phút 15 giây); 25 chu kỳ với nhiệt độ bắt cặp 

mồi ở 50°C (94°C trong 45 giây, 50°C trong 1 phút, 72°C trong 1 phút) và bước kéo 

dài cuối cùng ở 72°C trong 30 phút. Sản phẩm PCR được biến tính với formamide và 

được điện di mao quản bằng máy đọc trình tự ABI 3500 (Applied Biosystems, Foster 

City, CA, USA) (Hình 2.3); dữ liệu được trích xuất trực tiếp trên tệp Exel với số 

lượng và kích thước băng đa hình (số nucleotid) sau khi phân tích bằng phần mềm 

GeneMapper® v4.1. Tất cả các mẫu giống cao su trong nghiên cứu được phân tích tại 

phòng thí nghiệm của CIRAD (Montpellier - Pháp); quy trình phản ứng PCR với chỉ 

thị SSRs để điện di bằng máy đọc trình tự ABI 3500 được trình bày ở Phụ lục 4. 

 

Hình 2.3 Sản phẩm PCR của 4 mẫu giống từ chỉ thị A2387 được diện di mao quản 

bằng máy đọc trình tự ABI 3500 và được phân tích trên phần mềm GeneMapper 
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2.4.3 Phương pháp phân tích số liệu 

2.4.3.1 Phân tích các thông số di truyền quần thể 

Tất cả các thông số di truyền được phân tích bằng phần mềm GENALEX v6.5 

(Peakall và Smouse, 2012); khoảng tin cậy của các thông số di truyền dựa trên 1.000 

bootstrap và xác suất (P) tương ứng với 999 hoán vị. Công thức tính toán các thông 

số di truyền như sau: 

- Trung bình dị hợp tử quan sát (Ho) = (số dị hợp tử được xác định)/số mẫu;   

- Trung bình dị hợp tử kỳ vọng hoặc chỉ số đa dạng di truyền quần thể (He)  

He = 1 – ∑𝑷𝒊
𝟐  

           Trong đó, Pi là tần số allele thứ i của nhóm giống. 

- Chỉ số cố định của các nhóm giống (F) = (He - Ho) / He = 1 - (Ho/He) 

- Hệ số cận giao (Fst) hoặc chỉ số khác biệt di truyền trong các nhóm giống  

Fst = (Ht - Hs)/Ht  

Trong đó, Ht là tổng dị hợp tử kỳ vọng (He)  

     Hs là trung bình dị hợp tử kỳ vọng (He). 

- Chỉ số thông tin đa hình hoặc tổng dị hợp tử kỳ vọng  

PIC = 1 – ∑ 𝑷𝒂𝒊
𝟐𝒏

𝒊=𝟏            

Trong đó, Pai là tần số allele trung bình thứ i của nhóm giống. 

- Phân tích thành phần chính (PCA) để phát hiện mối quan hệ di truyền giữa các nhóm 

giống cao su; phân tích phương sai phân tử (AMOVA) để xác định biến lượng di 

truyền xảy ra bên trong mẫu giống, giữa các mẫu và giữa các nhóm giống cao su. 

2.4.3.2 Xác định quan hệ di truyền giữa các mẫu giống dựa vào chỉ thị SSRs  

Để phát hiện mối quan hệ di truyền giữa các mẫu giống thông qua cây phả hệ 

được xây dựng bằng phần mềm DARWIN v6.05 (Perrier và Jacquemoud-Collet, 

2006). Phương pháp phân tích dựa vào khoảng cách di truyền từ ma trận sai biệt của 

bộ dữ liệu mẫu giống có mức bội thể là 2 allele (2 ploidy) với chỉ số khác biệt bắt cặp 

đơn. Phân tích sự khác biệt di truyền giữa các mẫu giống được thực hiện với 10.000 

lần lặp; phân tích giai thừa về khác biệt di truyền theo 5 tọa độ và các tọa độ được 

mặc định sau khi phân tích giai thừa; sau đó cây phả hệ được xây dựng theo phương 
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pháp Neighbor-Joining từ ma trận sai biệt (dissimilarity matrix) đã được phân tích. 

Sự khác khác biệt di truyền giữa các mẫu giống được tính theo công thức sau: 

dij = 1 –  
𝟏

𝑳
∑

𝒎𝒍

𝝅

𝑳
𝒍=𝟏  

Trong đó, dij là sự khác biệt di truyền giữa mẫu giống i và j; 

L là số vị trí (locus);  

π là mức bội thể (π = 2);  

ml là số allele bắt cặp với vị trí (locus) l. 

Ở phần mềm DARWIN, cây phả hệ được hình thành có chứa giá trị về sự khác 

biệt di truyền giữa các mẫu giống tương ứng với tần số xuất hiện mà mỗi cạnh nhận 

được trên cây phả hệ, giá trị về mức độ tương đồng di truyền từ 0% đến 100% và các 

mẫu giống được nhóm lại với nhau theo từng cụm di truyền. 

- Cụm di truyền là tập hợp của tất cả các mẫu giống có mối quan hệ di truyền gần gũi 

với nhau và cùng xuất phát từ cùng một điểm phân nhánh trên cây phả hệ. 

- Nhóm giống là tập hợp của tất cả những mẫu giống cao su được sưu tập trên cùng 

một tiểu vùng địa lý thuộc bang Rondonia (Brazil) hoặc cùng một vùng địa lý thuộc 

lưu vực sông Amazon, nhưng không xác định chính xác trên các tiểu vùng sưu tập. 

2.4.3.3 Phân tích cấu trúc di truyền của các mẫu giống cao su có nguồn gốc từ 

bang Rondonia (Brazil) 

Mô hình dự đoán cấu trúc di truyền của các mẫu giống cao su có nguồn gốc từ 

bang Rondonia được phân tích theo hai phương pháp. 

- Cấu trúc di truyền dựa trên phân tích thành phần chính (PCA) 

Cấu trúc di truyền của các mẫu giống từ bang Rondonnia (Brazil) dựa trên 

phân tích thành phần chính (PCA) bằng phần mềm DARWIN v6.05. Phân tích dựa 

vào khoảng cách di truyền từ ma trận sai biệt với chỉ số bắt cặp đơn giữa các mẫu 

giống để đưa ra đồ thị khoảng cách đa chiều của các mẫu giống trên các trục tọa độ. 

- Cấu trúc di truyền theo phương pháp phân cụm Bayes  

Toàn bộ 951 mẫu giống cao su có nguồn gốc từ bang Rondonia (Brazil) được 

đưa vào phân tích cấu trúc di truyền bằng mô hình hỗn hợp với tần số allele độc lập 

giữa các mẫu giống và không cung cấp thông tin ưu tiên về các vị trí lấy mẫu, phương 
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pháp phân cụm di truyền Bayes được thực hiện trên phần mềm STRUCTURE v2.3.3 

(Pritchard và ctv, 2000), gồm các bước phân tích như sau: 

- Số cụm di truyền (K) mà mỗi mẫu giống được kiểm tra theo hệ thống phân 

cụm từ 1 đến 10 với 20 lần lặp cho mỗi cụm di truyền; giai đoạn kiểm tra (burn-in) 

và số lần lặp lại tương ứng là 100.000 và 200.000 cho mỗi lần phân tích.  

- Thống kê ΔK đặc biệt (Evanno và ctv, 2005) được sử dụng để đánh giá cho 

những thay đổi về xác suất Log theo giá trị cụm di truyền (K) và giá trị cụm di truyền 

(K) tối ưu nhất được xác định bằng chương trình Structure Harvester trực tuyến (Earl 

và vonHoldt, 2012).  

- Khi giá trị cụm di truyền (K) tối ưu được xác định, sử dụng thuật toán (greedy 

algorithm) từ phần mềm CLUMPP v1.1 (Jakobsson và Rosenberg, 2007), thứ tự mẫu 

được đưa vào phân tích ngẫu nhiên với 1.000 hoán vị để ước lượng hệ số mẫu giống 

tốt nhất cho mỗi cụm di truyền; dựa vào xác suất (q) mà mẫu giống thuộc về các cụm 

di truyền được so sánh với tổng số cụm di truyền (K), mẫu giống có xác suất q ≥ 0,75 

thuộc về một cụm di truyền và mẫu giống có xác suất q < 0,75 thuộc về cụm di truyền 

hỗn hợp. Đồ thị minh họa số lượng mẫu giống cho mỗi cụm di truyền được thực hiện 

bằng phầm mềm DISTRUCT v1.1 (Rosenberg, 2004). Các bước phân tích cấu trúc 

di truyền thứ cấp tiếp theo được thực hiện với cùng phương pháp như ở phân cụm di 

truyền Bayes ban đầu.  

2.4.3.4 Phương pháp thu thập và phân tích số liệu sinh trưởng và năng suất mủ 

- Phương pháp thu thập số liệu 

Do số lượng mẫu giống có nguồn gốc từ bang Rondonia (Brazil) đang bảo tồn 

ở Việt Nam khá lớn, nên việc đánh giá các chỉ tiêu nông học chỉ được thực hiện trên 

thí nghiệm ở dạng quy mô nhỏ (Arboretum, SG). Các thí nghiệm được bố trí theo kiểu 

khối đầy đủ ngẫu nhiên, mỗi ô giống thí nghiệm có 1 cây với 5 lần lặp lại hoặc 3 cây 

với 2 lần lặp lại, tất cả mẫu giống trên các thí nghiệm đều được so sánh với đối chứng 

GT1 là dòng vô tính của nguồn gen Wickham. Tuy nhiên, trong thực tế sản xuất có 

sự khác biệt rất lớn về khả năng nhân giống, tỷ lệ nhân ghép sống và qui hoạch diện 
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tích trồng thí nghiệm hàng năm; do đó, những mẫu giống từ bang Rondonia đã phải 

đánh giá trên nhiều thí nghiệm khác nhau và kéo dài qua nhiều năm (Bảng 2.6). 

Bảng 2.6 Số lượng mẫu giống của nguồn gen từ bang Rondonia được đánh giá trên 

các thí nghiệm tại Lai Khê 

Thí 

nghiệm 

Năm 

trồng 

Số năm 

theo 

dõi  

Diện 

tích 

(ha) 

Mật độ 

(cây/ 

ha) 

Số 

cây/ô 

cơ sở 

Số 

lần 

lặp 

Số mẫu giống 

Tổng 

số  

Mẫu giống 

Rondonia 

SGLK85 1985 15 15,8 571 1 5 1.536 452 

SGLK91 1991 15 1,4 571 1 5 133 51 

SGLK94 1994 15 5,0 571 3 2 328 71 

SGLK96 1996 15 2,1 571 3 2 225 40 

SGLK03 2003 15 3,0 571 3 2 190 53 

SGLK04 2004 15 2,0 571 3 2 190 52 

SGLK05 2005 15 3,0 571 3 2 265 62 

SGLK06 2003 15 2,0 571 3 2 196 40 

- Lai Khê thuộc xã Lai Hưng, huyện Bàu Bàng, tỉnh Bình Dương. 

Để đánh giá mối quan hệ di truyền của các mẫu giống cao su tiềm năng về sinh 

trưởng và năng suất mủ trong mỗi nhóm giống được sưu tập từ các tiểu vùng thuộc 

bang Rondonia (Brazil). Dữ liệu được đúc kết qua nhiều năm theo dõi trên các thí 

nghiệm (Bảng 2.6), mẫu giống trên các thí nghiệm được đánh giá theo một quy trình 

chung và số liệu được lưu trữ tại Viện Nghiên cứu Cao su Việt Nam.  

- Sinh trưởng (vòng thân, cm): Sinh trưởng được đánh giá bằng chu vi thân (vòng 

thân) cho tất cả các mẫu giống trên thí nghiệm trong suốt quá trình theo dõi, sinh 

trưởng được đo vào tháng 4 hàng năm ở vị trí cố định cách mặt đất 100 cm.  

- Năng suất mủ khô (gam/cây/lần cạo_g/c/c): Tất cả các mẫu giống trên thí nghiệm 

đều được cạo mủ theo chế độ S/2 d3 (1/2 vòng thân, 3 ngày cạo một lần); từ năm cạo 

thứ 3 trở đi có sử dụng chất kích thích mủ Ethrel (2,5%) được áp dụng 4 lần/năm. 

Năng suất mủ được thu thập định kỳ 1 lần/tháng trên từng cây; khi mủ ngưng chảy, 

được đánh đông trong chén hứng mủ bằng acid acetic 3 - 4%, sau đó được làm mỏng, 
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rửa sạch và hong khô cho đến khi khô hoàn toàn (30 ngày), cân trọng lượng mủ khô 

từng cây; năng suất mủ được tính trung bình cho từng ô giống và các năm cạo. 

- Phương pháp phân tích số liệu 

Sử dụng phương pháp kiểm tra dạng phân bố chuẩn bằng trắc nghiệm λ2 cho 

toàn bộ dữ liệu về sinh trưởng và năng suất mủ của các mẫu giống cao su, các bước 

phân tích gồm xác định khoảng biến thiên của các mẫu giống, chia tổ; tính giới hạn 

trên, dưới và trị số giữa tổ, tính tần số quan sát (fi) của tổ; tính giá trị trung bình, 

phương sai của mẫu, xác suất của tổ và trị số λ2; so sánh trị số tính λ2 và trị số λ2 trong 

bảng ứng với độ tự do (df = số tổ - 3) ở mức ý nghĩa = 0,05. 

Bảng 2.7 Bảng tóm tắt kết quả phân tích λ2 

Giới 

hạn tổ 

Trị số 

giữa tổ 

(Xi) 

Tần số 

quan 

sát (fi) 

fi.Xi X2i fiX2i Tần số lý 

thuyết (Fi) 

(fi – Fi)2/Fi 

Tổng  (fi) (fiXi) (X2i) (fiX2i) Fi = nPi λ2 =(fi-Fi)2 

/Fi 
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Chương 3 

KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

 

3.1 Kiểm tra chất lượng mẫu DNA được sử dụng trong nghiên cứu 

3.1.1 Chất lượng mẫu DNA được ly trích từ lá cao su tại Việt Nam  

DNA là thông tin di truyền ban đầu và là vật liệu quan trọng cho những nghiên 

cứu về chỉ thị phân tử. Việc ly trích DNA cũng là rất quan trọng vì chất lượng DNA 

sẽ ảnh hưởng đến sự thành công của các kỹ thuật di truyền. Mẫu DNA ly trích từ lá 

cao su theo phương pháp CTAB đã được cải tiến cho phù hợp với điều kiện thực tiễn 

của Việt Nam (Trần Thanh, 2007). Để đánh giá độ tinh sạch và nồng độ của các mẫu 

DNA được xác định bằng máy đo quang phổ Nanophotometer® P330, kết quả trình 

bày ở Bảng 3.1 đã cho thấy hầu hết các mẫu DNA đều có tỷ lệ OD260nm/OD280nm cao 

với dao động từ 1,54 đến 2,13 và số lượng mẫu DNA có tỷ lệ OD260nm/OD280nm > 1,7 

chiếm đến 99,5%, tương ứng với 1.089 mẫu DNA; do đó, các mẫu DNA thu được có 

độ tinh sạch cao đã đáp ứng yêu cầu của phản ứng PCR với các thỉ thị SSRs. Bên 

cạnh đó, nồng độ của các mẫu DNA là rất cao đạt từ 101 ng/µL đến 3.782 ng/µL; 

trong đó, số lượng mẫu DNA có nồng độ đạt trên 400 ng/µL chiếm 99% và số lượng 

mẫu đạt trên 1.000 ng/µL chiếm hơn 88%.  

Định tính mẫu DNA được ly trích từ lá của các mẫu giống cao su thông qua 

việc so sánh với vạch sáng DNA thang chuẩn xuất hiện trên gel agarose 1% sau khi 

điện di, kết quả đã cho thấy tất cả các mẫu DNA đều hiện băng rõ ràng với các băng 

ít bị gãy (Phụ lục 5), điều này đã khẳng định những thao tác trong quy trình ly trích 

DNA từ lá cao su tại phòng thí nghiệm của Viện Nghiên cứu Cao su Việt Nam là 

chuẩn xác và đáng tin cậy. Như vậy, hầu hết tất cả các mẫu DNA thu được đều đạt 

yêu cầu về chất lượng, nồng độ và cũng như đủ số lượng để thực hiện phản ứng PCR 

với các chỉ thị SSRs.  
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Bảng 3.1 Độ tinh sạch và nồng độ của 1.094 mẫu DNA được xác định bằng máy đo 

quang phổ Nanophotometer® P330 

Nhóm giống 

Số mẫu 

giống 

Tỷ lệ OD260nm/OD280nm Nồng độ DNA (ng/µL) 

Thấp nhất Cao nhất Thấp nhất Cao nhất 

RO 18 1,84 2,01 749 1.773 

RO/A/7 152 1,69 2,11 190 3.246 

RO/C/8 86 1,77 2,10 555 3.782 

RO/C/9 124 1,79 2,12 333 3.728 

RO/CM 29 1,84 2,10 1.081 2.263 

RO/CM/10 115 1,66 2,13 166 2.568 

RO/CM/11 66 1,87 2,10 861 2.771 

RO/CM/12 41 1,85 2,11 722 2.690 

RO/J/5 62 1,83 2,10 855 3.631 

RO/J/6 51 1,61 2,10 107 2.659 

RO/JP/3 144 1,54 2,13 101 3.256 

RO/OP/4 27 1,83 2,10 1.034 2.399 

RO/PB/1 53 1,64 2,09 759 2.711 

RO/PB/2 92 1,80 2,10 687 2.747 

W 33 1,63 1,94 130 1.703 

W x A 1 1,91 1,91 1.512 1.512 

3.1.2 Chất lượng sản phẩm PCR của các mẫu giống cao su được khuếch đại bằng 

chỉ thị SSRs 

Sản phẩm PCR của các mẫu giống cao su sau khi khuếch đại với 15 chỉ thị 

SSRs và được đưa vào điện di mao quản trên máy đọc trình tự ABI 3500, số lượng 

và kích thước băng đa hình được phân tích bằng phần mềm GeneMapper® v4.1. Số 

lượng và kích thước các băng đa hình tốt nhất được ghi nhận thông qua hình ảnh điện 

di của mỗi mẫu giống với tất cả 15 chỉ thị SSRs có giá trị băng đa hình (allele) có hai 

đỉnh cao nhất (Hình 3.1). Để đảm bảo về độ tin cậy về sản phẩm PCR của tất cả các 
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mẫu giống bằng cách so sánh với các dòng đối chứng là PB 260 và RRIM 600 nhằm 

phát hiện những sai sót có thể xảy ra trong quá trình khuếch đại mẫu DNA. Các mẫu 

giống đối chứng đã được phân tích và kiểm tra đúng giống từ nghiên cứu trước đó 

của Le Guen và ctv (2009).  

Xem xét về những sự bất thường có thể xảy ra với sản phẩm PCR, tất cả những 

yếu tố bất thường của các mẫu giống cao su và chỉ thị SSRs đều bị loại ra khỏi bộ dữ 

liệu, kể cả những bất thường về số lượng băng đa hình (số lượng allele) vì cây cao su 

được cho là loài lưỡng bội và không thể tồn tại các thể tam bội hoặc tứ bội. Bên cạnh 

đó, các phần mềm được sử dụng để phân tích di truyền trên cây cao su trong nghiên 

cứu không thể xử lý nhiều mức độ bội thể trong cùng một bộ dữ liệu; do đó, bộ dữ 

liệu chỉ giữ lại những mẫu giống có hai đỉnh allele với chiều cao lớn nhất và không 

xem xét đến bất kỳ những yếu tố khác (Hình 3.1). 

 

Hình 3.1 Sản phẩm PCR của mẫu giống PB 260 với chỉ thị A2406 và M574 được 

điện di mao quản bằng máy đọc trình tự ABI 3500 có số lượng và kích thước băng 

đa hình sau khi phân tích trên phần mềm GeneMapper 
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Tất cả 15 chỉ thị SSRs được lựa chọn cho nghiên cứu đều có tính đa hình cao 

và cũng như đã sử dụng thành công trong việc đánh giá di truyền trên nhiều nguồn 

gen cây cao su khác nhau (Lespinasse và ctv, 2000; Le Guen và ctv, 2009; 2011; 

Souza và ctv, 2015). Tuy nhiên, đối với cây cao su ở Việt Nam vẫn chưa được đánh 

giá bằng các chỉ thị SSRs, do đó việc ứng dụng các chỉ thị SSRs này vào để nghiên 

cứu di truyền cho các nguồn trên cây cao su ở Việt Nam sẽ giảm đáng kể về chi phí 

và cũng như thời gian mà không cần phải qua quá trình thử nghiệm, nhưng vẫn đảm 

bảo về độ tin cậy cho mục tiêu nghiên cứu và ứng dụng trên cây cao su tại Việt Nam. 

Bảng 3.2 Số lượng và tỷ lệ mẫu thu được của 15 chỉ thị SSRs bằng phản ứng PCR 

từ 1.127 mẫu giống cao su 

Chỉ thị 

Tổng số 

mẫu 

Số lượng và tỷ lệ mẫu thu được từ phản ứng PCR 

Số mẫu đạt Tỷ lệ (%) Số mẫu khuyết Tỷ lệ (%) 

A2365 1.127 1.062 94,2 65 5,8 

A2368 1.127 1.077 95,6 50 4,4 

A2387 1.127 1.108 98,3 19 1,7 

A2406 1.127 1.094 97,1 33 2,9 

A2508 1.127 1.116 99,0 11 1,0 

A2684 1.127 1.124 99,7 3 0,3 

A2689 1.127 1.099 97,5 28 2,5 

A2736 1.127 1.120 99,4 7 0,6 

A31 1.127 1.120 99,4 7 0,6 

BAC55B02 1.127 1.117 99,1 10 0,9 

M574 1.127 1.120 99,4 7 0,6 

MnSod 1.127 1.110 98,5 17 1,5 

T2083 1.127 1.123 99,6 4 0,4 

TA2163 1.127 1.056 93,7 71 6,3 

TAs2558 1.127 1.122 99,6 5 0,4 

Tổng số 16.905 16.568 98,0 337 2,0 
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Bảng 3.3 Số lượng và tỷ lệ mẫu thu được của 18 nhóm giống cao su từ phản ứng 

PCR với 15 chỉ thị SSRs 

Nhóm giống 

 

Số mẫu 

giống 

Số lượng và tỷ lệ mẫu thu được từ phản ứng PCR 

Tổng số 

Số mẫu 

đạt 

Tỷ lệ 

(%) 

Số mẫu 

khuyết 

Tỷ lệ 

(%) 

RO 18 270 268 99,3 2 0,7 

RO/A/7 153 2.295 2.242 97,7 53 2,3 

RO/C/8 87 1.305 1278 97,9 27 2,1 

RO/C/9 124 1.860 1.809 97,3 51 2,7 

RO/CM 29 435 412 94,7 23 5,3 

RO/CM/10 115 1.725 1.715 99,4 10 0,6 

RO/CM/11 66 990 985 99,5 5 0,5 

RO/CM/12 41 615 614 99,8 1 0,2 

RO/J/5 62 930 918 98,7 12 1,3 

RO/J/6 51 765 752 98,3 13 1,7 

RO/JP/3 144 2.160 2.079 96,3 81 3,8 

RO/OP/4 27 405 399 98,5 6 1,5 

RO/PB/1 53 795 768 96,6 27 3,4 

RO/PB/2 92 1.380 1.357 98,3 23 1,7 

AC 14 210 210 100 0 0,0 

MT 9 135 133 98,5 2 1,5 

W 35 525 524 99,8 1 0,2 

W x A 7 105 105 100 0 0,0 

Tổng số 1.127 16.905 16.568 98,0 337 2,0 

 

Sản phẩm khuếch đại từ 1.127 mẫu giống cao su được thực hiện với các chuỗi 

microsatellite bằng phản ứng PCR, kết quả sản phẩm PCR thu được có tỷ lệ thành 

công rất cao với trung bình đạt 98%. Đánh giá trên 15 chỉ thị SSRs, hầu hết các chỉ 

thị SSRs đều có tỷ lệ thành công đạt từ 93,7% đến 99,7% với trung bình trên tất cả 
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15 chỉ thị SSRs đạt tỷ lệ 98% và tỷ lệ mẫu khuyết rất thấp với trung bình là 2%, dao 

động từ 0,3% đến 6,3% (Bảng 3.2). Tương tự, số lượng mẫu của các nhóm giống đã 

được khuếch đại thành công với 15 chỉ thị SSRs đạt tỷ lệ từ 94,7% đến 100%, trong 

đó nhóm giống AC và WxA có tỷ lệ đạt 100%; tỷ lệ số lượng mẫu khuyết là rất thấp, 

trung bình trên tất cả các nhóm giống chỉ chiếm 2% và tỷ lệ mẫu khuyết cao nhất là 

5,3% thuộc về nhóm giống RO/CM (Bảng 3.3). Như vậy, 15 chỉ thị SSRs đưa vào 

ứng dụng để nghiên cứu di truyền cho các nguồn gen cây cao su ở Việt Nam đã cho 

thấy sản phẩm PCR thu được từ 1.127 mẫu giống đều đạt yêu cầu với mức độ độ tin 

cậy và độ chính xác cao để có thể tiếp tục cho các bước phân tích sâu hơn. 

3.2 Đánh giá khả năng tạo băng đa hình của các chỉ thị SSRs và đa dạng di 

truyền của các nguồn gen cây cao su 

3.2.1 Khả năng tạo băng đa hình của 15 chỉ thị SSRs dựa trên mẫu giống cao su  

Đánh giá mức độ đa hình của các chỉ thị SSRs được tạo ra dựa trên 1.127 mẫu 

của 18 nhóm giống từ nhiều nguồn gen khác nhau, kết quả ở Bảng 3.4 đã cho thấy tất 

cả 15 chỉ thị SSRs đều có chỉ số cận giao (Fst) là khác biệt có ý nghĩa với độ tin cậy 

99,9%, do đó tần số allele giữa các mẫu giống trong các nhóm giống là không đồng 

nhất và hệ số cận giao khá thấp đạt từ 0,07 đến 0,18 với trung bình là 0,11. Mức độ 

đa hình cao trên 15 chỉ thị SSRs, tổng số băng đa hình đạt 467, trung bình đạt 31,1 

với sự dao động từ 15 băng trên chỉ thị BAC55B05 đến 47 băng trên chỉ thị MnSod. 

Bên cạnh đó, các thông số di truyền quần thể cao cũng đã cho thấy mức độ đa hình 

cao của các chỉ thị SSRs, số băng đa hình trung bình (Na) đạt 12,6 với sự thay đổi từ 

3,2 băng ở chỉ thị T2083 đến 18,4 băng ở chỉ thị MnSod; chỉ số thông tin đa hình 

(PIC), trung bình đạt 0,86 và sự biến động từ 0,34 trên chỉ thị T2083 đến 0,95 trên 

chỉ thị M574. Đánh giá thông qua chỉ số đa dạng di truyền, dị hợp tử kỳ vọng (He) 

lớn hơn dị hợp từ quan sát (Ho) trên tất cả các chỉ thị, dị hợp tử kỳ vọng (He) cao với 

dao động từ 0,28 đến 0,87 và trung bình đạt 0,76. Do dó, các chỉ thị SSRs được sử 

dụng đều có các chỉ số thông tin đa hình cao; tuy nhiên, chỉ thị T2083 có các chỉ số 

đa hình thấp nhất so với các chỉ thị khác, nhưng chỉ số cận giao (Fst) là khác biệt rất 

có ý nghĩa nên chỉ thị T2083 vẫn đảm bảo tính đa hình cao (Bảng 3.4).    
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Bảng 3.4 Đa hình của 15 chỉ thị SSRs dựa trên 1.127 mẫu từ 18 nhóm gống cao su 

Chỉ thị SSRs 

 

Kích thước 

băng đa hình 

(bp) 

Số 

băng 

đa hình 

Na 

 

PIC 

 

Ho 

 

He 

 

Fst 

 

A2365 190 - 227 34 11,2 0,83 0,49 0,69 0,17*** 

A2368 190 - 270 21 10,9 0,89 0,63 0,77 0,13*** 

A2387 189 - 221 17 7,6 0,81 0,64 0,69 0,14*** 

A2406 113 - 173 42 17,1 0,93 0,69 0,83 0,11*** 

A2508 248 - 315 42 15,7 0,90 0,85 0,84 0,07*** 

A2684 256 - 302 39 15,8 0,94 0,73 0,83 0,12*** 

A2689 81 - 117 31 11,3 0,91 0,69 0,78 0,14*** 

A2736 102 - 142 22 12,0 0,89 0,76 0,83 0,07*** 

A31 147 - 194 29 14,3 0,92 0,87 0,85 0,08*** 

BAC55B02 150 - 175 15 6,7 0,74 0,39 0,65 0,12*** 

M574 212 - 291 42 17,7 0,95 0,80 0,87 0,08*** 

MnSod 205 - 267 47 18,4 0,94 0,85 0,87 0,07*** 

T2083 279 - 307 16 3,2 0,34 0,27 0,28 0,18*** 

TA2163 194 - 247 35 13,6 0,93 0,42 0,82 0,12*** 

TAs2558 217 - 258 35 14,1 0,92 0,83 0,84 0,08*** 

Trung bình - 31,1 12,6 0,86 0,66 0,76 0,11 

Sai số chuẩn 

(SE) - - 1,1 0,04 0,05 0,04 0,01 

Khoảng tin cậy - - 

[10,2-

14,7] 

[0,77-

0,91] 

[0,57- 

0,75] 

[0,68-

0,82] 

[0,10-

0,13] 

Tổng số băng 

đa hình - 467 - - - - - 

Na: Số băng đa hình trung bình; Ho: Dị hợp tử quan sát; He: Dị hợp tử kỳ vọng; PIC: Chỉ 

số thông tin đa hình; Fst: Hệ số cận giao bên trong quần thể với xác suất P(Fst) ≤ 0,001. 
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Tương tự, đánh giá về mức độ đa hình của 15 chỉ thị SSRs dựa trên 951 mẫu 

giống có nguồn gốc từ 14 vùng thuộc bang Rondonia (Brazil) đang bảo tồn ở Việt 

Nam. Kết quả phân tích được thể hiện ở Bảng 3.5 đã cho thấy tần số allele giữa các 

mẫu giống bên trong các nhóm giống không có sự đồng nhất với hệ số cận giao (Fst) 

là khác biệt rất có ý nghĩa ở mức độ tin cậy 99,9%, chỉ số cận giao trung bình đạt 0,09 

với dao động từ 0,05 đến 0,20; ngoài ra, dị hợp tử kỳ vọng (He) lớn hơn dị hợp tử 

quan sát (Ho) ở tất cả các chỉ thị. Mức độ đa hình cao của các chỉ thị SSRs được phát 

hiện với tổng số băng đa hình đạt 457, số lượng băng đa hình thay đổi từ 15 băng trên 

chỉ thị BAC55B05 đến 46 băng trên chỉ thị MnSod và trung bình đạt 30,5 băng. Hơn 

nữa, dựa trên các thông số di truyền quần thể đã xác định về mức độ đa hình cao của 

các chỉ thị SSRs, số băng đa hình trung bình (Na) đạt 13,7 băng và có sự thay đổi từ 

3,5 băng ở chỉ thị T2083 đến 20,3 băng ở chỉ thị MnSod; chỉ số thông tin đa hình 

(PIC) trung bình đạt 0,85 và có mức độ biến thiên rất lớn giữa các chỉ thị từ 0,40 

(T2083) đến 0,95 ở chỉ thị M574; đối với dị hợp tử kỳ vọng (He) của nguồn gen từ 

bang Rondonia gần như cao hơn so với phân tích trên toàn bộ 1.127 mẫu giống, dị 

hợp tử (He) trung bình đạt 0,78 trên các chỉ thị, cao nhất thuộc về chỉ thị MnSod và 

thấp nhất đạt 0,34 là chỉ thị T2083. 

So sánh mức độ đa hình của 15 chỉ thị SSRs được tạo ra từ hai bộ mẫu giống 

cao su, một bộ mẫu bao gồm toàn bộ 1.127 mẫu của 18 nhóm giống từ nhiều nguồn 

gen khác nhau (Bảng 3.4) và một bộ mẫu bao gồm 951 mẫu của 14 nhóm giống có 

nguồn gốc từ bang Rondonia (Bảng 3.5). Các thông số đa hình của các chỉ thị SSRs 

gần như có sự tương đồng giữa hai bộ mẫu, trong đó chỉ thị T2083 có các chỉ số đa 

hình thấp nhất nhưng vẫn đảm bảo về tính đa hình cao. Tuy nhiên, bộ mẫu của 14 

nhóm giống từ các vùng thuộc bang Rondonia (Brazil) có các chỉ số đa hình cao hơn 

so với bộ mẫu của 18 nhóm giống từ nhiều nguồn gen gồm số băng đa hình trung 

bình (Na) và dị hợp tử kỳ vọng (He). 
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Bảng 3.5 Đa hình của 15 chỉ thị SSRs dựa trên 951 mẫu từ 14 nhóm gống được sưu 

tập tại bang Rondonia 

Chỉ thị SSRs 

 

Kích thước 

băng đa hình 

(bp) 

Số 

băng 

đa hình 

Na 

 

PIC 

 

Ho 

 

He 

 

Fst 

 

A2365 190 - 227 34 11,4 0,82 0,44 0,65 0,20*** 

A2368 190 - 270 21 12,1 0,88 0,61 0,79 0,10*** 

A2387 189 - 221 16 7,7 0,78 0,63 0,67 0,14*** 

A2406 113 - 173 42 20,0 0,93 0,71 0,86 0,08*** 

A2508 248 - 315 42 17,0 0,90 0,85 0,85 0,06*** 

A2684 256 - 302 37 17,5 0,94 0,71 0,86 0,09*** 

A2689 81 - 114 28 11,7 0,89 0,69 0,80 0,09*** 

A2736 102 - 142 22 12,8 0,89 0,79 0,84 0,05*** 

A31 147 - 194 28 15,4 0,93 0,85 0,86 0,07*** 

BAC55B02 150 - 175 15 6,9 0,74 0,33 0,68 0,09*** 

M574 212 - 291 42 19,4 0,95 0,80 0,87 0,08*** 

MnSod 205 - 267 46 20,3 0,94 0,83 0,88 0,07*** 

T2083 279 - 307 15 3,5 0,40 0,33 0,34 0,14*** 

TA2163 194 - 247 35 15,4 0,92 0,38 0,85 0,08*** 

TAs2558 217 - 258 34 15,0 0,92 0,85 0,86 0,07*** 

Trung bình - 30,5 13,7 0,85 0,65 0,78 0,09 

Sai số chuẩn 

(SE) - - 1,3 0,04 0,05 0,04 0,01 

Khoảng tin cậy - - 

[11,4-

16,0] 

[0,78-

0,91] 

[0,56-

0,75] 

[0,71-

0,84] 

[0,07-

0,11] 

Tổng số băng 

đa hình - 457 - - - - - 

Na: Số băng đa hình trung bình; Ho: Dị hợp tử quan sát; He: Dị hợp tử kỳ vọng; PIC: Chỉ 

số thông tin đa hình; Fst: Hệ số cận giao bên trong quần thể với xác suất P(Fst) ≤ 0,001. 
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So sánh về mức độ đa hình của 15 chỉ thị SSRs dựa trên nguồn gen cây cao su 

hoang dại đang bảo tồn ở Việt Nam với kết quả đạt được từ những nghiên cứu trước 

đó cùng thực hiện trên các nguồn gen cây cao su hoang dại. Oktavia và ctv (2017) đã 

sử dụng 15 chỉ thị SSRs để phân tích cho 59 mẫu giống, trong đó 50 mẫu giống cao 

su hoang dại từ bộ sưu tập IRRDB’81 và 6 dòng vô tính từ nguồn gen Wickham; kết 

quả thu được với số băng đa hình trung bình (Na) đạt 6,2 băng và chỉ số thông tin đa 

hình (PIC) trung bình đạt 0,6 trên tất cả 15 chỉ thị SSRs. Souza và ctv (2015) sử dụng 

13 chỉ thị SSRs để phân tích cho 1.117 mẫu giống từ 9 nhóm giống của 7 bộ sưu tập 

được bảo tồn tại Brazil đã phát hiện tổng số 408 băng đa hình trên tất cả các chỉ thị 

SSRs, số băng đa hình trung bình (Na) là 14,5 và trung bình dị hợp tử kỳ vọng (He) 

đạt 0,76. Theo Le Guen và ctv (2009), 18 chỉ thị SSRs được sử dụng để phân tích cho 

307 mẫu giống từ 19 tiểu vùng sưu tập thuộc bốn nguồn gen khác nhau, kết quả cho 

thấy số băng đa hình trung bình (Na) đạt 21,7 băng và dị hợp tử kỳ vọng (He) đạt 

0,74 trên tất cả các chỉ thị. Cũng theo Lekawipat và ctv (2003), sử dụng 12 chỉ thị 

SSRs để đánh giá đa dạng di truyền cho hai nguồn gen bao gồm 68 mẫu giống cao su 

hoang dại và 40 dòng vô tính từ nguồn gen Wickham, tổng số băng đa hình đã được 

phát hiện là 170 băng và số băng đa hình trung bình (Na) đạt 14,2 băng; trong đó, số 

băng đa hình trung bình (Na) của nguồn gen cao su hoang dại đạt 13,6 băng cao hơn 

nhiều so với nguồn gen Wickham là 5,9 băng đa hình.  

Ở một nghiên cứu khác đã sử dụng 15 chỉ thị SSRs để đánh giá mức độ đa 

đạng di truyền cho hai quần thể cây cao su, một quần thể được bảo tồn tại Selviria 

thuộc bang Mato Grosso (Brazil) gồm 18 mẫu giống là những dòng lai tự do (GT1, 

PR107, RRIM600, IAN873 và IAN717) và một quần thể được bảo tồn tại Maraba 

thuộc bang Para (Brazil) gồm 46 mẫu giống không rõ nguồn gốc. Tổng số 197 băng 

đa hình được phát hiện trên các chỉ thị SSRs với dao động từ 3 đến 20 băng và trung 

bình là 9,3 băng đa hình; trong đó, số lượng băng đa hình từ quần thể Selviria (Mato 

Grosso, Brazil) với tổng số đạt 100 và trung bình đạt 6,7 băng đa hình thấp hơn so 

với quần thể Maraba (Para, Brazil) có tổng số băng đa hình đạt 179 và trung bình đạt 

11,9 băng đa hình trên tất cả các chỉ thị SSRs (Silva và ctv, 2019). 
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Bên cạnh đó, mức độ đa hình của các chỉ thị SSRs dựa trên các nguồn gen cây 

cao su của Việt Nam cũng được so sánh với những kết quả nghiên cứu về đa hình của 

chỉ thị SSRs được phân tích trên nhiều nguồn gen cây cao su khác với số lượng chỉ 

thị SSRs lớn. Theo Mantello và ctv (2012) đã sử dụng 46 chỉ thị SSRs để đánh giá 

cho 36 mẫu giống H. brasiliensis và 6 loài thuộc chi Hevea, số băng đa hình trung 

bình (Na) trên tất cả các chỉ thị đạt 9,5 băng từ 6 loài và đạt 6,4 băng từ 36 mẫu giống 

H. brasiliensis, điều đó đã cho thấy rằng 6 loài của chi Hevea có sự xuất hiện của 

những allele mới. Perseguini và ctv (2012), sử dụng 30 chỉ thị SSRs để phân tích cho 

51 mẫu giống, trong đó 45 mẫu giống H. brasiliensis và 6 loài khác thuộc chi Hevea; 

tổng số 149 băng đa hình được phát hiện trên tất cả các chỉ thị và trung bình là 4,96 

băng, chỉ số thông tin đa hình (PIC) trung bình của các chỉ thị SSRs đạt 0,59. Theo 

Triwtayakorn và ctv (2011) sử dụng 47 chỉ thị SSRs để phân tích di truyền cho 20 

dòng vô tính cao su, kết quả thu được với trung bình 3,85 băng đa hình và hệ số PIC 

đạt 0,50 trên tất cả 47 chỉ thị SSRs. Theo nghiên cứu của Gouvea và ctv (2010), đánh 

giá đa dạng di truyền từ 60 dòng vô tính cao su bằng 68 chỉ thị SSRs đã cho thấy chỉ 

số đa hình trung bình đạt 0,58 trên tất các chỉ thị SSRs. Do đó, hầu hết các nghiên 

cứu đều cho rằng mức độ đa hình của các chỉ thị SSRs là do số lượng mẫu giống và 

nguồn vật liệu giống đưa vào phân tích mà không phải là do số lượng chỉ thị SSRs 

được sử dụng để phân tích; ngoài ra, mức độ đa hình của các chỉ thị SSRs và sự đa 

dạng di truyền của nguồn gen cây cao su hoang dại cao hơn nhiều so với các nguồn 

gen cây cao su đã qua quá trình chọn tạo giống.  

Như vậy, sau khi so sánh về khả năng tạo băng đa hình của các chỉ thị SSRs 

được phân tích trên nhiều nguồn gen cây cao su khác nhau ở những nghiên cứu trước 

đó đã có thể khẳng định 15 chỉ thị SSRs được đưa vào ứng dụng để đánh giá đa dạng 

di truyền cho các nguồn gen cây cao su đang bảo tồn ở Việt Nam là phù hợp. Tất cả 

15 chỉ thị SSRs được sử dụng đều có đa hình cao và số lượng băng đa hình rất phong 

phú đạt từ 15 đến 47, tổng số 467 băng đa hình trên 18 nhóm giống và 457 băng trên 

14 nhóm giống từ bang Rondonia (Brazil); do đó, toàn bộ 1.127 mẫu giống cao su 

tiếp tục được nghiên cứu sâu hơn về di truyền dựa vào 15 chỉ thị SSRs.  
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3.2.2 Đa dạng di truyền của các nhóm giống cao su từ các tiểu vùng sưu tập dựa 

vào 15 chỉ thị SSRs  

Bộ sưu tập quỹ gen cây cao su ở Việt Nam rất đa dạng và phong phú với hơn 

3.000 mẫu giống, các nguồn gen đưa vào bảo tồn ở Việt Nam từ 3 Châu lục gồm 14 

Quốc gia với khoảng cách địa lý rất xa nhau từ vĩ tuyến 23oB (Trung Quốc) đến vĩ 

tuyến 15oN (bang Mato Grosso, Brazil); về môi trường sinh thái của bộ sưu tập quỹ 

gen rất đa dạng, nhóm giống từ bang Acre được sưu tập ở vùng Rio Branco (Brazil) 

có lượng mưa 1,618 mm/năm với 5 tháng khô, trong khi các giống từ Trung Quốc có 

khả năng chịu đựng những đợt rét ngắn 0o - 4oC và được trồng ở vùng gió bão lớn.  

Đánh giá đa dạng di truyền trên các nguồn gen cây cao su nhằm phục vụ cho 

công tác cải tiến giống ở hiện tại và trong tương lai ở Việt Nam như sử dụng trực tiếp 

cho sản xuất hoặc mở rộng nguồn di truyền cho chương trình lai tạo giống mới, đặc 

biệt sử dụng những mẫu giống hoang dại có nguồn gốc từ các vùng nguyên quán 

thuộc lưu vực sông Amazon. Đa dạng di truyền của các bộ sưu tập quỹ gen cây cao 

su là điều kiện tiên quyết trong các chương trình cải tiến giống, là cơ sở trong việc 

sưu tập và bảo tồn các nguồn gen một cách bền vững. SSRs là chỉ thị đã được ứng 

dụng thành công và rất hiệu quả với mức độ chính xác cao trong việc đánh giá về đa 

dạng di truyền và xác định giống cho các nguồn gen cây cao su.  

Ứng dụng 15 chỉ thị SSRs để phân tích di truyền cho toàn bộ 1.127 mẫu của 

18 nhóm giống cao su từ nhiều nguồn gen khác nhau và đang bảo tồn ở Việt Nam. 

Kết quả thể hiện ở Bảng 3.6 đã cho thấy tỷ lệ đa hình trên tất cả các chỉ thị SSRs đạt 

100% với các nhóm giống từ bang Rondonia và Acre; tuy nhiên, tỷ lệ đa hình của các 

chỉ thị SSRs đạt 93,3% với nhóm giống MT, W và WxA. Để hiểu rõ hơn về bản chất 

di truyền của các mẫu giống đang hiện hữu bên trong mỗi nguồn gen hoặc mỗi nhóm 

giống cao su thông qua chỉ số cố định (F) đã được phân tích; đối với các nhóm giống 

hoang dại được sưu tập từ các vùng thuộc lưu vực sông Amazon đều có chỉ số cố 

định (F) là hệ số dương với mức độ dao động rất lớn từ 0,04 đến 0,23; trong khi, 

nhóm giống W có chỉ số cố định (F = -0,01) là giá trị âm và nhóm giống WxA có chỉ 

số cố định (F) gần như bằng 0. Kết quả đạt được đã có thể giải thích về hiện tượng 
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thoái hóa giống đang xảy ra trên nguồn gen của Wickham với chỉ số (F) là giá trị âm, 

vì các mẫu giống Wickham trong nghiên cứu chủ yếu là những dòng vô tính được lai 

tạo tại Việt Nam theo định hướng về năng suất mủ trong thời gian rất dài và đã trải 

qua quá trình lai tạo giống từ 3 đến 4 thế hệ xuất phát từ cùng một nguồn gen của 

Wickham (W). Bên cạnh đó, những nhóm giống cao su có nguồn gốc từ các bang của 

Brazil bao gồm Acre, Mato Grosso và Rondonia đang bảo tồn ở Việt Nam vẫn trong 

tình trạng nguyên sơ ban đầu mà chưa được khai thác thông qua lai tạo giống. 

Đánh giá mức độ đa dạng di truyền của các nguồn gen từ các thông số di truyền 

quần thể được xác định dựa vào 15 chỉ thị SSRs, kết quả ở Bảng 3.6 đã cho thấy số 

lượng allele trung bình (Na) của 18 nhóm giống dao động từ 6,3 đến 19,8 allele với 

trung bình chung đạt 12,6 allele; ở các nhóm giống từ bang Rondonia (Brazil) đều có 

số lượng allele trung bình (Na) cao đạt từ 10,8 allele đến 19,8 allele, nhưng số lượng 

allele trung bình (Na) khá thấp ở các nhóm giống MT, W và WxA đạt từ 6,3 đến 6,9 

allele. Đối với dị hợp tử, tất cả các nhóm giống từ nguồn gen hoang dại đều có dị hợp 

tử kỳ vọng (He) lớn hơn dị hợp tử quan sát (Ho), nhưng nhóm giống W có dị hợp tử 

(He) nhỏ hơn (Ho) và nhóm giống WxA có dị hợp tử (Ho) bằng (He), do đó giữa các 

mẫu giống trong các quần thể cây cao su tự nhiên có sự giao phấn ngẫu nhiên không 

chọn lọc nên vẫu duy trì tính đa dạng di truyền ban đầu trong bộ sưu tập quỹ gen từ 

khi đưa vào bảo tồn ở Việt Nam. Đánh giá sự đa dạng di truyền của các nguồn gen 

thông qua chỉ số dị hợp tử kỳ vọng (He), mức dao động từ 0,65 đến 0,85 với trung 

bình dị hợp tử kỳ vọng (He) ở tất cả 18 nhóm giống đạt 0,76; trong đó, dị hợp tử (He) 

cao chủ yếu tập trung ở các nhóm giống từ bang Rondonia và giá trị dị hợp tử (He) 

thấp nhất là nhóm giống W đạt 0,65. Bên cạnh đó, giá trị về mặt di truyền cũng được 

thể hiện với số lượng allele cá thể (Pa) phong phú trên các nhóm giống, số lượng 

allele các thể gần như xuất hiện trên các nhóm giống được sưu tập từ bang Rondonia 

(Brazil), tổng số allele cá thể được phát hiện là 97 allele với trung bình là 5,4 allele; 

số lượng allele cá thể phong phú nhất thuộc về nhóm giống RO/C/8 với 17 allele và 

số lượng allele cá thể không xuất hiện ở nhóm giống WxA hoặc có số lượng rất ít ở 

các nhóm giống RO, MT và W.   
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Bảng 3.6 Đa dạng di truyền của 18 nhóm giống cao su từ các nguồn gen khác nhau 

dựa vào 15 chỉ thị SSRs 

Nhóm giống Na Ho He F Pa P (%) 

RO 11,2 0,67 0,81 0,18 1 100 

RO/A/7 17,0 0,63 0,79 0,21 11 100 

RO/C/8 19,8 0,71 0,85 0,16 17 100 

RO/C/9 16,3 0,59 0,75 0,22 7 100 

RO/CM 13,3 0,61 0,80 0,23 9 100 

RO/CM/10 14,9 0,67 0,76 0,12 6 100 

RO/CM/11 14,4 0,72 0,74 0,04 6 100 

RO/CM/12 11,5 0,66 0,71 0,06 3 100 

RO/J/5 14,1 0,67 0,79 0,16 9 100 

RO/J/6 12,6 0,70 0,80 0,12 5 100 

RO/JP/3 16,0 0,65 0,79 0,19 5 100 

RO/OP/4 11,7 0,63 0,80 0,22 4 100 

RO/PB/1 10,8 0,64 0,74 0,14 2 100 

RO/PB/2 13,7 0,61 0,74 0,17 8 100 

AC 10,3 0,70 0,79 0,11 2 100 

MT 6,7 0,62 0,67 0,08 1 93,3 

W 6,3 0,66 0,65 -0,01 1 93,3 

W x A 6,9 0,75 0,75 0,00 0 93,3 

Trung bình 12,6 0,66 0,76 0,13 5,4 98,9 

Sai số chuẩn (SE) 0,37 0,01 0,01 0,01 - 0,6 

Tổng allele cá thể - - - - 97 - 

Na: Số allele trung bình; Ho: Dị hợp tử quan sát; He: Dị hợp tử kỳ vọng; F: Chỉ số cố định; 

Pa: Số allele các thể; P (%): Tỷ lệ đa hình trên các chỉ thị. 

Tương tự, đánh giá về mức độ đa dạng di truyền của các nhóm giống từ bộ 

mẫu của 951 mẫu giống được sưu tập từ 14 tiểu vùng khác nhau thuộc bang Rondonia 

(Barzil) đang bảo tồn ở Việt Nam. Kết quả trình bày ở Bảng 3.7 đã cho thấy tất cả 
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các nhóm giống đều chỉ số cố định (F) là hệ số dương với mức biến động khá lớn từ 

0,03 ở nhóm giống RO/CM/11 đến 0,23 ở nhóm giống RO/CM, trung bình đạt 0,16; 

do đó, các nhóm giống đều có dị hợp tử kỳ vọng (He) lớn hơn dị hợp tử quan sát (Ho) 

và điều này đã phản ánh về tình trạng hoang dại của nguồn gen ban đầu đang được 

bảo tồn. Mức độ đa dạng di truyền cao của nguồn gen từ bang Rondonia (Brazil), số 

lượng allele trung bình (Na) của 14 nhóm gống đạt 13,7 allele và có sự thay đổi khá 

lớn từ 10,8 allele trên nhóm giống RO/PB/1 đến 19,2 allele trên nhóm giống RO/C/8; 

dị hợp tử kỳ vọng (He) trung bình của các nhóm giống đạt 0,78 và dao động từ 0,71 

trên nhóm giống RO/CM/12 đến 0,85 trên nhóm giống RO/C/8.  

Bảng 3.7 Đa dạng di truyền của 14 nhóm giống cao su được sưu tập từ bang 

Rondonia của Brazil dựa vào 15 chỉ thị SSRs 

Nhóm giống 

Số allele trung 

bình (Na) 

Dị hợp tử 

quan sát (Ho) 

Dị hợp tử kỳ 

vọng (He) 

Chỉ số cố 

định (F) 

RO 11,0 0,69 0,81 0,15 

RO/A/7 16,1 0,62 0,79 0,20 

RO/C/8 19,2 0,72 0,85 0,16 

RO/C/9 16,0 0,59 0,75 0,22 

RO/CM 12,7 0,61 0,80 0,23 

RO/CM/10 14,5 0,67 0,76 0,12 

RO/CM/11 14,3 0,72 0,74 0,03 

RO/CM/12 11,4 0,66 0,71 0,07 

RO/J/5 13,7 0,67 0,79 0,16 

RO/J/6 12,6 0,71 0,80 0,12 

RO/JP/3 15,3 0,65 0,79 0,19 

RO/OP/4 11,7 0,63 0,80 0,22 

RO/PB/1 10,8 0,64 0,74 0,14 

RO/PB/2 13,1 0,61 0,74 0,17 

Trung bình 13,7 0,65 0,78 0,16 

Sai số chuẩn (SE) 0,40 0,02 0,01 0,02 
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So sánh về mức độ đa dạng di truyền của các nguồn gen cây cao đang bảo tồn 

ở Việt Nam với những kết quả nghiên cứu trước bằng chỉ thị SSRs, theo Souza và ctv 

(2015) sử dụng 13 chỉ thị SSRs để phân tích đa dạng di truyền cho 1.117 mẫu giống 

từ 9 quần thể đã phát hiện số lượng allele khá phong phú trên tất cả các quần thể, kết 

quả cho thấy số lượng allele trung bình của tất cả các quần thể là 14,5 allele và số 

lượng allele cá thể khá phong phú ở các nguồn gen Amazon hoang dại, nhưng không 

xuất hiện ở các dòng Wickham; ngoài ra, đa dạng di truyền cao trên các quần thể với 

dị hợp tử quan sát (Ho) đạt 0,64 và dị hợp tử kỳ vọng (He) đạt 0,76; do đó, nghiên 

cứu đã khẳng định các nguồn gen cao su hoang dại có đa dạng di truyền hơn các 

nguồn gen đã qua quá trình chọn tạo; bên cạnh đó, nghiên cứu cũng đã phát hiện bộ 

sưu tập quỹ gen năm 1995 có số lượng allele cá thể rất phong phú với 34 allele cá thể 

từ 428 mẫu giống của quần thể Amazonas và 20 allele cá thể từ 13 mẫu giống của 

các loài thuộc chi Hevea. Le Guen và ctv (2009) sử dụng 15 chỉ thị SSRs để phân tích 

đa dạng di truyền cho 220 mẫu giống từ 14 quần thể, kết quả cho thấy mức độ đa 

dạng di truyền cao trên tất cả các quần thể với số allele trung bình (Na) đạt 7,5 allele, 

trung bình dị hợp tử quan sát (Ho) là 0,63 và dị hợp tử kỳ vọng (He) là 0,74.  

Thêm vào đó, nhiều nghiên cứu cũng đã so sánh về mức độ đa dạng di truyền 

giữa nguồn gen Amazon hoang dại và nguồn gen Wickham, Lekawipat và ctv (2003) 

sử dụng 12 chỉ thị SSRs để đánh giá cho 40 mẫu giống Wickham và 68 mẫu giống 

Amazon hoang dại đã xác nhận nguồn gen Amazon có đa hình hơn so với nguồn gen 

Wickham và các mẫu giống đã chia thành ba nhóm di truyền tương ứng với ba tiểu 

vùng địa lý mà mẫu giống được sưu tập. Theo Oktavia và ctv (2017) sử dụng 15 chỉ 

thị SSRs để đánh giá cho các mẫu giống từ nguồn gen IRRDB’81 và Wickham, kết 

quả đã cho thấy nguồn gen IRRDB’81 đa dạng di truyền hơn nguồn gen Wickham, 

do đó nghiên cứu cho rằng nguồn gen IRRDB’81 sẽ làm tăng vốn di truyền cho công 

tác cải tiến giống cao su trong tương lai. Trước đó, một nghiên cứu ở Việt Nam đã 

đánh giá đa dạng di truyền cho 59 mẫu giống từ nguồn gen IRRDB’81 bằng chỉ thị 

RAPD, mức độ đa dạng di truyền khá thấp với dị hợp tử chỉ đạt 0,20 (Lai Van Lam 

và ctv, 2009); tuy nhiên, có sự khác biệt rất lớn về chỉ số đa dạng di truyền từ các 
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nhóm giống trong bộ sưu tập quỹ gen cao su ở Việt Nam giữa chỉ thị SSRs và RAPD, 

điều đó có thể được giải thích là do số lượng mẫu được đưa vào phân tích bằng chỉ 

thị RAPD là quá ít nhưng lại mở rộng cho nhiều nguồn gen. Hầu hết các nghiên cứu 

đã chứng minh nguồn gen Wickham có đa dạng di truyền thấp hơn so với các nguồn 

gen hoang dại từ lưu vực sông Amazon, đó là hệ quả của quá trình chọn tạo theo định 

hướng về năng suất mủ qua nhiều thế hệ trong thời gian dài từ cùng một nguồn gen. 

Ngoài ra, trong một nghiên cứu trên các bộ sưu tập là những dòng lai chưa xác 

định nguồn gốc giống, theo Silva và ctv (2019) đã so sánh về mức độ đa đạng di 

truyền giữa hai quần thể cây cao su bằng 15 chỉ thị SSRs, một quần thể được bảo tồn 

tại Selviria thuộc bang Mato Grosso (Brazil) gồm 18 mẫu giống là những dòng lai tự 

do (GT1, PR107, RRIM600, IAN873 và IAN717) và một quần thể được bảo tồn tại 

Maraba thuộc bang Para (Brazil) gồm 46 mẫu giống không rõ nguồn gốc; kết quả cho 

thấy quần thể Selviria (Mato Grosso, Brazil) có số allele trung bình (Na) đạt 6,7 và 

đa dạng di truyền thấp hơn so với quần thể Maraba (Para, Brazil) với số allele trung 

bình (Na) đạt 11,9 allele; dị hợp tử kỳ vọng (He), dị hợp tử quan sát (Ho) và chỉ số 

cố định (F) là tương tự giữa hai quần thể, nhưng quẩn thể Maraba (Para, Brazil) có 

số lượng allele phong phú hơn. Sự khác biệt di truyền giữa các quần thể (Gst’ = 0,28) 

đã cho thấy rằng sự đa dạng di truyền chủ yếu được phân bố bên trong các quần thể; 

hệ số cùng nguồn gốc trung bình của mỗi quần thể là hệ số dương, nhưng đánh giá 

trên cả hai quần thể là hệ số âm (- 0,001), do đó dòng con lai giữa các cá thể của hai 

quần thể này có thể tạo ra nhưng ưu thế lai thông qua chương trình lai tạo giống mới.     

Như vậy, đối chiếu với kết quả từ nhiều nghiên cứu trước đó đã có thể khẳng 

định các nhóm giống cao su có nguồn gốc từ bang Rondonia (Brazil) đang bảo tồn ở 

Việt Nam là rất đa dạng di truyền với các chỉ số di truyền cao, số lượng allele trung 

bình (Na) đạt 13,7 allele, dị hợp tử kỳ vọng (He) đạt 0,78 và có chứa số lượng allele 

cá thể khá phong phú ở hầu hết các nhóm giống; do đó, đây là nguồn gen rất có giá 

trị cho các chương trình lai tạo giống mới ở Việt Nam với kỳ vọng tạo ra những ưu 

thế lai vượt trội. Hơn nữa, kết quả cũng cho thấy các nhóm giống từ bang Rondonia 

(Barzil) có đa dạng di truyền hơn các nhóm giống đã qua quá trình chọn tạo như nhóm 
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giống Wickham, Wickham x Amazon và nguồn gen từ bang Mato Grosso (Brazil); 

nguồn gen Wickham đã xảy ra hiện tượng thoái hóa giống với hệ số cận giao F < 0 

và nguồn gen Wickham x Amazon có giá trị F = 0; các nhóm giống từ bang Rondonia 

có chỉ số F > 0 đã cho thấy giữa các mẫu giống trong các quần thể tự nhiên có sự giao 

phấn ngẫu nhiên, không chọn lọc và vẫn duy trì tình trạng hoang dại trong bộ sưu tập 

quỹ gen ở Việt Nam từ khi được bảo tồn. 

3.3 Xác định mối quan hệ di truyền giữa các mẫu giống và giữa các nhóm giống 

cao su dựa vào chỉ thị SSRs 

3.3.1 Mối quan hệ di truyền giữa các mẫu giống cao su dựa vào 15 chỉ thị SSRs 

Bộ sưu tập quỹ gen cây cao su ở Việt Nam với hơn 3.000 mẫu giống đến từ 

nhiều Quốc gia khác nhau, trong đó nguồn gen từ các vùng nguyên quán thuộc lưu 

vực sông Amazon chiếm 84%. Tuy nhiên, dựa vào đặc điểm hình thái khó có thể 

nhận dạng một cách chính xác cho các mẫu giống hoặc xác định giữa các mẫu giống 

có mối quan hệ di truyền gần gũi với nhau. Tong khi, nhiều chỉ thị di truyền đã được 

sử dụng để xác định giống như Isozyme (Chevallier, 1988), RAPD (Varghese và ctv, 

1997; Venkatachalam và ctv, 2002), AFLP (Safiah, 2004) và SSRs (Seguin và ctv, 

2001; Lekawipat và ctv, 2003); Seguin và ctv (2001) đã sử dụng 7 chỉ thị SSRs để 

xác định giống cho 97 dòng vô tính Wickham, tất cả dòng vô tính đều có phổ DNA 

(DNA profile) đặc trưng và xác suất giữa hai dòng có cùng phổ DNA là rất thấp. 

Để xác định mối quan hệ di truyền giữa các mẫu giống cao su dựa vào 15 chỉ 

thị SSRs, đánh giá về sự khác biệt di truyền của toàn bộ 1.127 mẫu giống được phân 

tích thông qua ma trận khoảng cách (distance matrix) và cây phả hệ được xây dựng 

theo phương pháp Neighbor-Joining bằng phần mềm DARWIN. Kết quả từ cây phả 

hệ được thể hiện ở Hình 3.2 cho thấy gần như những mẫu giống của mỗi nhóm giống 

đều theo xu hướng tách riêng và tập trung lại với nhau để hình thành các cụm di 

truyền riêng biệt, toàn bộ 1.127 mẫu giống đã hình thành 16 cụm di truyền tương ứng 

với mỗi nhóm giống; trong đó, nhóm giống RO/JP/3 có nguồn gốc từ tiểu vùng Ji-

Parana đã hình thành hai cụm di truyền thứ cấp hoặc các nhóm giống AC, MT, W và 

WxA đã tập trung lại với nhau trên cùng một cụm di truyền. 
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Đánh giá theo nhóm giống, ở Bảng 3.8 cho thấy gần như mỗi nhóm giống đều 

có số lượng mẫu tập trung theo từng cụm di truyền riêng chiếm tỷ lệ từ 46% đến 

100%; tuy nhiên, một số nhóm giống như RO/CM/10, RO/CM/12 và RO/JP/3 đã hình 

thành các cụm di truyền thứ cấp hoặc nhóm giống RO, RO/CM và RO/OP/4 không 

tách biệt rõ ràng mà mẫu giống được phân bố trên nhiều cụm di truyền. Đánh giá theo 

cụm di truyền, số lượng mẫu của các nhóm giống cũng tập trung theo từng cụm di 

truyền với tỷ lệ từ 58% đến 97%; đối với tiểu vùng Costa Marques, giữa các mẫu 

giống có sự giao thoa lẫn nhau nhưng mẫu giống từ mỗi tiểu vùng sưu tập vẫn theo 

xu hướng nhóm lại với nhau để hình thành các cụm di truyền riêng gồm nhóm giống 

RO/CM/10 (cụm X), RO/CM/11 (XI), RO/CM/12 (XII và VIV). Tương tự, đối với 

nguồn gen cùng xuất phát từ một tiểu vùng đại lý, nhưng mỗi nhóm gống có sự tách 

biệt rõ ràng theo từng cụm di truyền riêng như nguồn gen từ tiểu vùng Calama gồm 

nhóm giống RO/C/8 (cụm III) và RO/C/9 (cụm XV), nguồn gen từ tiểu vùng Jaru với 

nhóm giống RO/J/5 (cụm II) và RO/J/6 (cụm IV), nguồn gen từ tiểu vùng Pimenta 

Bueno với nhóm giống RO/PB/1 (cụm VIII) và RO/PB/2 (cụm VII); trong khi nhóm 

giống AC, MT, W và WxA thuộc nhiều nguồn gen, nhưng đã tập trung trên cùng một 

cụm di truyền (V). Do đó, mỗi cụm di truyền gần như được tập hợp của các mẫu 

giống từ cùng một tiểu vùng sưu tập, nhưng vẫn tồn tại các cụm di truyền hỗn hợp 

hoặc có sự giao thoa giữa các mẫu từ các nhóm giống trong cùng một tiểu vùng.  

Thêm vào đó, ở Bảng 3.9 cho thấy giữa các cụm di truyền được phân chia trên 

cây phả hệ đều có sự khác biệt ý nghĩa (P ≤ 0,001) và chỉ số khác biệt di truyền (Fst) 

rất thấp từ 0,02 đến 0,10. Mặc dù, giữa các cụm di truyền có sự khác biệt ý nghĩa, 

nhưng có mối quan hệ gần gũi hơn được thể biện bằng chỉ số khác biệt di truyền (Fst) 

thấp hơn, do đó giữa các cụm di truyền như IX, X, XI, XII và XIV thuộc về các nhóm 

giống được sưu tập từ tiểu vùng Costa Marques với chỉ số khác biệt (Fst) đạt từ 0,02 

đến 0,05; tương tự, chỉ số khác biệt thấp giữa các cụm di truyền đạt từ 0,04 đến 0,05 

thuộc về các nhóm giống từ tiểu vùng Jaru (II và IV), các nhóm giống từ tiểu vùng 

Calama (III và XV) và các nhóm giống từ tiểu vùng Ji-Parana (XIII và XVI).      
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Hình 3.2 Phân bố của 1.127 mẫu giống theo các cụm di truyền từ cây phả hệ được 

xây dựng bằng phần mềm DARWIN dựa vào 15 chỉ thị SSRs  
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Bảng 3.8 Số lượng và tỷ lệ mẫu cao nhất của các nhóm giống thuộc về mỗi cụm di truyền trên cây phả hệ trong tổng số 1.127 mẫu giống 

Nhóm giống 

Số mẫu 

giống 

Cụm di truyền 

Tỷ lệ (%) I II III IV V VI VII VIII IX X XI XII XIII XIV XV XVI 

RO 18 3 - - 1 4 1 - - - - - - 1 1 2 5 27,8 

RO/A/7 153 123 3 2 11 6 1 1 - - - - 2 2 1 1 - 80,4 

RO/C/8 87 2 - 69 3 5 2 - - - 1 - - 1 1 - 3 79,3 

RO/C/9 124 1 - 1 2 7 - - - 1 - - - -  111 1 89,5 

RO/CM 29 - - - 1 1 - - - 10 1 3 7 2 3 1 - 34,5 

RO/CM/10 115 - - - - 2 1 - - 10 56 20 16 - 4 2 4 48,7 

RO/CM/11 66 - 1 - 1 1 1 - - 2 6 44 5 - 5 - - 66,7 

RO/CM/12 41 - - - - 2 - - - 1 - 5 11 - 22 - - 53,7 

RO/J/5 62 - 48 1 1 1 - - 1 3 - - 1 1 3 - 2 77,4 

RO/J/6 51 1 3 - 42 - 3 - - - - - 1 - - 1 - 82,4 

RO/JP/3 144 1 - - - 5 - - - 9 1 - 1 66 10 17 34 45,8 

RO/OP/4 27 - - - 4 - 1 - - - - - 1 5 7 1 8 29,6 

RO/PB/1 53 - - - - - - 2 48 3 - - - - - - - 90,6 

RO/PB/2 92 - - - 1 4 - 84 1 - - - - - 1 - 1 91,3 

AC 14 - - - - 13 - - - - - - - - - - 1 92,9 

MT 9 - - - - 8 - - - 1 - - - - - - - 88,9 

W 35 - - - - 35 - - - - - - - - - - - 100 

WxA 7 - - - - 6 - - - - - - - - 1 - - 85,7 

Tổng số 1127 131 55 73 67 100 10 87 50 40 65 72 45 78 59 136 59 - 

Tỷ lệ (%) - 93,9 87,3 94,5 62,7 35,0 10,0 96,6 96,0 25,0 86,2 61,1 35,6 84,6 37,3 81,6 57,6 - 
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Bảng 3.9 Mối quan hệ giữa các cụm di truyền được phân chia trên cây phả hệ trong tổng số 1.127 mẫu giống cao su 

Cụm di 

truyền 

Cụm 

I 

Cụm 

II 

Cụm 

III 

Cụm 

IV 

Cụm 

V 

Cụm 

VI 

Cụm 

VII 

Cụm 

VIII 

Cụm 

IX 

Cụm 

X 

Cụm 

XI 

Cụm 

XII 

Cụm 

XIII 

Cụm 

XIV 

Cụm 

XV 

Cụm II 0,05 -              

Cụm III 0,04 0,05 -             

Cụm IV 0,04 0,04 0,02 -            

Cụm V 0,06 0,06 0,05 0,05 -           

Cụm VI 0,06 0,05 0,04 0,04 0,06 -          

Cụm VII 0,07 0,07 0,05 0,06 0,05 0,06 -         

Cụm VIII 0,08 0,06 0,06 0,07 0,07 0,06 0,06 -        

Cụm IX 0,06 0,04 0,04 0,04 0,05 0,05 0,07 0,04 -       

Cụm X 0,07 0,05 0,06 0,06 0,07 0,06 0,08 0,06 0,03 -      

Cụm XI 0,07 0,05 0,05 0,05 0,05 0,05 0,06 0,06 0,03 0,04 -     

Cụm XII 0,07 0,05 0,06 0,06 0,07 0,06 0,08 0,06 0,02 0,03 0,04 -    

Cụm XIII 0,07 0,06 0,06 0,06 0,09 0,08 0,09 0,07 0,04 0,06 0,07 0,07 -   

Cụm XIV 0,07 0,03 0,05 0,06 0,07 0,06 0,08 0,05 0,03 0,04 0,05 0,03 0,06 -  

Cụm XV 0,08 0,07 0,05 0,06 0,07 0,08 0,08 0,10 0,07 0,09 0,08 0,08 0,08 0,07 - 

Cụm XVI 0,06 0,04 0,05 0,04 0,07 0,05 0,07 0,05 0,03 0,05 0,04 0,05 0,04 0,04 0,05 

- Giá trị khác biệt di truyền (Fst) giữa các cụm di truyền dựa trên 1.000 hoán vị và xác suất tương ứng với mức ý nghĩa *** P ≤ 0,001.
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Theo kết quả phân cụm di truyền trên cây phả hệ, mặc dù các mẫu giống từ 

mỗi tiểu vùng sưu tập đã nhóm lại với nhau theo từng cụm di truyền riêng biệt và 

giữa các cụm di truyền có sự khác biệt ý nghĩa. Tuy nhiên, vẫn có sự giao thoa giữa 

các mẫu giống từ các nhóm giống khác, do đó ngoài những mẫu giống của cùng một 

tiểu vùng sưu tập có mối quan hệ di truyền gần gũi với nhau, nhưng mối quan hệ di 

truyền gần gũi cũng có thể xảy ra giữa các mẫu giống từ các tiểu vùng sưu tập khác 

hoặc giữa các mẫu giống từ các nguồn gen khác nhau mà khó nhận diện bằng chỉ thị 

hình thái trong suốt quá trình bảo tồn ở Việt Nam. 

Kết quả phân tích về mối quan hệ di tuyền của toàn bộ 1.127 mẫu giống cao 

su được thể hiện ở Hình 3.2 và Bảng 3.10 đã phát hiện 170 mẫu giống gồm 85 cặp 

mẫu có mức độ tương đồng di truyền đạt từ 95% đến 100% được xác định trên cây 

phả hệ hoặc có các đoạn khuếch đại (băng đa hình) giống nhau từ 13 đến 15 chỉ thị 

trong tổng số 15 chỉ thị SSRs. Tương tự, ở Hình 3.2 và Bảng 3.11 cũng đã phát hiện 

30 mẫu giống của 10 bộ ba có mức độ tương đồng di truyền đạt 100% được phân tích 

trên cây phả hệ và kích thước các đoạn khuếch đại giống nhau từ 14 đến 15 chỉ thị 

trong số 15 chỉ thị SSRs. Ngoài ra, để xem xét về mối quan hệ di truyền của 10 cặp 

mẫu có cùng tên giống trong nguồn gen cây cao su từ bang Rondonia (Brazil), thông 

qua cây phả hệ ở Hình 3.2 và Bảng 3.12 đã cho thấy chỉ có ba cặp mẫu giống là có 

mức độ tương đồng di truyền đạt từ 50% đến 84% được xác định từ cây phả hệ và 

giống nhau về kích thước đoạn khuếch đại từ 6 đến 9 chỉ thị trong số 15 chỉ thị SSRs, 

những cặp mẫu khác gần như không có mối quan hệ di truyền gần gũi với nhau.  

Như vậy, dựa vào 15 chỉ thị SSRs đã phát hiện được 105 mẫu giống có mối 

quan hệ di truyền gần gũi với các mẫu giống khác trong tổng số 1.127 mẫu giống; 

trong đó, 85 cặp mẫu giống có mức độ tương tương đồng di truyền đạt từ 95% đến 

100% và 10 bộ ba có mức độ tương đồng di truyền đạt 100%. Những mẫu giống trùng 

lặp về mặt di truyền được loại ra khỏi bộ dữ liệu hoặc sẽ được loại ra khỏi bộ sưu tập 

quỹ gen là 105 mẫu giống, tương ứng với 9,3%. Do đó, tất cả các bước phân tích về 

di truyền tiếp theo chỉ được thực hiện trên bộ dữ liệu gồm 1.022 mẫu giống từ 18 

nhóm giống thuộc các tiểu vùng sưu tập khác nhau. 
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Bảng 3.10 Sự tương đồng di truyền theo tỷ lệ được phân tích từ cây phả hệ và kích 

thước các đoạn khuếch đại từ 15 chỉ thị SSRs giữa 85 cặp mẫu giống 

Các cặp mẫu giống 

 

Mức độ tương đồng di truyền 

Tỷ lệ (%) 

Kích thước đoạn 

khuếch đại  

RO/A/7/122 - RO/CM/10/410 100 15/15 

RO/A/7/268 - RO/A/7/266 100 15/15 

RO/A/7/97 - RO/A/7/88 100 15/15 

RO/C/8/366 - RO/C/8/363 100 15/15 

RO/C/9/377 - RO/C/9/336 100 15/15 

RO/C/9/382 - RO/C/9/380 100 15/15 

RO/CM/10/126 - RO/CM/10/109 100 15/15 

RO/CM/10/15 - RO/CM/10/6 100 15/15 

RO/CM/10/171 - RO/CM/10/162 100 15/15 

RO/CM/10/258 - RO/CM/10/256 100 15/15 

RO/CM/10/293 - RO/CM/10/20 100 15/15 

RO/CM/10/474 - RO/CM/10/465 100 15/15 

RO/CM/10/477 - RO/CM/11/60 100 15/15 

RO/CM/10/673 - RO/CM/10/683 100 15/15 

RO/CM/11/128 - RO/CM/11/124 100 15/15 

RO/CM/11/47 - RO/CM/11/46 100 15/15 

RO/CM/11/58 - RO/CM/10/502 100 15/15 

RO/CM/11/74 - RO/CM/11/71 100 15/15 

RO/CM/11/94 - RO/CM/11/76 100 15/15 

RO/CM/12/109 - RO/CM/12/95 100 15/15 

RO/J/5/55 - RO/J/5/54 100 15/15 

RO/J/5/84 - RO/J/5/83 100 15/15 

RO/J/5/86 - RO/J/5/85 100 15/15 

RO/J/5/89 - RO/J/5/88 100 15/15 

RO/J/5/94 - RO/J/5/93 100 15/15 

RO/J/6/106 - RO/J/6/105 100 15/15 
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Bảng 3.10 Sự tương đồng di truyền theo tỷ lệ được phân tích từ cây phả hệ và kích 

thước các đoạn khuếch đại từ 15 chỉ thị SSRs giữa 85 cặp mẫu giống (tt) 

Các cặp mẫu giống 

 

Mức độ tương đồng di truyền 

Tỷ lệ (%) 

Kích thước đoạn 

khuếch đại  

RO/J/6/87 - RO/J/6/81 100 15/15 

RO/JP/3/106 - RO/JP/3/104 100 15/15 

RO/JP/3/112 - RO/JP/3/111 100 15/15 

RO/JP/3/127 - RO/JP/3/126 100 15/15 

RO/JP/3/156 - RO/JP/3/153 100 15/15 

RO/JP/3/242 - RO/JP/3/229 100 15/15 

RO/JP/3/500 - RO/JP/3/498 100 15/15 

RO/PB/2/468 - RO/PB/2/314 100 15/15 

RO/PB/2/501 - RO/PB/1/59 100 15/15 

RO/A/7/305 - RO/A/7/303 100 14/15 

RO/A/7/316 - RO/A/7/307 100 14/15 

RO/A/7/94 - RO/A/7/110 100 14/15 

RO/C/8/14C - RO/C/8/10C 100 14/15 

RO/C/8/230 - RO/C/8/232 100 14/15 

RO/C/8/461 - RO/C/8/385 100 14/15 

RO/C/9/212 - RO/C/9/224 100 14/15 

RO/C/9/319 - RO/C/9/318  100 14/15 

RO/C/9/77 - RO/C/9/78 100 14/15 

RO/C/9/98 - RO/C/9/93 100 14/15 

RO/CM/10/178 - RO/CM/10/175 100 14/15 

RO/CM/10/279 - RO/CM/10/276 100 14/15 

RO/CM/10/354 - RO/CM/10/348 100 14/15 

RO/CM/10/348 - RO/CM/10/454 100 14/15 

RO/CM/10/50 - RO/CM/10/46 100 14/15 

RO/CM/10/76 - RO/CM/10/72 100 14/15 

RO/CM/10/785 - RO/CM/10/433 100 14/15 
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Bảng 3.10 Sự tương đồng di truyền theo tỷ lệ được phân tích từ cây phả hệ và kích 

thước các đoạn khuếch đại từ 15 chỉ thị SSRs giữa 85 cặp mẫu giống (tt) 

Các cặp mẫu giống 

 

Mức độ tương đồng di truyền 

Tỷ lệ (%) 

Kích thước đoạn 

khuếch đại  

RO/CM/11/259 - RO/CM/11/204 100 14/15 

RO/CM/11/66 - RO/CM/10/643 100 14/15 

RO/CM/12/120 - RO/CM/12/119 100 14/15 

RO/CM/12/16 - RO/CM/12/15 100 14/15 

RO/CM/12/77 - RO/CM/12/73 100 14/15 

RO/JP/3/141 - RO/JP/3/140 100 14/15 

RO/JP/3/186 - RO/JP/3/180 100 14/15 

RO/JP/3/189 - RO/JP/3/203 100 14/15 

RO/JP/3/319 - RO/JP/3/322 100 14/15 

RO/JP/3/355 - RO/JP/3/359 100 14/15 

RO/JP/3/44 - RO/JP/3/40 100 14/15 

RO/JP/3/69 - RO/JP/3/67 100 14/15 

RO/PB/1/4 - RO/J/2/22 100 14/15 

RO46 - RO42 100 14/15 

RO/A/7/177 - RO/A/7/178 99 14/15 

RO/A/7/414 - RO/A/7/407 99 14/15 

RO/C/9/344 - RO/C/9/339 99 14/15 

RO/CM/10/151 - RO/CM/10/143 99 14/15 

RO/J/5/48 - RO/JP/3/481 99 14/15 

RO/JP/3/291 - RO/JP/3/288 99 14/15 

RO/JP/3/412 - RO/JP/3/411 99 14/15 

RO/PB/2/140 - RO/J/6/120 99 14/15 

RO/C/9/330 - RO/C/9/328 99 13/15 

RO/JP/3/209 - RO/JP/3/210 98 14/15 

RO/JP/3/431 - RO/JP/3/439 98 14/15 

RO/CM/10/775 - RO/CM/10/797 98 13/15 
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Bảng 3.10 Sự tương đồng di truyền theo tỷ lệ được phân tích từ cây phả hệ và kích 

thước các đoạn khuếch đại từ 15 chỉ thị SSRs giữa 85 cặp mẫu giống (tt) 

Các cặp mẫu giống 

 

Mức độ tương đồng di truyền 

Tỷ lệ (%) 

Kích thước đoạn 

khuếch đại  

RO/C/9/157 - RO/C/9/291 96 13/15 

RO/JP/3/414 - RO/JP/3/417 96 13/15 

RRIM600(1) - RRIM600(2) 95 15/15 

RO/C/9/198 - RO/C/9/199 95 13/15 

RO/C/9/218 - RO/C/9/219 95 13/15 

RO/JP/3/51C - RO/JP/3/73C 95 13/15 

RO/JP/3/261 - RO/JP/3/259 95 13/15 

 

Bảng 3.11 Sự tương đồng di truyền theo tỷ lệ được phân tích từ cây phả hệ và kích 

thước các đoạn khuếch đại từ 15 chỉ thị SSRs giữa 10 bộ ba mẫu giống 

Các bộ ba mẫu giống 

 

Mức độ tương đồng 

Tỷ lệ 

(%) 

 Kích thước đoạn 

khuếch đại 

RO/A/7/99C - RO/PB/2/324 - RO/PB/2/154  100 15/15 

RO/JP/3/123 - RO/JP/3/27 - RO/JP/3/10 100 15/15 

LH04/743(1) - LH04/743(2) - LH04/743(3) 100 15/15 

RO/CM/10/530 - RO/CM/10/789 - RO/CM/10/422  100 14/15 

RO/CM/10/575 - RO/PB/2/190 - RO/CM/12/188  100 14/15 

RO/J/5/65 - RO/J/5/76 - RO/J/5/66 100 14/15 

RO/J/5/79 - RO/J/5/80 - RO/J/5/78 100 14/15 

RO/JP/3/265 - RO/JP/3/280 - RO/JP/3/271 100 14/15 

RO/JP/3/376 - RO/JP/3/377 - RO/JP/3/374 100 14/15 

RO/JP/3/480 - RO/JP/3/488 - RO/JP/3/489 100 14/15 
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Bảng 3.12 Sự tương đồng di truyền theo tỷ lệ được phân tích từ cây phả hệ và kích 

thước các đoạn khuếch đại từ 15 chỉ thị SSRs giữa 10 cặp mẫu có cùng tên giống 

Các cặp mẫu có cùng tên giống 

Mức độ tương đồng di truyền 

Tỷ lệ (%) 

Kích thước đoạn 

khuếch đại 

RO/JP/3/37C - RO/JP/3/37C_1 84 9/15 

RO/PB/2/27 - RO/PB/2/27C 83 9/15 

RO/J/6/104 - RO/J/6/104_1 50 6/15 

RO/A/7/83 - RO/A/7/83C 25 3/15 

RO/PB/1/1 - RO/PB/1/1_1 0 4/15 

RO/C/9/15 - RO/C/9/15C 0 1/15 

RO/OP/4/23 - RO/OP/4/23C 0 1/15 

RO/C/8/24 - RO/C/8/24_C 0 0/15 

RO/C/9/72 - RO/C/9/72C 0 0/15 

RO/JP/3/61C - RO/JP/3/61C_1 0 0/15 

 

3.3.2 Mối quan hệ di truyền giữa các nhóm giống cao su dựa vào 15 chỉ thị SSRs 

Sau khi loại bỏ tất cả những mẫu giống trùng lặp về mặt di truyền với các mẫu 

giống khác, bộ dữ liệu còn lại gồm 1.022 mẫu của 18 nhóm giống có nguồn gốc từ 

nhiều tiểu vùng sưu tập, tiếp tục phân tích về mối quan hệ di truyền giữa các nhóm 

giống thông qua cây phả hệ được xây dựng theo phương pháp Neighbor-Joining bằng 

phần mềm DARWIN. Kết quả ở Hình 3.3 đã cho thấy gần như các cụm di truyền 

được hình thành là sự tập hợp của những mẫu giống từ cùng một nhóm giống và giữa 

các cụm di truyền có sự tách biệt khá rõ nét, toàn bộ 1.022 mẫu giống đã được phân 

chia thành 16 cụm di truyền tương ứng với số lượng mẫu của mỗi nhóm giống. 

Đánh giá theo nhóm giống, kết quả ở Bảng 3.13 và Hình 3.3 cho thấy số lượng 

mẫu của mỗi nhóm giống đều tập trung theo từng cụm di truyền với tỷ lệ chiếm từ 

52% đến 100%; trong đó, nhóm giống RO và RO/OP/4 có số lượng mẫu phân bố trên 

khắp các cụm di truyền; các mẫu của nhóm giống RO/JP/3 đã hình thành ba cụm di 
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truyền thứ cấp, nhưng số mẫu giống vẫn tập trung trên cụm di truyền (XIV) với tỷ lệ 

chiếm 41,4%. Đánh giá theo cụm di truyền, số lượng mẫu của các nhóm giống cũng 

tập trung theo từng cụm di truyền riêng với tỷ lệ từ 55% đến 98% và có sự tồn tại 

cụm di truyền hỗn hợp (II) là sự pha trộn giữa các mẫu từ nhiều nhóm giống. Bên 

cạnh đó, mẫu giống từ tiểu vùng Costa Marques có sự giao thoa lẫn nhau, nhưng mẫu 

giống từ mỗi tiểu vùng sưu tập đã tách ra hình thành các cụm di truyền riêng biệt gồm 

nhóm giống RO/CM/11 (IV), RO/CM/12 (V) và RO/CM/10 (VI). Ngoài ra, nhóm 

giống RO/JP/3 chia thành ba cụm di truyền thứ cấp (XIV, XV và VI) với số lượng 

mẫu giống thuộc về mỗi cụm di truyền tương ứng từ 55% đến 71%; ở cụm di tuyền 

X, số lượng mẫu chủ yếu thuộc về các nhóm giống MT, W và WxA. Xem xét về mối 

quan hệ di truyền giữa các cụm di truyền đã được phân chia từ cây phả hệ, Bảng 3.14 

cho thấy tất cả 16 cụm di truyền đều có sự khác biệt ý nghĩa với độ tin cậy P ≤ 0,001, 

chỉ số khác biệt di truyền (Fst) giữa các cụm di truyền là rất thấp đạt từ 0,03 đến 0,10. 

Tuy nhiên, giữa các cụm di truyền được hình thành từ những mẫu giống trên cùng 

một tiểu vùng sưu tập có chỉ số khác biệt di truyền (Fst) thấp hơn so với các cụm di 

truyền được hình thành từ mẫu giống ở các tiểu vùng sưu tập khác hoặc giữa các 

nguồn gen khác. Trong đó, giữa các cụm di truyền IV, V và VI thuộc về các nhóm 

giống từ tiểu vùng Costa Marques; cụm di truyền XIV, XV và XVI thuộc về các nhóm 

giống từ tiểu vùng Ji-Parana đều có chỉ số khác biệt di truyền thấp từ 0,03 đến  0,04.      

Như vậy, mỗi cụm di truyền gần như là sự tập hợp của các mẫu giống từ cùng 

một tiểu vùng sưu tập và giữa các cụm di truyền có sự khác biệt ý nghĩa; tuy nhiên, 

vẫn tồn tại cụm di truyền hỗn hợp là sự pha trộn giữa các mẫu giống từ nhiều nhóm 

giống hoặc có sự giao thoa giữa các mẫu từ các nhóm giống trong cùng một tiểu vùng; 

trong đó, nhóm giống MT, W và WxA thuộc về một cụm di truyền, nhóm giống 

RO/JP/3 đã hình ba cụm di truyền thứ cấp hoặc mẫu của nhóm giống RO và RO/OP/4 

được phân bố trên nhiều cụm di truyền. Do đó, mỗi nhóm giống có nguồn gốc từ các 

tiểu vùng sưu tập trong lưu vực sông Amazon có thể được xem như là một cụm di 

truyền và tiếp tục đưa vào để đánh giá về mối quan hệ di truyền giữa chúng để sử 

dụng các nguồn gen một cách hiệu quả hơn trong các chương trình lai tạo giống mới. 
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Hình 3.3 Phân bố của 1.022 mẫu giống theo các cụm di truyền từ cây phả hệ được 

xây dựng bằng phần mềm DARWIN dựa vào 15 chỉ thị SSRs
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Bảng 3.13 Số lượng và tỷ lệ mẫu cao nhất của các nhóm giống thuộc về mỗi cụm di truyền trên cây phả hệ trong tổng số 1.022 mẫu giống 

Nhóm giống 

Số mẫu 

giống 

Cụm di truyền Tỷ lệ 

(%) I II III IV V VI VII VIII IX X XI XII XIII XIV XV XVI 

RO 17 1 1 2 1 - - 3 - - 3 - 1 - - 5 - 29,4 

RO/A/7 144 1 1 1 - 1 1 118 4 3 6 - - 3 4 1 - 81,9 

RO/C/8 82 - 1 3 - - 1 2 67 1 3 - 1 - - 3 - 81,7 

RO/C/9 114 101 - - - - - 1 1 - 6 - 2 - 1 1 1 88,6 

RO/CM 29 1 - 1 4 15 1 - - - 1 - - - 1 3 2 51,7 

RO/CM/10 95 3 1 4 12 23 49 - - - 1 - 1 - - 1 - 51,6 

RO/CM/11 59 - 1 1 43 8 4 - - - 1 - - 1 - - - 72,9 

RO/CM/12 37 - - 1 4 30 - - - - 2 - - - - - - 81,1 

RO/J/5 52 1 2 1 2 2 - - 1 - - - 1 40 2 - - 76,9 

RO/J/6 49 4 - - - 1 - 1 - 26 - - - 3 10 4 - 53,1 

RO/JP/3 116 2 8 - - 3 5 1 - - 4 - 1 - 48 29 15 41,4 

RO/OP/4 27 1 7 1 1 1 - - - 1 - - - - 2 4 9 33,3 

RO/PB/1 52 - - 49 - - - - - - - 2 - - - 1 - 94,2 

RO/PB/2 87 - - - 1 - - - - - 4 82 - - - - - 94,3 

AC 14 - - - - - - - - - 1 - 12 - - 1 - 85,7 

MT 9 - - 1 - - - - - - 8 - - - - - - 88,9 

W 32 - - - - - - - - - 32 - - - - - - 100 

WxA 7 - 1 - - - - - - - 6 - - - - - - 85,7 

Tổng số 1.022 115 23 65 68 84 61 126 73 31 78 84 19 47 68 53 27 - 

Tỷ lệ (%) - 87,8 34,8 75,4 63,2 35,7 80,3 93,7 91,8 83,9 59,0 97,6 63,2 85,1 70,6 54,7 55,6 - 
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Bảng 3.14 Mối quan hệ giữa các cụm di truyền được phân chia trên cây phả hệ trong tổng số 1.022 mẫu giống cao su 

Cụm di 

truyền 

Cụm 

I 

Cụm 

II 

Cụm 

III 

Cụm 

IV 

Cụm 

V 

Cụm 

VI 

Cụm 

VII 

Cụm 

VIII 

Cụm 

IX 

Cụm 

X 

Cụm 

XI 

Cụm 

XII 

Cụm 

XIII 

Cụm 

XIV 

Cụm 

XV 

Cụm II 0,07 -              

Cụm III 0,09 0,05 -             

Cụm IV 0,09 0,06 0,04 -            

Cụm V 0,08 0,04 0,05 0,04 -           

Cụm VI 0,09 0,05 0,04 0,04 0,03 -          

Cụm VII 0,09 0,07 0,07 0,07 0,07 0,07 -         

Cụm VIII 0,06 0,06 0,05 0,05 0,06 0,06 0,04 -        

Cụm IX 0,08 0,07 0,06 0,07 0,07 0,07 0,05 0,03 -       

Cụm X 0,09 0,09 0,07 0,06 0,08 0,08 0,07 0,06 0,07 -      

Cụm XI 0,09 0,09 0,05 0,06 0,07 0,08 0,07 0,05 0,06 0,06 -     

Cụm XII 0,08 0,06 0,06 0,06 0,05 0,05 0,06 0,05 0,06 0,06 0,07 -    

Cụm XIII 0,07 0,04 0,05 0,05 0,04 0,05 0,04 0,04 0,06 0,07 0,07 0,05 -   

Cụm XIV 0,07 0,05 0,06 0,06 0,06 0,06 0,06 0,05 0,06 0,09 0,08 0,08 0,05 -  

Cụm XV 0,07 0,04 0,04 0,04 0,05 0,05 0,06 0,04 0,06 0,08 0,07 0,06 0,04 0,04 - 

Cụm XVI 0,08 0,05 0,05 0,07 0,07 0,07 0,08 0,06 0,08 0,10 0,09 0,08 0,06 0,04 0,03 

Giá trị khác biệt di truyền (Fst) giữa các cụm di truyền dựa trên 1.000 hoán vị và xác suất tương ứng với mức ý nghĩa *** P ≤ 0,001. 
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Các nguồn gen cây cao su hoang dại được sưu tập từ các vùng thuộc lưu vực 

sông Amazon là rất đa dạng di truyền, nhưng biến lượng di truyền cũng là cơ sở để 

đánh giá về mức độ đa dạng và mối quan hệ di truyền giữa các nguồn gen; biến lượng 

di truyền được xác định dựa vào 15 chỉ thị SSRs thông qua phân tích phương sai phân 

tử (AMOVA). Phân tích trên toàn bộ 1.022 mẫu giống cao su có nguồn gốc từ 18 tiểu 

vùng sưu tập khác nhau, kết quả được thể hiện ở Hình 3.4A và Phụ lục 8 đã cho thấy 

biến lượng di truyền chủ yếu là do nội tại bên trong của các mẫu giống chiếm tỷ lệ 

74%, giữa các mẫu giống chiếm tỷ lệ 17% và giữa các nhóm giống chỉ chiếm 9% 

trong tổng biến lượng di truyền. Mặc dù, biến lượng di truyền chủ yếu xảy ra bên 

trong các mẫu giống nhưng giữa các nhóm giống cũng có sự khác biệt di truyền với 

mức độ khác biệt ý nghĩa P ≤ 0,001; giữa các mẫu giống và nội tại bên trong của các 

mẫu giống cũng có sự khác biệt di truyền rất ý nghĩa với mức độ tin cậy 99,9%. Tuy 

nhiên, giá trị về sự khác biệt di truyền (Fst) giữa các nhóm giống là rất thấp đạt 0,10 

và thấp hơn nhiều so với sự khác biệt di truyền giữa các mẫu giống (Fst = 0,18) và 

nội tại bên trong của các mẫu giống (Fst = 0,26).  

 

Hình 3.4 Thành phần biến lượng di truyền dựa trên phân tích phương sai phân tử 

(AMOVA) của hai bộ mẫu giống: (A) gồm 1.022 mẫu từ 18 nhóm giống và (B) 

gồm 951 mẫu của 14 nhóm giống từ bang Rondonia (Brazil) 
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Tương tự, đánh giá về biến lượng di truyền cho 951 mẫu giống cao su có nguồn 

gốc từ 14 tiểu vùng sưu tập thuộc bang Rondonia (Brazil), kết quả được trình bày ở 

Hình 3.4B và Phụ lục 8 đã cho thấy biến lượng di truyền chủ yếu xảy ra là do nội tại 

bên trong của các mẫu giống chiếm tỷ lệ 74%, giữa các mẫu giống là 17%, giữa các 

nhóm giống là 9% trong tổng biến lượng di truyền và sự khác biệt di truyền ở tất cả 

các trường hợp là rất có ý nghĩa với mức độ tin cậy P ≤  0,001. Tỷ lệ của các thành 

phần biến lượng di truyền trên nguồn gen từ bang Rondonia (Brazil) là hoàn toàn 

tương đồng với thành phần biến lượng di truyền được phân tích trên 18 nhóm giống 

từ nhiều nguồn gen. Chỉ số khác biệt di truyền (Fst) của nguồn gen từ bang Rondonia, 

giữa các nhóm giống là rất thấp đạt 0,09 và thấp hơn rất nhiều so với chỉ số khác biệt 

di truyền giữa các mẫu giống là 0,19 và nội tại bên trong các mẫu giống là 0,27.  

Ngoài ra, thành phần biến lượng di truyền trên các nguồn gen hoang dại từ 

bang Acre và Mato Grosso thuộc Brazil, kết quả ở Hình 3.5A và Phụ lục 9 cho thấy 

biến lượng di truyền nội tại bên trong các mẫu giống chiếm 75%, giữa các mẫu giống 

là 14% và giữa các nhóm giống là 11% trong tổng biến lượng di truyền; tất cả các giá 

trị khác biệt di truyền (Fst) khá thấp và đều có sự khác biệt ý nghĩa với mức tin cậy 

P ≤ 0,001, chỉ số khác biệt di truyền giữa các nhóm giống đạt 0,11 và thấp hơn nhiều 

so với nội tại bên trong các mẫu giống là 0,24. Tỷ lệ của các thành phần biến lượng 

có sự tương đồng cao với hai bộ mẫu giống đã phân tích gồm bộ mẫu của 18 nhóm 

giống và bộ mẫu của 14 nhóm giống từ bang Rondonia. Trái lại, đối với nguồn gen 

đã qua quá trình chọn tạo giống như nguồn gen Wickham và Wickham x Amazon, tỷ 

lệ biến lượng di truyền giữa các mẫu giống và giữa các nhóm giống đã giảm một cách 

đáng kể so với nguồn gen hoang dại, biến lượng di truyền giữa các mẫu giống là rất 

thấp chỉ chiếm 2% trong tổng biến lượng và không có sự khác biệt ý nghĩa ở mức tin 

cậy P > 0,05 với chỉ số khác biệt di truyển (Fst) rất thấp đạt 0,02. Trong khi, biến 

lượng di truyền xảy ra do nội tại bên trong mẫu giống rất cao đạt 94% trong tổng biến 

lượng và có sự khác biệt ở mức ý nghĩa P ≤ 0,05; ngoài ra, giữa các nhóm giống cũng 

có sự khác biệt (P ≤ 0,01), nhưng chỉ số khác biệt di truyền thấp (0,06) và tỷ lệ biến 

lượng di truyền chỉ chiếm 4% trong tổng biến lượng (Hình 3.5B và Phụ lục 9).  
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Hình 3.5 Thành phần biến lượng di truyền dựa trên phân tích phương sai phân tử 

(AMOVA) của hai bộ mẫu giống: (A) gồm 23 mẫu từ nhóm giống AC và MT; (B) 

gồm 39 mẫu từ nhóm giống W và WxA 

Phân tích trên nhiều nguồn gen cây cao su khác nhau đã cho thấy mặc dù biến 

lượng di truyền là do nội tại của các mẫu giống nhưng sự khác biệt di truyền giữa các 

nhóm giống là rất có ý nghĩa. Tuy nhiên, mức độ quan hệ di truyền giữa giữa 18 nhóm 

giống trong tổng số 1.022 mẫu giống là khác nhau và mối quan hệ di truyền giữa các 

nhóm giống được kiểm tra dựa trên 1.000 hoán vị ngẫu nhiên. Kết quả được thể hiện 

ở Bảng 3.15 cho thấy giữa các nhóm giống đều có sự khác biệt ý nghĩa với chỉ số 

khác biệt di truyền (Fst) dao động khá lớn từ 0,02 đến 0,11 và chỉ số khác biệt di 

truyền có sự thay đổi theo nhóm giống xuất phát từ các tiểu vùng sưu tập khác nhau. 

Hầu hết giữa các nhóm giống được sưu tập từ các tiểu vùng thuộc bang Rondonia 

(Barzil) đều có chỉ số khác biệt di truyền (Fst) thấp với dao động từ 0,02 đến 0,10 và 

sự khác biệt di truyền giữa các nhóm giống là rất có ý nghĩa (P ≤ 0,001); do đó, giữa 

các nhóm giống từ các tiểu vùng bang Rondonia (Brazil) có mối quan hệ di truyền 

gần gũi với nhau hơn so với các nhóm giống bên ngoài bang Rondonia. Bên cạnh đó, 

giữa nhóm giống W và MT có chỉ số khác biệt di truyền lớn với tất cả các nhóm giống 

khác, chỉ số khác biệt di truyền (Fst) đạt từ 0,07 đến 0,11 và giữa các nhóm giống đều 

có sự khác biệt di truyền với mức độ khác biệt ý nghĩa P ≤ 0,001.  
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Trường hợp đặc biệt, đối với nhóm giống WxA là những dòng lai giữa nguồn 

gen Wickham và Amazon, trong đó nguồn gen Amazon chủ yếu xuất phát từ các mẫu 

giống của bộ sưu tập Ford, Firestone thuộc Mỹ Latinh bao gồm FA, MDF, MDR và 

MDX mà không thuộc nguồn gen IRRDB’81. Đánh giá về mối quan hệ di truyền giữa 

nhóm giống WxA với các nhóm giống khác, kết quả đã cho thấy hầu hết giữa các 

nhóm giống đều chỉ số khác biệt di truyền (Fst) khá thấp đạt từ 0,04 đến 0,09 nhưng 

có sự thay đổi tùy thuộc vào mối liên kết di truyền giữa chúng. Giữa nhóm giống 

WxA với RO và AC có mối quan hệ di truyền gần gũi với nhau, vì sự khác biệt di 

truyền chỉ ở mức ý nghĩa 95% (P ≤ 0,05); tương tự, giữa nhóm giống RO/CM và W 

cũng có mối liên kết di truyền với nhóm giống WxA, sự khác biệt di truyền ở mức ý 

nghĩa 99% (P ≤ 0,01). Trong khi, hầu hết giữa các nhóm giống khác đều có sự khác 

biệt di truyền với nhóm giống WxA là rất ý có nghĩa ở mức độ tin cậy P ≤ 0,001.  

Để thấy rõ hơn về mối quan hệ di truyền gần gũi giữa các nhóm giống cao su 

xuất phát từ các tiểu vùng địa lý khác nhau, mối quan hệ di truyền giữa các nhóm 

giống được xác định thông qua phân bố trên các trục tọa độ dựa vào khoảng cách di 

truyền được phân tích thành phần chính (PCA). Kết quả được trình bày ở Hình 3.6 

đã cho thấy rõ ràng hơn về mối quan hệ di truyền giữa các nhóm giống, giữa các 

nhóm giống có mối quan hệ di truyền gần gũi đều nhóm lại với nhau theo cụm di 

truyền riêng biệt. Các nhóm giống AC, MT, W và WxA có mối quan hệ di truyền gần 

gũi với nhau hơn và đã hình thành một cụm di truyền; đối với các nhóm giống được 

sưu tập từ tiểu vùng Costa Marques (RO/CM) hoặc tiểu vùng Jaru (RO/J) đã nhóm 

lại với nhau theo cụm di truyền riêng; Bên cạnh đó, các nhóm giống có nguồn gốc từ 

tiểu vùng Calama (RO/J/8 và RO/J/9) và tiểu vùng Pimenta Bueno (RO/PB/1 và 

RO/PB/2) không tập trung trên cùng một cụm di truyền mà đã tách riêng để hình 

thành hai cụm di truyền khác nhau. Sự phân bố của các nhóm giống thông qua phân 

tích thành phần chính (PCA) có sự tương đồng với việc phân chia các cụm di truyền 

trên cây phả hệ ở Hình 3.3; do đó, kết quả đã bổ sung để làm rõ hơn về mối quan hệ 

di truyền giữa các nhóm giống có nguồn gốc từ các tiểu vùng sưu tập khác nhau và 

cũng như việc phân chia mẫu giống của các nhóm giống theo cụm di truyền. 
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Bảng 3.15 Mối quan hệ di truyền giữa 18 nhóm giống cao su từ các tiểu vùng sưu tập khác nhau trong tổng số 1.022 mẫu giống 

Nhóm 

giống RO 

RO/ 

A/7 

RO/ 

C/8 

RO/ 

C/9 

RO/ 

CM 

RO/ 

CM/10 

RO/ 

CM/11 

RO/ 

CM/12 

RO/ 

J/5 

RO/ 

J/6 

RO/ 

JP/3 

RO/ 

OP/4 

RO/ 

PB/1 

RO/ 

PB/2 AC MT W 

RO/A/7 0,04 -                

RO/C/8 0,03 0,03 -               

RO/C/9 0,06 0,08 0,05 -              

RO/CM 0,03 0,05 0,04 0,07 -             

RO/CM/10 0,03 0,05 0,04 0,08 0,02 -            

RO/CM/11 0,04 0,06 0,04 0,08 0,03 0,03 -           

RO/CM/12 0,05 0,07 0,06 0,09 0,02 0,03 0,04 -          

RO/J/5 0,02 0,04 0,04 0,07 0,03 0,03 0,04 0,04 -         

RO/J/6 0,04 0,04 0,02 0,07 0,04 0,05 0,05 0,07 0,04 -        

RO/JP/3 0,04 0,06 0,04 0,06 0,04 0,04 0,04 0,06 0,03 0,05 -       

RO/OP/4 0,03 0,06 0,04 0,06 0,03 0,04 0,05 0,06 0,03 0,04 0,02 -      

RO/PB/1 0,05 0,07 0,05 0,10 0,04 0,04 0,06 0,07 0,05 0,07 0,05 0,04 -     

RO/PB/2 0,06 0,06 0,04 0,09 0,05 0,07 0,06 0,08 0,07 0,05 0,07 0,07 0,06 -    

AC 0,04 0,06 0,05 0,08 0,04 0,05 0,06 0,06 0,05 0,06 0,06 0,05 0,07 0,07 -   

MT 0,08 0,09 0,07 0,11 0,08 0,09 0,09 0,11 0,09 0,09 0,10 0,09 0,09 0,08 0,09 -  

W 0,08 0,09 0,08 0,11 0,08 0,10 0,08 0,11 0,09 0,09 0,11 0,10 0,11 0,09 0,09 0,09 - 

WxA 0,05* 0,06 0,05 0,09 0,05** 0,06 0,06 0,08 0,06 0,06 0,07 0,06 0,07 0,07 0,04* 0,07 0,04** 

Giá trị khác biệt di truyền (Fst) giữa các nhóm giống dựa trên 1.000 hoán vị với mức ý nghĩa *P ≤ 0,05; **P ≤ 0,01; ***P ≤ 0,001. 
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Hình 3.6 Phân bố của các nhóm giống theo khoảng cách di truyền thông qua phân 

tích thành phần chính (PCA) 

So sánh với những kết quả nghiên cứu trước đây đã chứng minh về mối quan 

hệ di truyền giữa các nhóm giống cao su có liên quan đến các vùng địa lý mà mẫu 

giống được sưu tập và củng như thành phần biến lượng di truyền của các nguồn gen. 

Theo Souza và ctv (2015) sử dụng 13 chỉ thị SSRs để phân tích cho 1.117 mẫu giống 

cao su có nguồn gốc từ nhiều vùng địa lý khác nhau trong các bộ sưu tập quỹ gen tại 

Brazil, kết quả đã cho thấy tỷ lệ biến dị di truyền chủ yếu do nội tại bên trong của các 

mẫu giống chiếm 73%, giữa các mẫu giống là 21% và giữa các quần thể là 7% trong 

tổng biến dị di truyền. Toàn bộ 1.117 mẫu giống đưa vào nghiên cứu đã được chia 

thành hai cụm di truyền với sự khác biệt di truyền rất thấp (Gst = 0,018); trong đó, 

một cụm di truyền gồm những mẫu giống hoang dại được sưu tập từ các bang Acre, 

Amazonas, Para và Rondonia và một số loài thuộc chi Hevea, một cụm di truyền khác 

là những mẫu giống đã được chọn tạo xuất phát từ nguồn gen của Wickham và nguồn 

gen từ bang Mato Grosso; kết quả nghiên cứu đã chứng thực cho những nhận định 

trước đó của Le Guen và ctv (2009) về sự khác biệt di truyền giữa các nguồn gen cây 

cao su là do những mẫu giống được sưu tập ở các vùng địa lý khác nhau trong lưu 
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vực sông Amazon, đối với nguồn gen Wickham và Mato Grosso cùng thuộc về một 

cụm di truyền vì những mẫu giống được Wickham thu thập vào năm 1876 cùng có 

chung một lưu vực của những mẫu giống được sưu tập từ bang Mato Grosso. Theo 

Le Guen và ctv (2009) sử dụng 15 chỉ thị SSRs để phân tích cho 220 mẫu giống từ 

14 quần thể, kết quả đã chứng minh rằng nguồn gen cây cao su từ bang Mato Grosso 

có sự khác biệt di truyền lớn với các nguồn gen khác và khoảng cách di truyền có mối 

tương quan chặt chẽ với khoảng cách địa lý; Bên cạnh đó, toàn bộ 220 mẫu giống 

được chia thành ba cụm di truyền tương ứng với ba vùng địa lý khác nhau được sưu 

tập gồm bang Acre, Mato Grosso và Rondonia thuộc ba nhánh sông chính trong lưu 

vực sông Amazon, chỉ số khác biệt di truyền (Fst) giữa các nguồn gen là 0,12. Do đó, 

nghiên cứu đã giải thích về sự khác biệt di truyền giữa các quần thể cây cao su trong 

tự nhiên là do sự chia cắt giữa các vùng địa lý và sự cô lập của các quần thể bên trong 

mạng lưới hệ thống lưu vực sông Amazon. Lekawipat và ctv (2003) sử dụng 12 chỉ 

thị SSRs để phân tích cho 108 mẫu giống cao su bao gồm 40 dòng vô tính Wickham 

và 68 mẫu giống Amazon hoang dại từ nguồn gen IRRDB’81, kết quả đã chứng minh 

nguồn gen Amazon hoang dại đa hình hơn các dòng vô tính Wickham và 68 mẫu 

giống của nguồn gen IRRDB’81 được chia thành ba cụm di truyền tương ứng với ba 

vùng sưu tập gồm bang Acre, Mato Grosso và Rondonia. Trong một nghiên khác trên 

những mẫu giống cao su Amazon hoang dại từ nguồn gen IRRDB’81 đang bảo tồn ở 

Việt Nam bằng chỉ thị RAPD, kết quả cho thấy biến thiên di truyền là do nội tại bên 

trong mẫu giống chiếm 86% và giữa các nhóm giống là 14% trong tổng biến lượng 

di truyền, các mẫu giống đã chia thành ba cụm di truyền tương ứng với ba vùng sưu 

tập tại Brazil gồm bang Acre, Mato Grosso và Rondonia (Lai Van Lam và ctv, 2009). 

Ngoài những mẫu giống cao su Amazon hoang dại, sự khác biệt di truyền của 

các quần thể dòng con lai cũng được đánh giá. Theo Gouvea và ctv (2010) sử dụng 

68 chỉ thị SSRs để phân tích cho 60 mẫu giống là những dòng lai có kiểm soát và lai 

tự do xuất phát từ nguồn gen của Wickham, kết quả đã cho thấy mức độ đa dạng di 

truyền cao vẫn duy trì ở những dòng lai với chỉ số dị hợp từ kỳ vọng (He) là 0,58 và 

sự khác biệt di truyền (Gst) giữa những dòng lai là 0,61 hay 61% tổng biến lượng di 
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truyền đã được khai thác trong các dòng lai; do đó, sự khác biệt di truyền thấp đã cho 

thấy dòng gen cao giữa các nguồn gen và đa dạng di truyền vẫn được bảo tồn trong 

các nguồn gen. Theo Nguyễn Minh Thiện và Phạm Thị Mỹ Tiên (2018), phân tích 

biến lượng di truyền trên dòng lai của cây cao su từ hai tổ hợp giữa nguồn gen 

Wickham và Amazon bằng chỉ thị RAPD đã cho thấy biến lượng di truyền là do sự 

khác biệt giữa những dòng lai chiếm tỷ lệ 62% và giữa hai tổ hợp lai là 38% trong 

tổng biến lượng di truyền, nghiên cứu đã cho thấy sự khác nhau giữa các tổ hợp lai 

đã góp phần vào biến lượng di truyền ở những dòng lai, biến dị và đa dạng di truyền 

cao của các quần thể dòng con lai sẽ là nguồn vật liệu quan trọng trong chọn tạo giống 

và là nguồn vật liệu bố mẹ đa dạng cho các chu kỳ lai tạo giống tiếp theo ở Việt Nam. 

Như vậy, mỗi nhóm giống cao su được sưu tập từ các tiểu vùng khác nhau 

thuộc lưu vực sông Amazon có thể được xem như là một cụm di truyền riêng biệt và 

sự khác biệt di truyền giữa các nhóm giống là rất có ý nghĩa. Nghiên cứu cũng đã 

khẳng định nguồn gen cao su từ bang Rondonia (Brazil) đang bảo tồn ở Việt Nam, 

biến lượng di truyền chủ yếu do nội tại bên trong của các mẫu giống nhưng giữa các 

nhóm giống cũng có sự khác biệt di truyền; những mẫu giống được sưu tập từ các 

tiểu vùng thuộc bang Rondonia có mối quan hệ di truyền gần gũi hơn so với các mẫu 

giống từ các nguồn gen bên ngoài bang Rondonia. Bên cạnh đó, nguồn gen đã qua 

quá trình chọn tạo giống như Wickham và Wickham x Amazon, biến lượng di truyền 

giữa các mẫu giống đã giảm đáng kể và không có sự khác biệt di truyền, nhưng giữa 

các nhóm giống vẫn có sự khác biệt; các nhóm giống MT, W và WxA có mối quan 

hệ di truyền gần gũi với nhau và gần như thuộc về một cụm di truyền.  

3.4 Phân tích cấu trúc di truyền của các mẫu giống cao su có nguồn gốc từ bang 

Rondonia (Brazil) đang bảo tồn ở Việt Nam 

Để phân tích sâu hơn về mối liên kết và cấu trúc di truyền của những mẫu 

giống được sưu tập từ các tiểu vùng thuộc bang Rondonia (Brazil) và hiện đang bảo 

tồn trong bộ sưu tập quỹ gen cây cao su ở Việt Nam. Toàn bộ 951 mẫu giống đã được 

xem xét về mối quan hệ di truyền và giữa các mẫu giống gần như không bị trùng lặp 

về mặt di truyền với những mẫu giống khác, đồng thời giữa các mẫu giống từ cùng 
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một tiểu vùng sưu tập tại bang Rondonia cũng được xem như là độc lập về mặt di 

truyền để từ đó có thể phân tích cấu trúc di truyền. Phân tích cấu trúc di truyền của 

bộ mẫu giống cao su từ các tiểu vùng thuộc bang Rondonia (Brazil) ở nghiên cứu này 

có sự khác biệt rất lớn về số lượng mẫu so với những nghiên khác, số lượng mẫu của 

mỗi nhóm giống đưa vào phân tích cấu trúc di truyền là khá lớn từ 16 đến 115 mẫu 

giống (Bảng 2.4); trong khi, những nghiên cứu trước đó chỉ đưa vào phân tích cấu 

trúc di truyền với số lượng mẫu của mỗi nhóm giống khá khiêm tốn từ 2 đến 23 mẫu 

giống (Chevallier, 1988; Lai Van Lam và ctv, 2009; Le Guen và ctv, 2009).  

 
Hình 3.7 Phân bố của 951 mẫu giống có nguồn gốc từ bang Rondonia (Brazil) trên 

hai trục tọa độ theo phân tích thành phần chính (PCA) bằng phần mềm DARWIN 
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Như đã được phân tích, tất cả các nhóm giống cao su được sưu tập từ các tiểu 

vùng khác nhau thuộc bang Rondonia (Brazil) đều có sự khác biệt di truyền và giữa 

các nhóm giống có mối quan hệ di truyền gần gũi với nhau hơn so với các ngồn gen 

bên ngoài bang Rondonia, nhưng giữa các nhóm giống trong cùng một tiểu vùng có 

mối quan hệ di truyền gần gũi hơn so với các tiểu vùng khác. Tuy nhiên, vẫn tồn tại 

các nhóm giống có xu hướng phân chia thành các cụm di truyền thứ cấp hoặc có sự 

giao thoa giữa các mẫu giống trong cùng một tiểu vùng địa lý được sưu tập. Do đó, 

phân tích cấu trúc di truyền nhằm để phát hiện về mối quan hệ di truyền giữa các mẫu 

giống đang ẩn chứa bên trong mỗi nhóm giống có nguồn gốc từ bang Rondonia 

(Brazil). Để phát hiện cấu trúc di truyền, phân tích được thực hiện lần lượt theo hai 

phương pháp khác nhau. 

Trước tiên, cấu trúc di truyền của toàn bộ 951 mẫu giống cao su từ bang 

Rondonia (Brazil) được xác định thông qua phân tích thành phần chính (PCA) bằng 

phần mềm DARWIN. Kết quả phân tích được hiển thị trên Hình 3.7 cho thấy gần như 

tất cả các mẫu giống đã không được phân chia một cách rõ ràng theo từng cụm di 

truyền riêng biệt, chỉ có những mẫu giống được thu thập từ tiểu vùng Calama (RO/C) 

đã tách biệt rõ ràng với những mẫu của các nhóm giống khác trên trục tọa độ thứ nhất 

của đồ thị. Đối với những mẫu giống có nguồn gốc từ các tiểu vùng khác thuộc bang 

Rondonia hầu như không tách biệt rõ ràng theo từng cụm di truyền trên cả hai trục 

tọa độ. Do đó, cấu trúc di truyền của nguồn gen được sưu tập từ bang Rondonia 

(Brazil) khó có thể xác định bằng phương pháp phân tích thành phần chính (PCA) mà 

phải đưa vào phân tích cấu trúc theo phương pháp phân cụm di truyền Bayes trên 

phần mềm STRUCTURE.  

Tận dụng những lợi thế của phần mềm STRUCTURE, nguồn gen cây cao su 

sưu tập từ các tiểu vùng thuộc bang Rondonia (Brazil) được đưa vào phân tích cấu 

trúc di truyền tuần tự theo từng cấp độ phân chia giảm dần để từ đó có thể phát hiện 

về mối liên kết di truyền giữa các mẫu giống đang ẩn chứa bên trong mỗi nhóm giống 

từ các vùng cho đến các tiểu vùng sưu tập nhỏ hơn.  
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Cấp độ 1. 951 mẫu từ 14 nhóm giống được sưu tập tại bang Rondonia 

 
Cấp độ 2. 142 mẫu của nhóm giống RO/A 

 
Cấp độ 2. 360 mẫu của các nhóm giống 

RO/CM, RO/JP và RO/OP 

 
Cấp độ 3. 218 mẫu của nhóm giống 

RO/CM 

 
Cấp độ 3. 142 mẫu của nhóm giống RO/JP 

và RO/OP 

Hình 3.8 Diễn biến số cụm di truyền (K) với giá trị K tối ưu theo thống kê ∆K đặc 

biệt từ phần mềm Structure Harvester (trục X là số cụm K; trục Y là giá trị ∆K) 
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Hình 3.9 Minh họa số lượng mẫu của mỗi nhóm giống được phân chia theo các 

cụm di truyền (K) với ba cấp độ phân cụm Bayes bằng phần mềm STRUCTURE 

Toàn bộ 951 mẫu giống từ 14 tiểu vùng địa lý khác nhau thuộc bang Rondonia 

(Brazil) được phân cụm di truyền Bayes theo ba cấp độ phân cấp giảm dần. Kết quả 

phân chia các cụm di truyền được thể hiện ở Hình 3.8 và Hình 3.9; Ở cấp độ phân 

chia đầu tiên (Hình 3.8K1 và Hình 3.9K1), toàn bộ mẫu giống đã chia thành hai cụm 

di truyền với giá trị cụm di truyền tối ưu K = 2, một cụm di truyền (K11) chủ yếu hình 

thành gồm những mẫu giống được sưu tập từ tiểu vùng Ariquemes (RO/A/7), một 

cụm di truyền khác (K12) gồm những mẫu giống từ các tiểu vùng Costa Marques (các 

nhóm giống RO/CM), Ji-Parana (RO/JP/3) và Ouro Preto (RO/OP/4); cụm di truyền 

hỗn hợp là sự pha trộn giữa các mẫu giống từ hai cụm di truyền K11 và K12 gồm những 

mẫu giống được sưu tập từ tiểu vùng Calama (RO/C), Jaru (RO/J), Pimenta Bueno 

(RO/PB) và các mẫu giống RO được sưu tập từ bang Rondonia vào năm 1974. 
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Số lượng mẫu của mỗi nhóm giống phân chia theo từng cụm di truyền dựa vào 

xác suất (q) được xác định bằng phần mềm CLUMPP, những mẫu giống thuộc về 

một cụm di truyền được xem là không bị trộn lẫn với các mẫu giống khác có xác suất 

(q) ≥ 0,75 và xác suất (q) < 0,75 thuộc về cụm di truyền hỗn hợp. Kết quả trình bày 

ở Bảng 3.16 và Hình 3.9K1 cho thấy toàn bộ 951 mẫu giống đã được phân chia theo 

các cụm di truyền, ở cụm di truyền K11 có số lượng là 240 mẫu giống chiếm tỷ lệ 

25%, chủ yếu là những mẫu giống của nhóm giống RO/A/7; ở cụm di truyền K12 gồm 

396 mẫu giống, chiếm tỷ lệ 42% thuộc về các nhóm giống RO/CM, RO/JP/3 và 

RO/OP/4; một cụm di truyền hỗn hợp là sự pha trộn của những mẫu giống từ hai cụm 

di truyền K11 và K12 có số lượng 315 mẫu giống, chiếm tỷ lệ 33% trong tổng số mẫu 

giống bao gồm mẫu của các nhóm giống RO/C, RO/J, RO/PB và RO. 

Đánh giá chi tiết về số lượng mẫu của các nhóm giống theo cụm di truyền, kết 

quả ở Bảng 3.16 cho thấy hầu hết các mẫu giống có nguồn gốc từ tiểu vùng Ariquemes 

(RO/A7) đều tập trung trên cụm di truyền K11 chiếm tỷ lệ 94% trong tổng số mẫu 

giống được sưu tập; ở cụm di truyền K12, thuộc về 6 nhóm giống bao gồm những mẫu 

của 4 nhóm giống RO/CM từ tiểu vùng Costa Marques với tỷ lệ chiếm từ 89% đến 

97% trong tổng số mẫu của mỗi nhóm giống, số lượng mẫu của nhóm giống RO/JP/3 

và RO/OP/4 chiếm tỷ lệ lần lượt là 94% và 74%; ở cụm di truyền hỗn hợp là sự pha 

trộn giữa hai nguồn gen (K11 và K12) gồm 7 nhóm giống. Trên cụm di truyền hỗn hợp, 

số lượng mẫu của nhóm giống RO/C/9 và RO/PB/2 chiếm tỷ lệ tương ứng là 93% và 

95%, đối với nhóm giống RO được sưu tập năm 1974 cũng thuộc về cụm di truyền 

hỗn hợp với số mẫu chiếm 56%; trong khi, một số nhóm giống khác không tách biệt 

rõ ràng mà có sự giao thoa giữa hai nguồn gen, số lượng mẫu chiếm tỷ lệ từ 40% đến 

43% gồm nhóm giống RO/C/8, RO/J/5, RO/J/6 và RO/PB/1. Bên cạnh đó, mô hình 

phân chia cụm di truyền theo phương pháp Bayes, những mẫu giống thuộc về cụm di 

truyền hỗn hợp có sự khác nhau tùy thuộc vào tiểu vùng sưu tập và cũng có thể phân 

biệt rõ ràng giữa các nhóm giống trong cùng một tiểu vùng như nhóm giống RO/C/8 

và RO/C/9 từ tiểu vùng Calama, nhóm giống RO/J/5 và RO/J/6 từ tiểu vùng Jaru và 

giữa nhóm giống RO/PB/1 và RO/PB/2 từ tiểu vùng Pimenta Bueno (Hình 3.9K1). 
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Bảng 3.16 Số mẫu của các nhóm giống được phân chia theo cụm di truyền với giá 

trị cụm di truyền tối ưu K = 2 (cấp độ 1) 

Nhóm giống 

 

Số mẫu 

giống 

Số lượng mẫu giống trên các cụm di truyền  

Cụm di 

truyền (K11) 

Cụm di 

truyền (K12) 

Cụm hỗn 

hợp Tỷ lệ (%) 

RO 16 3 4 9 56,3 

RO/A/7 142 134 2 6 94,4 

RO/C/8 81 48 1 32 39,5 

RO/C/9 113 7 1 105 92,9 

RO/CM 28 1 25 2 89,3 

RO/CM/10 94 1 91 2 96,8 

RO/CM/11 59 1 56 2 94,9 

RO/CM/12 37 2 35 0 94,6 

RO/J/5 51 9 21 21 41,2 

RO/J/6 49 26 2 21 42,9 

RO/JP/3 115 4 108 3 93,9 

RO/OP/4 27 0 20 7 74,1 

RO/PB/1 52 0 30 22 42,3 

RO/PB/2 87 4 0 83 95,4 

Tổng số 951 240 396 315 - 

Tỷ lệ (%) - 25 42 33 100 

Xác suất các mẫu giống thuộc về cụm di truyền K11 và cụm K12 ≥ 0,75; các mẫu giống ở cụm 

di truyền hỗn hợp với xác suất < 0,75.   
 
Ở mức độ phân cấp thứ 2, cấu trúc di truyền được phân tích sâu hơn trên hai 

cụm di truyền đã phân chia ban đầu (K11 và K12), các nhóm giống thuộc về mỗi cụm 

di truyền gần như không bị pha trộn với những mẫu giống từ các nhóm khác. Kết quả 

được thể hiện ở Hình 3.8K21 và Hình 3.9K21, các mẫu giống có nguồn gốc từ tiểu 

vùng Ariquemes (RO/A/7) đã hình thành hai cụm di truyền thứ cấp với giá trị tối ưu 

được xác định là K = 2; số mẫu giống trên mỗi cụm di truyền thứ cấp tương ứng theo 
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tỷ lệ 28% thuộc về cụm di truyền K21.1, ở cụm di truyền K21.2 có số mẫu chiếm tỷ lệ 

42% và cụm di truyền hỗn hợp chiếm tỷ lệ 30% trong tổng số mẫu của nguồn gen 

được thu thập (Bảng 3.17). Tuy nhiên, nguồn gen từ tiểu vùng Ariquemes không thể 

tiếp tục phân chia ở mức độ tiểu vùng nhỏ hơn vì không có bất kỳ thông tin nào liên 

quan đến việc thu thập mẫu giống ở các tiểu vùng địa lý nhỏ hơn.  

Bảng 3.17 Số mẫu của nhóm giống RO/A/7 được phân chia theo các cụm di truyền 

với giá trị cụm di truyền tối ưu K = 2 (cấp độ 2) 

Cụm di truyền Số mẫu giống Tỷ lệ (%) 

Cụm di truyền K21.1 39 28 

Cụm di truyền K21.2 60 42 

Cụm di truyền hỗn hợp 43 30 

Tổng số 142 100 

Xác suất các mẫu giống thuộc về cụm di truyền K21.1 và cụm K21.2 ≥ 0,75; các mẫu giống ở 

cụm di truyền hỗn hợp với xác suất < 0,75.   

 

Tương tự, cấu trúc được phân tích trên cụm di truyền K12 gồm những mẫu 

giống có nguồn gốc từ các tiểu vùng Costa Marques (RO/CM), Ji-Parana (RO/JP) và 

Ouro Preto (RO/OP). Kết quả được trình bày ở Hình 3.8K22 và Hình 3.9K22 cho thấy 

các mẫu giống ở cụm di truyền K12 đã hình thành hai cụm di truyền thứ cấp với giá 

trị cụm tối ưu được xác định là K = 2, ở cụm di truyền (K22.1) chủ yếu là tập hợp của 

các mẫu giống từ tiểu vùng Costa Marques (các nhóm giống RO/CM) và một cụm di 

truyền khác (K22.2) gồm những mẫu giống từ các tiều vùng Ji-Parana (RO/JP) và Ouro 

Preto (RO/OP). Đánh giá chi tiết về số lượng mẫu của mỗi nhóm giống được phân 

chia theo các cụm di truyền, kết quả đã cho thấy gần như mẫu giống của các nhóm 

giống từ tiểu vùng Costa Marque (RO/CM) đều tập trung trên cùng một cụm di truyền 

(K22.1), số lượng mẫu của mỗi nhóm giống có tỷ lệ chiếm từ 75% đến 97%; ở cụm di 

truyền K22.2, số lượng mẫu của nhóm giống RO/JP/3 chiếm tỷ lệ 91% và nhóm giống 

RO/OP/4 chiếm tỷ lệ 78% trong tổng số mẫu của mỗi nhóm giống (Bảng 3.18).  
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Bảng 3.18 Số mẫu của các nhóm giống được phân chia theo cụm di truyền với giá 

trị cụm di truyền tối ưu K = 2 (cấp độ 2) 

Nhóm giống 

 

Số mẫu 

giống 

Số lượng mẫu giống trên các cụm di truyền 

Cụm di 

truyền (K22.1) 

Cụm di 

truyền (K22.2) 

Cụm hỗn 

hợp Tỷ lệ (%) 

RO/CM 28 21 2 5 75,0 

RO/CM/10 94 85 0 9 90,4 

RO/CM/11 59 52 0 7 88,1 

RO/CM/12 37 36 0 1 97,3 

RO/JP/3 115 7 105 3 91,3 

RO/OP/4 27 0 21 6 77,8 

Tổng số 360 201 128 31 - 

Tỷ lệ (%) - 55,8 35,6 8,6 100 

Xác suất các mẫu giống thuộc về cụm di truyền K22.1 và cụm K22.2 ≥ 0,75; các mẫu giống ở 

cụm di truyền hỗn hợp với xác suất < 0,75.   
 
Ở cấp độ phân cấp thứ 3, cấu trúc di truyền tiếp tục phân tích ở cấp độ tiểu 

vùng nhỏ hơn mà các mẫu giống được sưu tập gồm cụm di truyền K22.1 và K22.2. Kết 

quả thể hiện ở Hình 3.8K31 và Hình 3.9K31 cho thấy tất cả các mẫu giống có nguồn 

gốc từ tiểu vùng Costa Marques đã hình thành ba cụm di truyền với giá trị cụm di 

truyền tối ưu (K = 3), tương ứng với nguồn gen được sưu tập trên ba tiểu vùng gồm 

nhóm giống RO/CM/10, RO/CM/11 và RO/CM/12; số lượng mẫu của các nhóm 

giống lần lượt có tỷ lệ là 47%, 68% và 78%. Trong đó, nhóm giống RO/CM/10 có xu 

hướng phân chia thành các cụm di truyền thứ cấp nhỏ hơn và số lượng mẫu giống ở 

cụm di truyền hỗn hợp cũng chiếm tỷ lệ khá cao là 35% (Bảng 3.19).  

Ở cụm di truyền K22.2, kết quả phân tích được thể hiện trên Hình 3.8K32 và 

Hình 3.9K32 cho thấy các mẫu giống đã chia thành hai cụm di truyền với giá trị cụm 

di truyền tối ưu là K = 2, tương ứng với hai nhóm giống được sưu tập trên hai tiểu 

vùng địa lý khác nhau gồm RO/JP/3 và RO/OP/4; số lượng mẫu của nhóm giống 

RO/OP/4 gần như đểu được tập trung trên cùng một cụm di truyền chiếm tỷ lệ 93% 
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trong tổng số mẫu của nhóm giống; đối với nhóm giống RO/JP/3, các mẫu giống có 

xu hướng phân chia thành các cụm di truyền thứ cấp, nhưng số lượng mẫu giống cũng 

chủ yếu tập trung trên cùng một cụm di truyền với tỷ lệ chiếm 58%, ở cụm di truyền 

khác có tỷ lệ 31% và cụm di truyền hỗn hợp chỉ chiếm 10% (Bảng 3.20). 

Bảng 3.19 Số mẫu của các nhóm giống từ tiểu vùng Costa Marques được phân chia 

theo cụm di truyền với giá trị cụm di truyền tối ưu K = 3 (cấp độ 3) 

Nhóm giống 

 

Số mẫu 

giống 

Số lượng mẫu giống trên các cụm di truyền 

Cụm 1 

(K31.1) 

Cụm 2 

(K31.2) 

Cụm 3 

(K31.3) 

Cụm hỗn 

hợp Tỷ lệ (%) 

RO/CM/10 94 15 2 44 33 46,8 

RO/CM/11 59 12 40 0 7 67,8 

RO/CM/12 37 29 0 0 8 78,4 

Xác suất các mẫu giống thuộc về cụm di truyền K31.1, K31.2 và K31.3 ≥ 0,75; các mẫu giống ở 

cụm di truyền hỗn hợp với xác suất < 0,75.   

Bảng 3.20 Số mẫu của nhóm giống RO/JP/3 và RO/OP/4 được phân chia theo cụm 

di truyền với giá trị cụm di truyền tối ưu K = 2 (cấp độ 3) 

Nhóm 

giống 

Số mẫu 

giống 

Số lượng mẫu giống trên các cụm di truyền 

Cụm di truyền 

(K32.1) 

Cụm di truyền 

(K32.2) 

Cụm hỗn 

hợp Tỷ lệ (%) 

RO/JP/3 115 67 36 12 58,3 

RO/OP/4 27 25 0 2 92,6 

Xác suất các mẫu giống thuộc về cụm di truyền K32.1 và K32.2 ≥ 0,75; các mẫu giống ở cụm 

di truyền hỗn hợp với xác suất < 0,75.   
 
Những khó khăn đang phải đối mặt với nguồn gen cây cao su có nguồn gốc từ 

bang Rondonia (Brazil) trong việc phân tích cấu trúc di truyền ở mức độ tiểu vùng 

địa lý hoặc mối liên kết giữa sự khác biệt di truyền với khoảng cách địa lý vì không 

thể kết nối được giữa cấu trúc di truyền với tiểu vùng địa lý nhỏ hơn mà các mẫu 

giống được sưu tập. Bên cạnh đó, những thông tin không đầy đủ về địa hình hay hệ 

thống thủy văn có liên quan đến việc phân chia nguồn gen cây cao su từ các tiểu vùng 
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thuộc bang Rondonia (Brazil) thành hai cụm di truyền và cũng như mối liên quan đến 

việc trộn lẫn của các mẫu giống giữa hai cụm di truyền. Những hạn chế đó một phần 

là do thiếu thông tin chi tiết về vị trí địa lý thu thập mẫu giống, ở vào thời điểm sưu 

tập nguồn gen cây cao su năm 1981, hệ thống định vị toàn cầu (GPS) chưa phát triển 

để có thể xác định chính xác về vị trí thu thập mẫu giống mà chỉ có thể xác định vị trí 

địa lý dựa theo kinh độ và vĩ độ (Goncalves, 1982).  

So sánh với những nghiên cứu cấu trúc di truyền đã được thực hiện trước đó 

trên các bộ sưu tập quỹ gen cây cao su để chứng minh về mối quan hệ giữa các nguồn 

gen với các vùng địa lý mà mẫu giống được sưu tập từ bang Rondonia (Brazil). Theo 

Le Guen và ctv (2009), cấu trúc di truyền được phân tích dựa vào 220 mẫu giống từ 

14 quần thể khác nhau đã cho rằng mạng lưới thủy văn của lưu vực sông Amazon là 

yếu tố chính ảnh hưởng đến cấu trúc, đa dạng và sự khác biệt di truyền giữa các quần 

thể cây cao su trong tự nhiên vì sự phân chia các cụm di truyền phù hợp với ranh giới 

thủy văn của các nhánh sông Amazon; nghiên cứu cũng cho rằng những hạt cao su 

được phát tán theo các dòng sông trong lưu vực sông Amazon như sông Rio Purus 

chảy qua bang Acre, sông Rio Madeira chảy qua bang Rondonia và sông Rio Tapajos 

chảy qua bang Mato Grosso có thể liên quan đến dòng gen (gene flow) giữa các quần 

thể trong lưu vực sông Amazon; ngoài ra, sông Rio Purus chảy qua các vùng của bang 

Acre và đã phát tán những hạt cao su từ các vùng của bang Rondonia đến bang Acre, 

do đó giữa những cây cao su được thu thập từ bang Acre và Rondonia có mối quan 

hệ di truyền gần gũi với nhau hơn; bên cạnh đó, nghiên cứu cũng cho thấy có sự pha 

trộn giữa các mẫu giống của quần thể từ vùng Pimenta Bueno (PB) thuộc bang 

Rondonia với quần thể từ bang Mato Grosso vì vùng Pimenta Bueno là trung gian 

giữa bang Rondonia và Mato Grosso (Hình 1.2). Souza và ctv (2015), phân tích cấu 

trúc di truyền dựa trên 1.117 mẫu giống từ các bộ sưu tập quỹ gen tại Brazil và các 

mẫu giống đã hình thành hai nhóm di truyền, một nhóm gồm những mẫu giống từ 

nguồn gen Wickham và Mato Grosso, một nhóm khác gồm những mẫu giống của các 

nguồn gen được sưu tập từ các vùng thuộc bang Acre, Amazonas, Rondonia và Para; 

sự phân chia cụm di truyền là phù hợp với các vùng địa lý mà mẫu giống được sưu 
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tập từ lưu vực sông Amazon và kết quả đã chứng thực cho nghiên cứu của Le Guen 

và ctv (2009). Theo Oktivia và ctv (2017), nghiên cứu cấu trúc di truyền được thực 

hiện trên nguồn gen IRRDB’81 và Wickham, kết quả đã phân chia các mẫu giống 

thành hai cụm di truyền, một cụm di truyền gồm những mẫu giống từ bang Acre, 

Mato Grosso và Rondonia; một cụm di truyền khác gồm những mẫu giống xuất phát 

từ nguồn gen của Wickham; giả thuyết từ nghiên cứu đã cho rằng những cây cao su 

trong tự nhiên là một quần thể duy nhất và có sự xuất hiện dòng gen giữa các quần 

thể, một lý do khác giải thích về dòng gen được tạo ra giữa các quần thể cây cao su 

trong tự nhiên là do côn trùng đã mang phấn hoa từ quần thể này sang quần thể khác 

trong quá trình thụ phấn, nhưng phấn hoa cao su chỉ có thể di chuyển tối đa khoảng 

1,1 km và cây cao su cũng khó phát tán rộng rãi nhờ động vật vì hạt cao su có trọng 

lượng lớn; do đó, hạt cao su chỉ có thể di chuyển từ vùng này sang vùng khác thông 

qua các dòng sông thuộc lưu vực sông Amazon. 

Như vậy, mẫu giống cao su từ bang Rondonia (Brazil) đang bảo tồn ở Việt 

Nam chủ yếu được hình thành từ hai nguồn gen, một nguồn gen gồm các mẫu giống 

sưu tập từ tiểu vùng Ariquemes, một nguồn gen khác gồm các mẫu giống từ tiểu vùng 

Costa Marques, Ji-Parana và Ouro Preto; giữa hai nguồn gen có mối quan hệ di truyền 

gần gũi với nhau hơn so với mẫu giống được sưu tập từ các vùng khác bên ngoài bang 

Rondonia. Bên cạnh đó, cấu trúc di truyền của các nguồn gen phù hợp với các tiểu 

vùng địa lý được sưu tập và giữa các mẫu giống trong cùng một tiểu vùng có mối 

quan hệ gần gũi hơn so với mẫu giống từ các tiểu vùng khác thuộc bang Rondonia. 

3.5 Mối quan hệ giữa các mẫu giống cao su tiềm năng về sinh trưởng và năng 

suất mủ trong mỗi nhóm giống được sưu tập từ bang Rondonia (Brazil) 

3.5.1 Đặc điểm sinh trưởng và năng suất mủ của các mẫu giống cao su có nguồn 

gốc từ bang Rondonia (Brazil) 

Sinh trưởng và năng suất mủ là hai chỉ tiêu quan trọng nhất trong chương trình 

chọn tạo giống cao su. Những mẫu giống có nguồn gốc từ bang Rondonia (Brazil) 

đang bảo tồn ở Việt Nam được đánh giá các chỉ tiêu nông học ở dạng cây trưởng 

thành trên hệ thống khảo nghiệm giống qui mô nhỏ (Arboretum, SG) nhằm chọn lọc 
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những mẫu giống ưu tú để phục vụ cho mục tiêu trồng cao su gỗ hoặc gỗ - mủ và sử 

dụng để lai tạo giống mới với kỳ vọng tạo ra những ưu thế lai vượt trội. Do nhiều yếu 

tố ngoại cảnh tác động đến cây cao su và cũng như số lượng mẫu rất lớn được đánh 

giá trên mỗi thí nghiệm, do đó sử dụng phương pháp phân tích dựa trên qui luật phân 

bố theo tần suất của các mẫu giống trong các quần thể sẽ dễ dàng hơn trong việc chọn 

lọc các mẫu giống theo giá trị ở mỗi cỡ mẫu tương ứng trong mỗi quần thể. 

Đánh giá về chỉ tiêu sinh trưởng cho toàn bộ 821 mẫu giống ở tuổi 15 trên 8 

thí nghiệm, kết quả phân tích biến lượng (ANOVA) đã cho thấy sinh trưởng ở tuổi 

15 của tất cả các mẫu giống trên các thí nghiệm là có sự khác biệt ý nghĩa với mức 

độ tin cậy P ≤ 0,001 và giữa các nhóm giống từ các thí nghiệm cũng có sự khác biệt 

ý nghĩa (Phụ lục 10). Như vậy, sinh trưởng của các mẫu giống ở tuổi 15 giữa các thí 

nghiệm và giữa các nhóm giống trên các thí nghiệm là không có sự đồng nhất, do đó 

chỉ tiêu sinh trưởng của các mẫu giống được đưa vào đánh giá theo phương pháp 

phân bố chuẩn bằng trắc nghiệm λ2. 

Theo kết quả phân tích bằng trắc nghiệm (λ2) đạt được thông qua Bảng 3.21 

và Hình 3.10 đã cho thấy sinh trưởng của các mẫu giống cao su ở tuổi 15 trên các thí 

nghiệm đều có cùng qui luật phân bố với tần suất mẫu tập trung ở một đỉnh trung vị 

của đường phân bố và giữa các mẫu giống trên cùng thí nghiệm không có sự khác 

biệt ý nghĩa ở mức tin cậy P > 0,05, mức độ biến thiên giữa các mẫu giống trên các 

thí nghiệm rất thấp với dao động từ 12,3% đến 21,3%; do đó, giá trị bình quân là đại 

diện cho sinh trưởng của các mẫu giống trên thí nghiệm, sinh trưởng trung bình đạt 

từ 56 cm đến 72 cm với độ chênh lệch từ 8,5 cm đến 11,6 cm. Tương tự, phân tích 

cho toàn bộ 821 mẫu giống trên 8 thí nghiệm, kết quả được trình bày ở Bảng 3.21 và 

Hình 3.11 cũng cho thấy đặc trưng về sinh trưởng của tất cả các mẫu giống cao su ở 

tuổi 15 đều tuân theo qui luật phân bố với tần suất mẫu tập trung ở một đỉnh trung vị 

của đường phân bố, giữa các mẫu giống không có sự khác biệt ý nghĩa ở mức tin cậy 

P > 0,05 và biến thiên giữa các mẫu giống đạt 17,2%, giá trị bình quân đạt 66,1 cm 

là đại diện cho sinh trưởng của các mẫu giống trên các thí nghiệm với độ chênh lệch 

là 11,3 cm. Những mẫu giống cao su hoang dại có nguồn gốc từ bang Rondonia được 
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đánh giá trên các thí nghiệm hầu hết đều có sinh trưởng khỏe hơn so với đối chứng 

GT1 là dòng vô tính từ nguồn gen của Wickham, kết quả thể hiện ở Bảng 3.22 đã xác 

định được 41 mẫu giống có sinh trưởng khỏe nhất ở tuổi 15 trên các thí nghiệm theo 

tỷ lệ chọn lọc 5%, sinh trưởng đạt từ 77 cm đến 107 cm tương ứng đạt từ 121% đến 

196% so với dòng vô tính đối chứng GT1. 

Nguồn gen cây cao su hoang dại được sưu tập từ các tiểu vùng thuộc bang 

Rondonia (Brazil) có sinh trưởng rất khỏe so với các dòng vô tính xuất phát từ nguồn 

gen của Wickham; những mẫu giống trên các thí nghiệm và cũng như toàn bộ 821 

mẫu giống của 8 thí nghiệm đều tuân theo qui luật phân bố với tần suất mẫu tập trung 

ở một đỉnh trung vị của đường phân bố và không có sự khác biệt ý nghĩa, do đó giá 

trị bình quân là đại diện cho sinh trưởng của các mẫu giống trên thí nghiệm và 41 

mẫu giống ở tuổi 15 đã được chọn lọc có sinh trưởng rất khỏe, đây là những mẫu 

giống rất có giá trị để bổ sung nguồn giống mới cho mục tiêu trồng cao su lấy gỗ.   

Bảng 3.21 Kiểm tra qui luật phân bố bằng trắc nghiệm (λ2) về sinh trưởng của các 

mẫu giống cao su ở tuổi 15 có nguồn gốc từ bang Rondonia trên các thí nghiệm 

Thí 

nghiệm 

 

Số mẫu 

giống 

 

Sinh trưởng của các mẫu giống (cm) 

Trung 

bình 

Nhỏ 

nhất 

Lớn 

nhất 

Độ lệch 

chuẩn 

(S) 

Hệ số 

biến thiên 

(CV%) 

Trắc 

nghiệm 

(λ2) 

SGLK85 452 66,7 33,7 105,1 11,6 17,3 7,51NS 

SGLK91 51 56,1 34,6 77,9 12,0 21,3 3,27NS 

SGLK94 71 60,5 41,3 90,3 8,5 14,0 2,94NS 

SGLK96 40 62,1 42,0 81,4 8,7 14,0 1,18NS 

SGLK03 53 68,8 52,0 88,4 8,8 12,8 8,60NS 

SGLK04 52 70,5 54,3 107,0 11,3 16,0 1,23NS 

SGLK05 62 71,7 53,0 93,1 8,8 12,3 2,18NS 

SGLK06 40 69,0 49,2 87,8 8,8 12,8 0,55NS 

Tổng số 821 66,1 33,7 107,0 11,3 17,2 24,0NS 

NS là sự khác biệt không có ý nghĩa với xác suất P > 0,05. 
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Hình 3.10 Phân bố theo tần suất về sinh trưởng của các mẫu giống cao su ở tuổi 15 

có nguồn gốc từ bang Rondonia (Brazil) được đánh giá trên các thí nghiệm 
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Hình 3.11 Phân bố theo tần suất về sinh trưởng của toàn bộ 821 mẫu giống cao su ở 

tuổi 15 có nguồn gốc từ bang Rondonia (Brazil) 

Bảng 3.22 Những mẫu giống có sinh trưởng khỏe nhất ở tuổi 15 trên các thí nghiệm 

theo tỷ lệ chọn lọc 5% 

Mẫu giống 
Nhóm 

giống 

Thí 

nghiệm 

Sinh trưởng ở tuổi 15 

cm 
So sánh với đối chứng 

GT1 (%) 

RO/A/7/147 RO/A/7 SGLK85 94,7 149,4 

RO/A/7/165 RO/A/7 SGLK85 90,6 142,9 

RO/A/7/224 RO/A/7 SGLK85 90,4 142,6 

RO/A/7/241 RO/A/7 SGLK85 86,8 136,9 

RO/A/7/254 RO/A/7 SGLK85 105,1 165,7 

RO/A/7/288 RO/A/7 SGLK05 86,3 139,4 

RO/A/7/298 RO/A/7 SGLK06 87,8 149,0 

RO/A/7/383 RO/A/7 SGLK85 92,9 146,5 

RO/A/7/398 RO/A/7 SGLK05 84,3 136,2 

RO/A/7/518 RO/A/7 SGLK85 90,9 143,4 

RO/C/8/16C RO/C/8 SGLK05 93,1 150,3 

RO/C/8/206 RO/C/8 SGLK85 95,1 149,9 

RO/C/8/21 RO/C/8 SGLK85 91,5 144,3 

RO/C/8/283 RO/C/8 SGLK85 92,0 145,1 

RO/C/8/339 RO/C/8 SGLK04 96,6 176,5 
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Bảng 3.22 Những mẫu giống có sinh trưởng khỏe nhất ở tuổi 15 trên các thí nghiệm 

theo tỷ lệ chọn lọc 5% (tt) 

Mẫu giống 
Nhóm 

giống 

Thí 

nghiệm 

Sinh trưởng ở tuổi 15 

cm 
So sánh với đối chứng 

GT1 (%) 

RO/C/8/435 RO/C/8 SGLK05 91,2 147,3 

RO/C/8/47 RO/C/8 SGLK85 96,2 151,7 

RO/C/8/59 RO/C/8 SGLK85 88,4 139,4 

RO/C/9/290 RO/C/9 SGLK04 83,8 153,1 

RO/C/9/33C RO/C/9 SGLK03 88,4 148,3 

RO/C/9/353 RO/C/9 SGLK85 87,0 137,3 

RO/C/9/365 RO/C/9 SGLK85 98,4 155,2 

RO/C/9/83 RO/C/9 SGLK96 75,9 144,1 

RO/CM/10/268 RO/CM/10 SGLK85 99,4 156,7 

RO/CM/10/320 RO/CM/10 SGLK85 87,6 138,1 

RO/CM/10/481 RO/CM/10 SGLK04 96,0 175,4 

RO/CM/10/661 RO/CM/10 SGLK03 86,9 145,8 

RO/J/5/69 RO/J/5 SGLK85 90,4 142,6 

RO/J/6/104 RO/J/6 SGLK94 90,3 159,8 

RO/J/6/23 RO/J/6 SGLK96 80,2 152,1 

RO/J/6/49 RO/J/6 SGLK05 84,3 136,2 

RO/J/6/57 RO/J/6 SGLK96 81,4 154,4 

RO/JP/3/111 RO/JP/3 SGLK94 76,6 135,6 

RO/JP/3/334 RO/JP/3 SGLK04 107,0 195,5 

RO/JP/3/37C RO/JP/3 SGLK05 89,9 145,2 

RO/JP/3/473 RO/JP/3 SGLK91 77,9 121,4 

RO/JP/3/501 RO/JP/3 SGLK04 85,1 155,5 

RO/OP/4/100 RO/OP/4 SGLK06 84,4 143,2 

RO/OP/4/17C RO/OP/4 SGLK03 84,2 141,2 

RO/OP/4/85 RO/OP/4 SGLK85 86,8 136,9 

RO/OP/4/98 RO/OP/4 SGLK85 90,5 142,8 
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Đánh giá về chỉ tiêu năng suất mủ, số lượng 616 mẫu giống cao su từ các tiểu 

vùng thuộc bang Rondonia (Brazil) có khả năng sản sinh mủ, tương ứng với 75% 

trong số 821 mẫu giống được đánh giá trên 8 thí nghiệm. Kết quả phân tích biến lượng 

(ANOVA) đã cho thấy năng suất mủ giữa các mẫu giống trên các thí nghiệm có sự 

khác biệt ý nghĩa với xác suất P ≤ 0,001 và giữa các nhóm giống từ các thí nghiệm 

cũng có sự khác biệt ý nghĩa với xác suất P ≤ 0,01 (Phụ lục 11); do đó, năng suất mủ 

của các mẫu giống trên các thí nghiệm và giữa các nhóm giống từ các thí nghiệm là 

không đồng nhất, nên dữ liệu năng suất mủ được đưa vào phân tích theo phương pháp 

phân bố chuẩn bằng trắc nghiệm λ2.  

Kết quả phân tích bằng trắc nghiệm (λ2) đạt được ở Bảng 3.23 và Hình 3.12 

đã cho thấy hầu hết năng suất mủ của mẫu giống trên các thí nghiệm đều tuân theo 

qui luật phân bố với tần suất hoàn toàn lệch về một phía năng suất mủ thấp và có sự 

khác biệt ý nghĩa với xác suất từ P ≤ 0,05 đến P ≤ 0,001; mức độ biến thiên giữa các 

mẫu giống trên các thí nghiệm là rất lớn đạt từ 56% đến 124%. Tuy nhiên, các mẫu 

giống trên hai thí nghiệm SGLK96 và SGLK05 không có sự khác biệt ý nghĩa, nhưng 

các mẫu giống vẫn tuân theo qui luật phân bố với tần suất mẫu lệch về một phía năng 

suất mủ thấp. Do đó, giá trị bình quân không thể đại diện cho năng suất mủ của các 

mẫu giống trên thí nghiệm, năng suất mủ trung bình trên các thí nghiệm dao động 

trong khoảng từ 5,0 g đến 16,1 g/c/c với độ chênh lệch từ 3,4 g đến 10,4 g/c/c. Tương 

tự, kết quả trình bày ở Bảng 3.23 và Hình 3.13 đã cho thấy đặc trưng về năng suất mủ 

của 616 mẫu giống từ 8 thí nghiệm cũng tuân theo qui luật phân bố chung với tần 

suất mẫu giống lệch hoàn toàn về một phía năng suất mủ thấp và sự khác biệt rất có 

ý nghĩa ở mức tin cậy P ≤ 0,001; năng suất mủ trung bình đạt 7,9 g/c/c với độ chênh 

lệch là 7,1 g và mức độ biến thiên giữa các mẫu giống rất lớn đạt đến 89,8%, do đó 

giá trị bình quân không đại diện cho năng suất mủ của các mẫu giống. Những mẫu 

giống cao su hoang dại có nguồn gốc từ bang Rondonia (Brazil) được đánh giá trên 

các thí nghiệm hầu hết đều có năng suất mủ rất thấp so với đối chứng GT1 là dòng 

vô tính từ nguồn gen của Wickham, kết quả ở Bảng 3.24 đã xác định được 31 mẫu 

giống có năng suất mủ trung bình 4 năm tốt nhất trên các thí nghiệm theo tỷ lệ chọn 
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lọc 5%, năng suất mủ trung bình 4 năm đạt từ 13,4 g đến 63,9 g/c/c, tương ứng đạt từ 

53,1% đến 161,2% so với dòng vô tính đối chứng GT1; trong đó, 7 mẫu giống có 

năng suất mủ rất cao, bằng và vượt đến 61% so với dòng đối chứng GT1 nhưng chỉ 

chiếm 1% trong tổng số 616 mẫu giống được đánh giá.  

Nhìn chung nguồn gen cây cao su hoang dại từ bang Rondonia (Brazil) có 

năng suất mủ rất thấp so với các dòng vô tính từ nguồn gen của Wickham; đặc trưng 

phân bố về năng suất mủ của các mẫu giống trên thí nghiệm và cũng như toàn bộ 616 

mẫu giống của 8 thí nghiệm đều cùng theo qui luật phân bố chung với tần suất mẫu 

lệch hoàn toàn về một phía năng suất mủ thấp và sự khác biệt là rất có ý nghĩa, do đó 

giá trị bình quân không đại diện cho năng suất mủ của các mẫu giống trên thí nghiệm, 

số lượng mẫu giống có năng suất mủ cao nhất được xác định gồm 31 mẫu giống và 

đây là những mẫu giống rất có giá trị cho mục tiêu trồng cao su gỗ - mủ.   

Bảng 3.23 Kiểm tra qui luật phân bố bằng trắc nghiệm (λ2) về năng suất mủ của các 

mẫu giống cao su có nguồn gốc từ bang Rondonia trên các thí nghiệm 

Thí 

nghiệm 

 

Số mẫu 

giống 

 

Năng suất mủ trung bình 4 năm (g/c/c) 

Trung 

bình 

Nhỏ 

nhất 

Lớn 

nhất 

Độ lệch 

chuẩn 

(S) 

Hệ số 

biến thiên 

(CV%) 

Trắc 

nghiệm 

(λ2) 

SGLK85 276 5,0 1,2 30,3 3,4 68,6 53,1*** 

SGLK91 35 7,3 1,5 45,0 9,0 123,9 7,98** 

SGLK94 71 6,0 1,3 28,5 5,0 82,7 6,39** 

SGLK96 33 8,8 2,3 30,9 5,6 64,2 2,43NS 

SGLK03 52 7,7 1,9 38,5 6,7 87,4 6,60** 

SGLK04 48 16,1 3,7 63,9 10,4 64,7 4,45* 

SGLK05 61 14,1 1,3 40,6 7,8 55,5 3,00NS 

SGLK06 40 12,4 4,4 35,9 7,4 59,7 6,52** 

Tổng số 616 7,9 1,2 63,9 7,1 89,8 195,5*** 

NS là sự khác biệt không có ý nghĩa với xác suất P > 0,05; sự khác biệt có ý nghĩa với xác 

suất P ≤ 0,05*, P ≤ 0,01** và P ≤ 0,001***. 
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Hình 3.12 Phân bố theo tần suất về năng suất mủ trung bình 4 năm của các mẫu 

giống có nguồn gốc từ bang Rondonia (Brazil) được đánh giá trên các thí nghiệm 
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Hình 3.13 Phân bố theo tần suất về năng suất mủ trung bình 4 năm của 616 mẫu 

giống cao su có nguồn gốc từ bang Rondonia (Brazil) 

Bảng 3.24 Những mẫu giống có năng suất mủ trung bình 4 năm đạt cao nhất trên 

các thí nghiệm theo tỷ lệ chọn lọc 5% 

Mẫu giống 
Nhóm 

giống 

Thí 

nghiệm 

Năng suất mủ trung bình 4 năm 

g/c/c 
So sánh với đối chứng 

GT1 (%) 

RO/A/7/15 RO/A/7 SGLK96 30,9 74,3 

RO/A/7/298 RO/A/7 SGLK06 32,5 84,7 

RO/A/7/307 RO/A/7 SGLK05 24,7 58,8 

RO/A/7/75C RO/A/7 SGLK03 18,3 58,9 

RO/C/8/163 RO/C/8 SGLK85 30,3 120,1 

RO/C/8/272 RO/C/8 SGLK85 16,9 67,0 

RO/C/8/76 RO/C/8 SGLK94 27,7 88,8 

RO/C/9/117 RO/C/9 SGLK94 16,7 53,5 

RO/C/9/20C RO/C/9 SGLK05 40,6 96,7 

RO/C/9/398 RO/C/9 SGLK05 30,0 71,6 

RO/C/9/51C RO/C/9 SGLK03 27,5 88,3 

RO/C/9/72 RO/C/9 SGLK85 13,4 53,1 

RO/CM/10/481 RO/CM/10 SGLK04 25,6 64,7 
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Bảng 3.24 Những mẫu giống có năng suất mủ trung bình 4 năm đạt cao nhất trên 

các thí nghiệm theo tỷ lệ chọn lọc 5% (tt) 

Mẫu giống 
Nhóm 

giống 

Thí 

nghiệm 

Năng suất mủ trung bình 4 năm 

g/c/c 
So sánh với đối chứng 

GT1 (%) 

RO/CM/11/452 RO/CM/11 SGLK04 46,4 117,2 

RO/CM/11/6 RO/CM/11 SGLK85 19,4 76,9 

RO/CM/12/26 RO/CM/12 SGLK91 45,0 152,9 

RO/CM/12/54 RO/CM/12 SGLK91 35,5 120,7 

RO/J/5/3C RO/J/5 SGLK04 28,6 72,2 

RO/J/5/42 RO/J/5 SGLK04 31,5 79,6 

RO/J/5/44 RO/J/5 SGLK06 22,5 58,6 

RO/JP/3/210 RO/JP/3 SGLK06 35,9 93,6 

RO/JP/3/24C RO/JP/3 SGLK03 21,8 69,9 

RO/JP/3/334 RO/JP/3 SGLK04 63,9 161,2 

RO/JP/3/37C RO/JP/3 SGLK05 40,2 95,8 

RO/JP/3/473 RO/JP/3 SGLK91 17,3 58,6 

RO/JP/3/495 RO/JP/3 SGLK85 14,1 55,8 

RO/JP/3/61C RO/JP/3 SGLK03 38,5 123,7 

RO/JP/3/73C RO/JP/3 SGLK05 26,3 62,6 

RO/OP/4/100 RO/OP/4 SGLK06 27,2 71,0 

RO/OP/4/131 RO/OP/4 SGLK94 28,5 91,5 

RO/OP/4/23C RO/OP/4 SGLK06 27,3 71,1 

 

So sánh giá trị về mặt nông học của nguồn gen cây cao su hoang dại từ bang 

Rondonia (Brazil) đang bảo tồn ở Việt Nam với các nguồn gen khác cùng có nguồn 

gốc từ lưu vực sông Amazon được đánh giá trên thí nghiệm quy mô nhỏ ở nhiều quốc 

gia khác nhau. Năng suất mủ của nguồn hoang dại đều có năng suất mủ rất thấp, năng 

suất mủ trung bình 4 năm chỉ bằng 32,5% so với dòng vô tính phổ biến là RRIM 600 

tại Thái Lan (RRIT, 2002) và trung bình 3 năm của 379 mẫu giống đạt 25,2% so với 

dòng vô tính GT 1 tại Bờ Biển Ngà (Clement-Demange và ctv, 2002). Đánh giá trên 
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nguồn gen IRRDB’81 tại Malaysia và Indonesia, năng suất mủ trung bình 8 năm của 

tất cả các nhóm giống từ nguồn gen IRRDB’81 đều thấp hơn so với đối chứng là các 

dòng vô tính Wickham, nhưng nguồn gen từ bang Rondonia cho năng suất mủ cao 

hơn nguồn gen từ bang Acre và Mato Grosso (Aidi và ctv, 2002; Ramli và ctv, 2004); 

tại Trung Quốc, năng suất mủ của nguồn gen IRRDB’81 chỉ đạt 15,1% - 88,7% so 

với dòng vô tính RRIM 600 (Hu và ctv 2005).  

Tiềm năng của bộ sưu tập quỹ gen cây cao su được sưu tập gần đây nhất vào 

năm 1995 do Viện Nghiên cứu Cao su Malaysia (RRIM) đã tổ chức sưu tập tại bang 

Amazonas của Brazil. Kết quả đánh giá đặc tính nông học cho các mẫu giống gồm 6 

loài thuộc chi Hevea của bộ sưu tập này đã cho thấy hầu hết các mẫu giống đều có 

năng suất mủ thấp, 81% số lượng mẫu giống có năng suất mủ thấp hơn 25 g/c/c; tuy 

nhiên, tất cả những tính trạng nông học của loài H. brasiliensis đều vượt trội hơn so 

với 5 loài khác của chi Hevea, việc đánh giá đặc tính nông học của quỹ gen này có ý 

nghĩa rất quan trọng nhằm chọn lọc những mẫu giống tiềm năng và cũng như để bảo 

tồn những biến dị di truyền; bên cạnh đó, mẫu giống của nguồn gen 1995 gần như có 

khả năng kháng bệnh là rất tốt, do đó nguồn vật liệu mới này là rất có giá trị để cải 

tiến giống và chọn tạo giống cao su gỗ - mủ ở Malaysia (Adifaiz và ctv, 2018). 

Bên cạnh đó, đánh giá nguồn gen IRRDB’81 tại châu Phi đã cho thấy năng 

suất mủ có sự biến thiên rất lớn và do nội tại của các mẫu giống chiếm 81% trong 

tổng biến thiên (Clement-Demange và ctv, 1997); Nkengafac và Nkumbe (2021), 

phân tích kiểu hình lá của các mẫu giống từ bộ sưu tập quỹ gen tại IRAD Ekona 

(Cameroon) gồm 36 mẫu giống đã cho thấy tất cả các đặc điểm của lá đều có sự khác 

biệt; tỷ lệ thành phần biến lượng chiếm 88% trong tổng biến thiên và các mẫu giống 

đã chia thành 6 cụm di truyền; do đó, nghiên cứu về hình thái lá cũng sẽ góp phần 

vào việc đánh giá đa dạng di truyền và mở rộng vốn di truyền trong chương trình 

chọn tạo giống. Tương tự, tại Việt Nam nguồn gen IRRDB’81 cũng đã ghi nhận với 

sự biến thiên là do bản thân của các mẫu giống với tỷ lệ từ 83% đến 96% và nghiên 

cứu cho rằng sự biến thiên lớn đã góp phần làm phong phú thêm cho nguồn gen và 



111 

 

 

 

dễ dàng chọn lọc những mẫu giống có năng suất cao vượt trội để bổ sung nguồn vật 

liệu mới cho công tác chọn tạo giống cao su ở Việt Nam (Lại Văn Lâm, 2011). 

Mặt khác, các nguồn gen cây cao su hoang dại được sưu tập từ các vùng thuộc 

lưu vực sông Amazon có lợi thế về sinh trưởng khỏe và những mẫu giống được chọn 

lọc rất có giá trị cho mục tiêu trồng cao su lấy gỗ, nhưng biến thiên về sinh trưởng là 

rất thấp so với năng suất mủ. Nguồn gen IRRDB’81 được đánh giá tại Malaysia đã 

cho thấy nhóm giống từ bang Acre có sinh trưởng khỏe hơn so với nhóm giống từ 

bang Rondonia và Mato Grosso, nhiều mẫu giống ở tuổi thứ 13 đã có trữ lượng gỗ 

đạt từ 1,0 - 1,6 m3/cây (Ramli và ctv, 2004); tương tự, nhiều mẫu giống từ 13 - 16 

tuổi có trữ lượng gỗ đạt 0,9 - 2,6 m3/cây tại Indonesia (Aidi và ctv, 2002); tại Ấn Độ 

cũng đã nghi nhận nhóm giống từ bang Acre và Rondonia có sinh trưởng khỏe hơn 

so với nhóm giống từ bang Mato Grosso và nhiều mẫu giống có sinh trưởng khỏe hơn 

so với dòng vô tính đối chứng RRII 105 (Varghese và ctv, 2002).  

So sánh chỉ tiêu sinh trưởng và năng suất mủ của nguồn gen cao su hoang dại 

từ bang Rondonia (Brazil) ở Việt Nam cũng có sự tương đồng với nhiều nước khác, 

năng suất mủ trung bình của 4 đến 8 năm khá thấp, đạt khoảng 12% đến 34% so với 

nguồn gen Wickham nhưng biến thiên giữa các mẫu giống là rất lớn từ 59% đến 76%; 

trong khi, sinh trưởng rất khỏe với trung bình đạt từ 101% đến 126% so nguồn gen 

Wickham ở giai đoạn từ 14 đến 17 tuổi và mức độ biến thiên giữa các mẫu giống 

trong quần thể khá thấp dao động trong khoảng từ 13% đến 16%. Bên cạnh đó, nhiều 

mẫu giống trong nguồn gen IRRDB’81 đang bảo tồn ở Việt Nam có sinh trưởng và 

năng suất mủ vượt trội đã đưa vào sản xuất và dùng làm bố mẹ trong các chương trình 

lai tạo giống mới, đặc biệt tiềm năng cho sản suất cao su gỗ với trữ lượng gỗ ở cuối 

chu kỳ kinh doanh đạt từ 1 m3/cây đến 2 m3/cây (Vũ Văn Trường và ctv, 2010; 2021).  

Như vậy, những mẫu giống cao su được sưu tập từ các tiểu vùng thuộc bang 

Rondonia (Brazil) đã thể hiện khả năng sinh trưởng khỏe, nhưng có sự biến thiên khá 

thấp với trung bình đạt 17%; trong khi, năng suất mủ thấp hơn nhiều so với những 

dòng xuất phát từ nguồn gen của Wickham, trung bình 4 năm đạt 7,9 g/c/c, nhưng 

mức độ biến thiên rất cao đạt 90%. Do đó, những mẫu giống nổi trội từ các tiểu vùng 
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địa lý được sưu tập thuộc bang Rondonia (Brazil) là rất có giá trị để bổ sung nguồn 

vật liệu giống mới cho sản xuất cao su gỗ hoặc gỗ - mủ và làm phong phú thêm vốn 

di truyền cho chương trình chọn tạo giống cao su của Việt Nam. 

3.5.2 Mối quan hệ giữa các mẫu giống cao su tiềm năng về sinh trưởng và năng 

suất mủ trong mỗi nhóm giống được sưu tập từ bang Rondonia (Brazil) 

Những mẫu giống cao su được sưu tập từ các tiểu vùng thuộc bang Rondonia 

(Brazil) đang bảo tồn ở Việt Nam chủ yếu xuất phát từ hai nguồn gen, do đó giữa các 

nhóm giống cũng có sự tồn tại của hai nguồn gen và cũng như có sự giao thoa giữa 

các mẫu giống từ các nhóm giống khác. Bên cạnh đó, mẫu giống của mỗi nhóm giống 

được xem như là một cụm di truyền riêng biệt và giữa các nhóm giống có sự khác 

biệt di truyền rất ý nghĩa; tuy nhiên, giữa các mẫu giống trên cùng một tiểu vùng sưu 

tập có mối quan hệ di truyền gần gũi hơn so với mẫu giống từ các tiểu vùng khác. 

Ngoài ra, để khai thác hiệu quả những nhóm giống từ các tiểu vùng thuộc bang 

Rondonia (Brazil) trong chương trình chọn tạo giống cao su ở Việt Nam mà mỗi 

nhóm giống đang chứa các mẫu giống tiềm năng về sinh trưởng và năng suất mủ và 

cũng như mối quan hệ giữa các mẫu giống đang tồn tại bên trong mỗi nhóm giống. 

Đánh giá về tiềm năng sinh trưởng của các mẫu giống có nguồn gốc từ bang 

Rondonia (Brazil), ở Bảng 3.25 đã cho thấy những mẫu giống có sinh trưởng khỏe 

nhất chủ yếu tập trung ở bốn nhóm giống gồm RO/A/7, RO/C/8, RO/C/9 và RO/JP/3 

chiếm từ 12,2% đến 24,4% trong tổng số mẫu theo tỷ lệ chọn lọc 5% và số lượng 

mẫu của bốn nhóm giống này cũng tăng lên tương ứng từ 15% đến 21% theo tỷ lệ 

chọn lọc 10%. Bên cạnh đó, các nhóm giống RO/M/10, RO/J/6 và RO/OP/4 có số 

lượng mẫu chọn lọc khá cao (9,8%) theo tỷ lệ chọn lọc 5%, nhưng số lượng không 

tăng lên tương ứng theo tỷ lệ chọn lọc 10% hoặc nhóm giống RO/OP/4 có số lượng 

mẫu giảm đáng kể khi tăng tỷ lệ chọn lọc lên 10%. Ngoài ra, nhóm giống RO/CM/11 

và RO/CM/12 từ tiểu vùng Costa Marques hoặc nhóm giống RO/PB/1 và RO/PB/2 

từ tiểu vùng Pimenta Bueno có số lượng mẫu được đánh giá trên các thí nghiệm khá 

lớn, nhưng các mẫu giống có sinh trưởng nổi bật gần như không xuất hiện hoặc chỉ 

chiếm tỷ lệ không đáng kể trong tổng số mẫu được chọn lọc theo tỷ lệ 10%.  
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Bảng 3.25 Số lượng mẫu của các nhóm giống cao su có sinh trưởng khỏe nhất ở 

tuổi 15 theo tỷ lệ chọn lọc 5% và 10% 

Nhóm giống 

 

Số 

mẫu 

giống 

Theo tỷ lệ chọn lọc 5% Theo tỷ lệ chọn lọc 10% 

Số 

lượng 

Tỷ lệ trên số mẫu 

chọn lọc (%) 

Số 

lượng 

Tỷ lệ trên số mẫu 

chọn lọc (%) 

RO 7 0 0 1 1,2 

RO/A/7 128 10 24,4 17 20,7 

RO/C/8 75 8 19,5 14 17,1 

RO/C/9 93 5 12,2 13 15,9 

RO/CM 25 0 0 0 0 

RO/CM/10 76 4 9,8 7 8,5 

RO/CM/11 54 0 0 0 0 

RO/CM/12 31 0 0 2 2,4 

RO/J/5 51 1 2,4 2 2,4 

RO/J/6 45 4 9,8 8 9,8 

RO/JP/3 95 5 12,2 12 14,6 

RO/OP/4 22 4 9,8 4 4,9 

RO/PB/1 49 0 0 1 1,2 

RO/PB/2 70 0 0 1 1,2 

Tổng số 821 41 100 82 100 

 

Liên hệ với 15 chỉ thị SSRs để xác định mối quan hệ di truyền giữa những mẫu 

giống có sinh trưởng tốt nhất thông qua phân tích trên cây phả hệ, kết quả trình bày 

ở Hình 3.14 cho thấy toàn bộ 821 mẫu giống được phân chia thành 16 cụm di truyền 

và gần như mẫu giống của mỗi nhóm giống đã nhóm lại với nhau theo từng cụm di 

truyền riêng biệt, nhưng cũng xuất hiện các cụm di truyền hỗn hợp. Xét về mối quan 

hệ giữa các cụm di truyền, ở Bảng 3.26 cho thấy giữa các cụm di truyền đều có sự 

khác biệt ý nghĩa với mức tin cậy P ≤ 0,001 và chỉ số khác biệt di truyền (Fst) rất thấp 

từ 0,03 đến 0,11. Trong đó, giữa cụm di truyền XIII, XIV, XV và XVI thuộc về các 
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nhóm giống từ tiểu vùng Costa Marques có chỉ số khác biệt đạt từ 0,03 đến 0,06; giữa 

cụm di truyền I và VII thuộc các nhóm giống từ tiểu vùng Calama (Fst = 0,04), cụm 

di truyền II và VIII hoặc cụm VIII và IX thuộc về các nhóm giống từ tiểu vùng Jaru 

có chỉ số khác biệt di truyền là 0,05. Do đó, giữa các cụm di truyền được hình thành 

từ các mẫu giống của cùng một tiểu vùng địa lý có chỉ số khác biệt di truyền (Fst) 

thấp hơn và giữa chúng có mối quan hệ di truyền gần gũi hơn so với các cụm di truyền 

từ mẫu giống ở các tiểu vùng khác. 

Đánh giá theo cụm di truyền, số mẫu của các nhóm giống gần như tập trung 

trên từng cụm di truyền có tỷ lệ chiếm từ 63% đến 97%; trong đó, cụm di truyền II 

và V được hình thành từ nhóm giống RO/J/5 với số lượng mẫu trên mỗi cụm di truyền 

chiếm 81% và 91%, cụm di truyền VIII và IX là sự phân chia của nhóm giống RO/J/6 

với số lượng mẫu giống trên mỗi cụm di truyền có tỷ lệ 77% và 80%; tương tự, cụm 

di truyền XV và XVI được hình thành từ các mẫu của nhóm giống RO/CM/10 tương 

ứng với tỷ lệ 63% và 85%; đối với cụm di truyền hỗn hợp (VI và XII) là sự pha trộn 

từ nhiều nhóm giống. Đánh giá theo nhóm giống, số lượng mẫu của các nhóm giống 

tập trung trên mỗi cụm di truyền đạt từ 71% đến 97%, nhưng các nhóm giống RO, 

RO/CM và RO/OP/4 có số mẫu phân bố trên nhiều cụm di truyền hoặc các nhóm 

giống RO/CM và RO/J/5 và RO/J/6 đã phân chia thành các cụm di truyền thứ cấp; 

ngoài ra, các mẫu giống từ tiểu vùng Costa Marques có sự giao thoa lẫn nhau, nhưng 

các nhóm giống vẫn tập trung theo từng cụm di truyền riêng biệt (Bảng 3.27).  

Những mẫu giống có sinh trưởng tốt nhất chủ yếu tập trung ở bốn nhóm giống 

(Bảng 3.25) đồng thời những mẫu giống này cũng xuất hiện trên bốn cụm di truyền 

thuộc về bốn nhóm giống tương ứng trên cây phả hệ (Hình 3.14 và Bảng 3.27) bao 

gồm nhóm giống RO/A/7 thuộc cụm di truyền IV, RO/C/8 ở cụm di truyền VII, 

RO/C/9 ở cụm di truyền I và nhóm giống RO/JP/3 thuộc cụm di truyền XI; trong khi, 

ở những cụm di truyền thuộc về các nhóm giống như RO/CM/12, RO/J/5, RO/PB/1 

và RO/PB/2 gần như không xuất hiện những mẫu giống có sinh trưởng nổi trội.   
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Hình 3.14 Phân bố của 821 mẫu giống theo các cụm di truyền từ cây phả hệ được 

xây dựng bằng phần mềm DARWIN dựa vào 15 chỉ thị SSRs
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Bảng 3.26 Mối quan hệ di truyền giữa các cụm di truyền được phân chia trên cây phả hệ trong tổng số 821 mẫu giống theo sinh tưởng 

Cụm di 

truyền 

Cụm 

I 

Cụm 

II 

Cụm 

III 

Cụm 

IV 

Cụm 

V 

Cụm 

VI 

Cụm 

VII 

Cụm 

VIII 

Cụm 

IX 

Cụm 

X 

Cụm 

XI 

Cụm 

XII 

Cụm 

XIII 

Cụm 

XIV 

Cụm 

XV 

Cụm II 0,06               

Cụm III 0,08 0,05              

Cụm IV 0,07 0,05 0,07             

Cụm V 0,08 0,05 0,08 0,07            

Cụm VI 0,05 0,04 0,05 0,04 0,06           

Cụm VII 0,04 0,04 0,06 0,04 0,07 0,03          

Cụm VIII 0,06 0,05 0,07 0,04 0,07 0,04 0,03         

Cụm IX 0,09 0,08 0,10 0,07 0,10 0,07 0,06 0,05        

Cụm X 0,07 0,08 0,06 0,07 0,10 0,06 0,05 0,07 0,08       

Cụm XI 0,06 0,04 0,05 0,07 0,07 0,05 0,05 0,05 0,09 0,08      

Cụm XII 0,08 0,06 0,06 0,08 0,08 0,06 0,07 0,07 0,09 0,10 0,05     

Cụm XIII 0,07 0,04 0,05 0,07 0,06 0,05 0,06 0,06 0,09 0,08 0,06 0,04    

Cụm XIV 0,07 0,05 0,06 0,07 0,07 0,05 0,05 0,06 0,09 0,07 0,06 0,06 0,04   

Cụm XV 0,07 0,04 0,05 0,07 0,07 0,05 0,05 0,06 0,09 0,07 0,05 0,05 0,03 0,04  

Cụm XVI 0,09 0,06 0,06 0,07 0,08 0,06 0,07 0,08 0,11 0,10 0,07 0,06 0,04 0,06 0,05 

Giá trị khác biệt di truyền (Fst) giữa các nhóm giống dựa trên 1.000 hoán vị và xác suất tương ứng với mức ý nghĩa ***P ≤ 0,001.  
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Bảng 3.27 Số lượng và tỷ lệ mẫu cao nhất của các nhóm giống trên mỗi cụm di truyền từ cây phả hệ trong tổng số 821 mẫu giống 

Nhóm giống 

Số mẫu 

giống 

Cụm di truyền Tỷ lệ 

(%) I II III IV V VI VII VIII IX X XI XII XIII XIV XV XVI 

RO 7 1   1  4      1     57,1 

RO/A/7 128 2   115  1 2 4 1  2 1     89,8 

RO/C/8 75 1   1  11 53  1  1  1  5 1 70,7 

RO/C/9 93 88   1  2  1   1      94,6 

RO/CM 25 8  2         1 10 3  1 40,0 

RO/CM/10 76 5           3 16 12 17 23 30,3 

RO/CM/11 54 1 2          2 4 40 4 1 74,1 

RO/CM/12 31 1  1          25 4   80,6 

RO/J/5 51  21 1  20 4 1 1   2  1    41,2 

RO/J/6 45  1  4 2   24 12  1  1    53,3 

RO/JP/3 95 5 1    1     81 6 1    85,3 

RO/OP/4 22 2  4 1    1 1  8 1 1 1 1 1 36,4 

RO/PB/1 49  1 46       2       93,9 

RO/PB/2 70 2         68       97,1 

Tổng số 821 116 26 54 123 22 23 56 31 15 70 96 15 60 60 27 27 - 

Tỷ lệ (%) - 75,9 80,8 85,2 93,5 90,9 47,8 94,6 77,4 80,0 97,1 84,4 40,0 41,7 66,7 63,0 85,2 - 

Số mẫu 10% 

chọn lọc 82 15 2 1 19 0 1 12 4 3 1 12 1 1 5 2 3 - 
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Như đã đánh giá, hầu hết các mẫu giống từ nguồn gen cây cao su hoang dại 

đều có năng suất mủ rất thấp, nhưng cũng xuất hiện những mẫu giống cho năng suất 

mủ vượt trội; những mẫu giống có khả năng sản sinh lượng mủ tốt nhất được chọn 

lọc nhằm để phục vụ cho mục tiêu sản xuất cao su gỗ - mủ và sử dụng trong các 

chương trình lai tạo giống mới. Tương tự như sinh trưởng, nhằm phát hiện những 

mẫu giống cao su hoang dại có tiềm năng về năng suất mủ mà chúng đang hiện hữu 

trong các nhóm giống được sưu tập từ các tiểu vùng thuộc bang Rondonia (Brazil) 

đang bảo tồn ở Việt Nam.   

Bảng 3.28 Số lượng mẫu của các nhóm giống cao su có năng suất mủ trung bình 4 

năm tốt nhất theo tỷ lệ chọn lọc 5% và 10% 

Nhóm giống 

 

Số 

mẫu 

giống 

Theo tỷ lệ chọn lọc 5% Theo tỷ lệ chọn lọc 10% 

Số 

lượng 

Tỷ lệ trên số mẫu 

chọn lọc (%) 

Số 

lượng 

Tỷ lệ trên số mẫu 

chọn lọc (%) 

RO 7 0 0 1 1,6 

RO/A/7 101 4 12,9 8 12,9 

RO/C/8 48 3 9,7 3 4,8 

RO/C/9 71 5 16,1 14 22,6 

RO/CM 12 0 0 0 0 

RO/CM/10 54 1 3,2 1 1,6 

RO/CM/11 36 2 6,5 2 3,2 

RO/CM/12 24 2 6,5 2 3,2 

RO/J/5 40 3 9,7 6 9,7 

RO/J/6 38 0 0 1 1,6 

RO/JP/3 84 8 25,8 18 29,0 

RO/OP/4 18 3 9,7 3 4,8 

RO/PB/1 42 0 0 2 3,2 

RO/PB/2 41 0 0 1 1,6 

Tổng số 616 31 100 62 100 
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Đánh giá tiềm năng về năng suất mủ của những mẫu giống hoang dại có trong 

các nhóm giống từ bang Rondonia (Brazil), ở Bảng 3.28 cho thấy những mẫu giống 

có năng suất mủ cao nhất chủ yếu tập trung trên nhóm giống RO/C/9 và RO/JP/3 với 

tỷ lệ đạt 16,1% và 25,8% trong tổng số mẫu giống theo tỷ lệ chọn lọc 5% và số lượng 

mẫu của hai nhóm giống này cũng tăng lên tương ứng là 23% và 29% theo tỷ lệ chọn 

lọc 10%. Trái lại, nhóm giống RO/C/8 và RO/OP/4 có số mẫu chọn lọc khá cao đạt 

9,7% theo tỷ lệ chọn lọc 5%, nhưng số lượng mẫu đã giảm đáng kể đạt 4,8% khi tăng 

tỷ lệ chọn lọc lên 10%; đối với nhóm giống RO/A/7 và RO/J/5 có số lượng mẫu không 

thay đổi theo tỷ lệ chọn lọc từ 5% lên 10%. Bên cạnh đó, các nhóm giống RO/CM/10, 

RO/J/6, RO/PB/1 và RO/PB/2 gần như không xuất hiện mẫu giống có năng suất mủ 

nổi bật mặc dù số lượng mẫu được đánh giá trên các thí nghiệm là rất lớn. 

Liên hệ với 15 chỉ thị SSRs để xác định mối quan hệ di truyền giữa những mẫu 

giống thông qua phân tích trên cây phả hệ. Kết quả ở Hình 3.15 cho thấy toàn bộ 616 

mẫu giống đã được phân chia thành 15 cụm di truyền, những mẫu của các nhóm giống 

đã nhóm lại với nhau theo từng cụm di truyền riêng biệt, nhưng cũng xuất hiện các 

cụm di truyền hỗn hợp hoặc cùng một nhóm giống cũng có sự phân chia cụm di truyền 

thứ cấp. Kết quả ở Bảng 3.29 cho thấy giữa các cụm di truyền đều có sự khác biệt ý 

nghĩa (P ≤ 0,001) với chỉ số khác biệt (Fst) rất thấp từ 0,03 đến 0,14. Trong đó, giữa 

cụm di truyền V, VI và VIII thuộc các nhóm giống từ tiểu vùng Costa Marques có 

chỉ số khác biệt thấp từ 0,03 đến 0,05; cụm di truyền XI và XIV từ các nhóm giống 

của tiểu vùng Calama, cụm di truyền VII và XII từ các nhóm giống của tiểu vùng 

Jaru, cụm di truyền IX và XIII từ tiểu vùng Ji-Parana cùng có chỉ số khác biệt di 

truyền là 0,06. Do đó, gần như giữa các cụm di truyền được hình thành từ các mẫu 

giống được sưu tập trên cùng một tiểu vùng địa lý đều có chỉ số khác biệt di truyền 

(Fst) thấp hơn và giữa chúng có mối quan hệ di truyền gần gũi với nhau hơn. 

Đánh giá theo cụm di truyền, hầu hết số lượng mẫu của mỗi nhóm giống đều 

có xu hướng nhóm lại với nhau theo từng cụm di truyền riêng với tỷ lệ chiếm từ 

47,4% đến 100%; đối với nhóm giống RO/JP/3 được tách ra thành hai cụm di truyền 

thứ cấp (cụm IX và XIII) với số lượng mẫu giống thuộc về mỗi cụm di truyền tương 
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ứng chiếm tỷ lệ là 75% và 83% hoặc cũng như xuất hiện các cụm di truyền hỗn hợp 

gồm cụm II, IV và XV được hình thành từ mẫu giống của nhiều nhóm giống. Đánh 

giá theo nhóm giống, số lượng mẫu của các nhóm giống cũng đã tách riêng theo từng 

cụm di truyền với tỷ lệ chiếm từ 43% đến 98%; trong đó, nhóm giống RO/JP/3 được 

phân chia thành hai cụm di truyền thứ cấp với số lượng mẫu thuộc về mỗi cụm di 

truyền có tỷ lệ chiếm 75% và 83% hoặc nhóm giống RO và RO/OP/4 có số mẫu được 

phân bố trên nhiều cụm di truyền. Bên cạnh đó, nguồn gen được sưu tập trên cùng 

một tiểu vùng Costa Marques, giữa các mẫu giống có sự giao thoa lẫn nhau nhưng 

mẫu giống từ mỗi tiểu vùng địa lý đã tách ra để hình thành các cụm di truyền riêng 

biệt gồm nhóm giống RO/CM/10, RO/CM/11 và RO/CM/12 với số lượng mẫu trên 

các cụm di truyền chiếm tỷ lệ cao từ 47% đến 65% (Bảng 3.30).  

Những mẫu giống có năng suất mủ tốt nhất chủ yếu tập trung ở hai nhóm giống 

(Bảng 3.28) đồng thời cũng xuất hiện trên hai cụm di truyền thuộc về hai nhóm giống 

tương ứng được phân tích trên cây phả hệ (Hình 3.15 và Bảng 3.30) gồm nhóm giống 

RO/C/9 thuộc cụm di truyền XIV và RO/JP/3 trên cụm di truyền IX; đối với những 

cụm di truyền thuộc về các nhóm giống RO/CM/12, RO/J/6, RO/PB/1 và RO/PB/2 

gần như không có sự hiện diện của những mẫu giống nổi trội về năng suất mủ.  

Như vậy, nguồn gen cao su hoang dại từ bang Rondonia (Brazil) đang bảo tồn 

ở Việt Nam, những mẫu giống có tiềm năng sinh trưởng khỏe và năng suất mủ cao 

gần như không phụ thuộc vào số lượng mẫu của các nhóm giống và số lượng mẫu 

giống được sưu tập trên cùng một tiểu vùng địa lý đều theo xu hướng nhóm lại với 

nhau để hình thành các cụm di truyền riêng. Những mẫu giống sinh trưởng và năng 

suất mủ nổi trội được tập trung trên các nhóm giống đồng thời cũng xuất hiện trên 

cụm di truyền từ cây phả hệ thuộc về các nhóm giống tương ứng, những mẫu giống 

vừa sinh tưởng khỏe và năng suất mủ cao thuộc về nhóm giống RO/C/9 và RO/JP/3; 

những mẫu giống có sinh trưởng khỏe gồm nhóm giống RO/A/7 và RO/C/8. Do đó, 

bốn nhóm giống này đang chứa số lượng lớn mẫu giống rất tiềm năng về sinh trưởng 

cũng như về năng suất mủ và cần tiếp tục nghiên cứu sâu hơn để từ đó khai thác chúng 

một cách hiệu quả nhất trong các chương trình chọn tạo giống cao su ở Việt Nam. 
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Hình 3.15 Phân bố của 616 mẫu giống theo các cụm di truyền từ cây phả hệ được 

xây dựng bằng phần mềm DARWIN dựa vào 15 chỉ thị SSRs
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Bảng 3.29 Mối quan hệ di truyền giữa các cụm di truyền được phân chia trên cây phả hệ trong tổng số 616 mẫu giống theo năng suất mủ 

Cụm di 

truyền 

Cụm 

I 

Cụm 

II 

Cụm 

III 

Cụm 

IV 

Cụm 

V 

Cụm 

VI 

Cụm 

VII 

Cụm 

VIII 

Cụm 

IX 

Cụm 

X 

Cụm 

XI 

Cụm 

XII 

Cụm 

XIII 

Cụm 

XIV 

Cụm II 0,07              

Cụm III 0,07 0,09             

Cụm IV 0,09 0,11 0,08            

Cụm V 0,07 0,08 0,07 0,07           

Cụm VI 0,09 0,10 0,07 0,07 0,05          

Cụm VII 0,08 0,08 0,06 0,07 0,05 0,04         

Cụm VIII 0,07 0,08 0,04 0,06 0,03 0,03 0,04        

Cụm IX 0,09 0,11 0,05 0,07 0,06 0,06 0,04 0,04       

Cụm X 0,08 0,09 0,08 0,09 0,07 0,08 0,05 0,06 0,08      

Cụm XI 0,05 0,07 0,06 0,08 0,05 0,07 0,04 0,05 0,06 0,03     

Cụm XII 0,06 0,08 0,08 0,08 0,07 0,08 0,06 0,05 0,06 0,05 0,03    

Cụm XIII 0,11 0,13 0,09 0,11 0,09 0,10 0,07 0,07 0,06 0,09 0,08 0,08   

Cụm XIV 0,09 0,10 0,10 0,11 0,09 0,09 0,07 0,08 0,07 0,09 0,06 0,08 0,10  

Cụm XV 0,13 0,14 0,10 0,10 0,09 0,10 0,08 0,08 0,06 0,09 0,08 0,10 0,12 0,10 

Giá trị khác biệt di truyền (Fst) giữa các nhóm giống dựa trên 1.000 hoán vị và xác suất tương ứng với mức ý nghĩa ***P ≤ 0,001.  
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Bảng 3.30 Số lượng và tỷ lệ mẫu cao nhất của các nhóm giống trên mỗi cụm di truyền từ cây phả hệ trong tổng số 616 mẫu giống 

Nhóm giống 

Số mẫu 

giống 

Cụm di truyền Tỷ lệ 

(%) I II III IV V VI VII VIII IX X XI XII XIII XIV XV 

RO 7  1    1    1    1 3 42,9 

RO/A/7 101  1     2 1  85 9 2 1   84,2 

RO/C/8 48        2 1  40 2  2 1 83,3 

RO/C/9 71  5       1 2    63  88,7 

RO/CM 12  1  2 1 7   1       58,3 

RO/CM/10 54  1  1 7 6 1 37      1  68,5 

RO/CM/11 36  1  2 21 5 2 4 1       58,3 

RO/CM/12 24  1  1 3 18  1        75,0 

RO/J/5 40       30 3   1  2 1 3 75,0 

RO/J/6 38       1 4 1   31 1   81,6 

RO/JP/3 84  3    1  6 47    25 2  56,0 

RO/OP/4 18        4 11 1   1 1  61,1 

RO/PB/1 42 2  39    1         92,9 

RO/PB/2 41 40 1              97,6 

Tổng số 616 42 15 39 6 32 38 37 62 63 89 50 35 30 71 7 - 

Tỷ lệ (%) - 95,2 33,3 100 33,3 65,6 47,4 81,1 59,7 74,6 95,5 80,0 88,6 83,3 88,7 42,9 - 

Số mẫu 10% chọn lọc 62 1 4 2 0 3 1 5 3 14 7 3 1 4 14 0 - 
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KẾT LUẬN VÀ ĐỀ NGHỊ 

 

1. Kết luận  

Tất cả các nhóm giống cao su có nguồn gốc từ các tiểu vùng thuộc bang 

Rondonia (Brazil) là rất đa dạng di truyền với các chỉ số di truyền cao; nguồn gen 

được sưu tập từ bang Rondonia đa dạng di truyền hơn các nguồn gen đã được chọn 

tạo giống như nguồn gen Wickham và Wickham x Amazon, kể cả nguồn gen hoang 

dại từ bang Mato Grosso (Brazil). Nguồn gen Wickham đã xảy ra hiện tượng thoái 

hóa giống, nhưng nguồn gen từ bang Rondonia vẫn còn nguyên trạng ban đầu từ khi 

đưa vào bảo tồn ở Việt Nam.  

Dựa vào 15 chỉ thị SSRs đã phát hiện 105 mẫu giống có sự trùng lặp di truyền 

với các mẫu giống khác bao gồm 85 cặp mẫu và 10 bộ ba trong số 1.127 mẫu giống. 

Những mẫu giống từ cùng một tiểu vùng sưu tập thuộc bang Rondonia (Brazil) đã 

nhóm lại với nhau theo từng cụm di truyền riêng biệt và biến lượng di truyền chủ yếu 

là do nội tại của các mẫu giống (74%), nhưng giữa các nhóm giống vẫn có sự khác 

biệt di truyền và giữa các nhóm giống có mối quan hệ di truyền gần gũi hơn so với 

các nguồn gen khác. Đối với nguồn gen Wickham và Wickham x Amazon, biến lượng 

di truyền giữa các mẫu giống đã giảm đáng kể và không khác biệt, nhưng giữa hai 

nguồn gen vẫn có sự khác biệt di truyền.  

Những mẫu giống cao su từ bang Rondonia (Brazil) đang bảo tồn ở Việt Nam 

chủ yếu được hình thành từ hai nguồn gen, một nguồn gen gồm các mẫu giống từ tiểu 

vùng Ariquemes, nguồn gen khác gồm mẫu giống từ các tiểu vùng Costa Marques, 

Ji-Parana và Ouro Preto; giữa hai nguồn gen có mối quan hệ di truyền gần gũi hơn so 

với các nguồn gen bên ngoài bang Rondonia. Cấu trúc di truyền của các nguồn gen 

phù hợp với các tiểu vùng địa lý được sưu tập và giữa các mẫu giống trong cùng một 

tiểu vùng có quan hệ di truyền gần gũi hơn so với mẫu giống từ các tiểu vùng khác. 
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Nguồn gen cao su hoang dại từ bang Rondonia (Brazil) đã thể hiện khả năng 

sinh trưởng khỏe, nhưng biến thiên thấp (17%); năng suất mủ thấp nhưng biến thiên 

rất cao (90%). Những mẫu giống có sinh trưởng khỏe và năng suất mủ cao gần như 

không phụ thuộc vào số lượng mẫu của các nhóm giống; những mẫu giống có tiềm 

năng vượt trội chỉ tập trung ở một số nhóm giống và đồng thời cũng xuất hiện trên 

cụm di truyền từ cây phả hệ thuộc về các nhóm giống tương ứng đó, những mẫu giống 

vừa có sinh tưởng khỏe và năng suất mủ tập trung ở nhóm giống RO/C/9 và RO/JP/3; 

mẫu giống có sinh trưởng khỏe thuộc về nhóm giống RO/A/7 và RO/C/8. 

2. Đề nghị 

Ứng dụng chỉ thị SSRs để đánh giá đa dạng di truyền cho các nguồn gen cây 

cao su được sưu tập từ các bang khác nhau của Brazil đang bảo tồn ở Việt Nam nhằm 

so sánh về mức độ đa dạng di truyền với nguồn gen từ bang Rondonia.  

Sử dụng chỉ thị SSRs để xác định mối quan hệ di truyền giữa các mẫu giống 

và giữa các nhóm giống có trong các nguồn gen cây cao su đang bảo tồn ở Việt Nam 

nhằm giảm số lượng mẫu giống bảo tồn, đa dạng hóa nguồn gen và định hướng các 

tổ hợp cho chương trình lai tạo giống mới.   

Xác định cấu trúc di truyền cho những mẫu giống cao su được sưu tập từ các 

bang khác nhau thuộc Barzil để tìm hiểu về mối quan hệ di truyền giữa các mẫu giống 

ở mỗi tiểu vùng của bang và giữa các bang của Brazil nhằm sử dụng và bảo tồn các 

nguồn gen hiệu quả trong dài hạn ở Việt Nam.   

Những mẫu giống cao su hoang dại từ bang Rondonia (Brazil) có sinh trưởng 

và năng suất mủ nổi trội cần đưa vào khảo nghiệm ở qui mô lớn hơn để sớm khuyến 

cáo cho sản xuất giống cao su gỗ hoặc gỗ - mủ và sử dụng làm bố mẹ lai; bốn nhóm 

giống có số lượng lớn mẫu giống tiềm năng về sinh trưởng và năng suất mủ cần tiếp 

tục nghiên cứu sâu hơn để có thể thác khai chúng một cách hiệu quả nhất. 
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đang bảo tồn ở Việt Nam. Tạp chí Nông nghiệp và Phát triển (đã được chấp 
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124. Trần Thị Thúy Hoa, 1993. Báo cáo chuyến công tác khảo sát giống và tình hình 
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Phụ lục 1. Bảng tra cứu danh mục mẫu giống cao su được IRRDB sưu tập vào năm 

1981 tại các tiểu vùng thuộc bang Rondonia của Brazil 

Mã hóa mẫu 

quốc tế 

Bang Rondonia 

(ký hiệu)  

Quận của bang 

Rondonia (ký hiệu) 

Tiểu 

vùng 

Tên mẫu 

giống 

2 Rondonia (RO) Pimenta Bueno (PB) 1 RO/PB/1/... 

3 Rondonia (RO) Pimenta Bueno (PB) 2 RO/PB/2/... 

20 Rondonia (RO) Ouro Preto (PB) 4 RO/PB/4/... 

22 Rondonia (RO) Ji-Parana (JP) 3 RO/JP/3/... 

23 Rondonia (RO) Calama (C) 9 RO/C/9/... 

24 Rondonia (RO) Calama (C) 8 RO/C/8/... 

25 Rondonia (RO) Ariquemes (A) 7 RO/A/7/... 

32 Rondonia (RO) Jaru (J) 6 RO/J/6/... 

33 Rondonia (RO) Jaru (J) 5 RO/J/5/... 

44 Rondonia (RO) Costa Marques (CM) 10 RO/CM/10/... 

62 Rondonia (RO) Costa Marques (CM) 12 RO/CM/12/... 

63 Rondonia (RO) Costa Marques (CM) 11 RO/CM/11/... 

 

Phụ lục 2. Hình thức bảo tồn quỹ gen cây cao su tại Việt Nam (Hevea germplasm) 

Toàn bộ mẫu giống cao su tại đang bảo tồn ở Việt Nam dưới dạng vườn nhân 

chồi ghép (ex situ germplasm), hình thức bảo tồn phù hợp với đặc tính sinh học của 

cây cao su và là hình thức bảo tồn duy nhất được áp dụng ở các nước trồng cao su. 

Tên vườn : SNLK 86. 

Năm bắt đầu bảo tồn : 1986. 

Điạ điểm bảo tồn : Viện Nghiên cứu Cao su Việt Nam (xã Lai Hưng, huyện 

Bàu Bàng, tỉnh Bình Dương). 

Bố trí : Mỗi mẫu giống được lưu giữ 10 cây (dòng vô tính) với 2 

lần lặp lại (2 lần lặp x 5 cây). 

Khoảng cách trồng 

(hàng x cây) 

: 1,5 m x 1,2 m. 

Diện tích : Diện tích quy hoạch là 12,5 ha; diện tích mẫu giống đang 

bảo tồn là 7,5 ha.  
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Phụ lục 3. Quy trình ly trích DNA từ lá cao su theo phương pháp CTAB trong điều 

kiện của Việt Nam 

Bước 1. Cân 200 mg lá cao su non tươi, rửa sạch và cho vào cối, nghiền với nitơ lỏng 

đến khi thành bột mịn. 

 

Bước 2. Thêm vào 1,2ml DNA Extraction buffer pH = 8 (DNA extraction buffer đã 

được ủ ở 65oC) và tiếp tục nghiền bột lá đã bị vón cục. 

 

Bước 3. Dùng pipet (đầu tip cắt bỏ đầu nhọn) hút lấy dịch nghiền trong cho vào tube 

2ml, vortex kỹ, và ủ ở 65oC trong 45 phút (trộn bằng cách đảo tube mỗi 10 phút 1 lần). 

 

Bước 4. Thêm vào tube 500 l phenol: chloroform: isoamyl alcohol (25:24:1), vortex 

1.400rpm trong 10 phút cho đến khi hỗn hợp biến thành thể sữa, ly tâm 14.000rpm trong 

10 phút ở 10oC. 

 

Bước 5. Hút lấy dịch trong bên trên qua một tube 2ml mới, thêm vào 500l phenol: 

chloroform: isoamyl alcohol (25:24:1), vortex 1.400rpm trong 10 phút, ly tâm 14000rpm 

trong 10 phút ở 100C. 

 

Bước 6. Dùng pipet (đầu típ đã cắt bỏ đầu nhọn) hút lấy dịch trong bên trên qua một 

tube 2ml mới, thêm vào 1µl Rnase A (nồng độ 100 mg/ml), ủ ở 37oC trong 1 giờ. 

 

Bước 7. Thêm vào 250µl (khoảng 0,6 thể tích dịch trích ở bước 6) dung dịch 100% 

isopropanol lạnh, trộn bằng pipet hoặc đảo tube, và để kết tủa qua đêm ở -20oC. 

 

Bước 8. Ly tâm 8.000rpm trong 10 phút ở 10oC, nếu thấy có kết tủa thì đổ bỏ dịch trong 

và tiếp tục bước 8. Nếu không thấy kết tủa thì để nguyên dịch trích và cho vào tủ đông 

trong 30 phút hoặc qua đêm sau đó ly tâm 10.000rpm trong 10 phút ở 10oC. 

 

Bước 9. Thêm vào 300µl TE 1X, ủ ở 37oC trong 1 giờ (không lắc, không đảo tube) 

 

Bước 10. Thêm 20µl Sodium acetate 3M và trộn bằng pipet, thêm 640µl Ethanol 96-

100%, trộn đều bằng pipet hoặc đảo ngược tube và đặt ở nhiệt độ -20oC trong 30 phút. 

 

Bước 11. Ly tâm 10.000 rpm trong 10 phút ở 4oC và đổ bỏ dịch trong. 

 

Bước 12. Rửa kết tủa với 400µl Ethanol 70% bằng cách ly tâm 10.000 rpm trong 2 phút 

ở 4oC và đổ bỏ dịch trong (lần 1). 

 

Bước 13. Rửa kết tủa với 400µl Ethanol 70% bằng cách ly tâm 10.000 rpm trong 2 phút 

ở 4oC, đổ bỏ dịch trong (lần 2), để khô kết tủa trong tủ hút (không sấy) và hòa tan kết tủa 

trong 200µl TE 1X, ủ ở 37oC trong 30 phút. 

 

Bước 14. Mẫu DNA thu được sẽ bảo quản ở -20oC trong thời gian dài. 
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Phụ lục 4. Quy trình phản ứng PCR với các chỉ thị SSR để phân tích điện di trên 

máy đọc trình tự ABI 

 

Bước 1. Chuẩn bị mẫu DNA 

- DNA phải có chất lượng tốt và đủ số lượng: Chất lượng và số lượng của mẫu DNA 

ban đầu được kiểm tra bằng diện di trên gel agarose 1% và xác định bằng máy đo 

quang phổ có tỷ lệ DO260/DO280 > 1,7. Sau đó, DNA được pha loãng 25 ng/μL và 

nồng độ DNA của tất cả các mẫu cần được đồng nhất để dễ dàng đọc hình ảnh sản 

phẩm PCR (Nếu sử dụng bằng robot, thể tích tối thiểu là 50 μL và thể tích tối đa là 

500 μL để ngăn ngừa nhiễm bẩn khi thao tác). 

- Xác định vị trí DNA trong kho dữ liệu: Định vị DNA sẽ phụ thuộc vào yêu cầu tải 

trên ABI 3500, đặc biệt quan trọng sử dụng pipet bằng robot; khác với hình ảnh trên 

hệ thống Li-Cor, hình ảnh trên máy đọc trình tự ABI không yêu cầu thứ tự sắp xếp 

mẫu cụ thể trên đĩa (plate). 

Bước 2. Chuẩn bị các đoạn mồi microsatellite 

Để đọc hình ảnh các sản phẩm PCR, các đoạn mồi phải được gắn nhãn với 

màu nhuộm phát huỳnh quang khi được kích hoạt ở một bước sóng nhất định, do đó 

hai chiến lược có thể được xem xét: 

- Sử dụng đoạn mồi có đuôi gắn nhãn M13: Một trong số các đoạn mồi microsatellite 

phải được kéo dài bằng đuôi thông dụng (M13), đuôi M13: 5'-CAC GAC GTT GTA 

AAA CGA C-3' được bổ sung vào đầu cuối 5' trên đoạn mồi xuôi (kéo dài 19 bp). Bổ 

sung đuôi gắn nhãn M13 trong hỗn hợp PCR để giảm chi phí. 

- Sử dụng một số đoạn mồi microsatellite gắn nhãn trực tiếp với màu nhuộm: Chi phí 

cao nhưng cần thiết để phản ứng PCR tốt hơn vì có trình tự ngắn hơn. 

* Các oligo gắn nhãn: Nhiều màu nhuộm có sẵn trên ABI từ các nhà cung cấp. Máy 

đọc trình tự ABI phát hiện huỳnh quang (CIRAD) có bộ lọc G5 gồm 4 màu (6-FAM, 

NEC, VIC, PET) và cùng với một màu dành riêng cho kích thước chỉ thị GeneScan 

600-LIZ Size-Standard V2.0.  

Bước 3. Chọn lọc phối hợp các đoạn mồi 

Hệ thống ABI có thể phát hiện 5 loại huỳnh quang với 5 bước sóng khác nhau. 

Do đó, có thể kết hợp các sản phẩm PCR thu được từ các chỉ thị vệ tinh (satellite 

marker) khác nhau, cả kích thước của các allele và đoạn mồi gắn nhãn với một trong 

bốn màu nhuộm huỳnh quang gồm FAM, NED, VIC hoặc PET. Nên ghép ít nhất 8 

microsatellite cho mỗi lần chạy để thu được 8 vạch (point) cho mỗi làn (lane). 

Bước 4. Chuẩn bị hỗn hợp PCR (PCR mix) 

PCR được thực hiện trên các đĩa 96 hoặc 384 giếng, cần lưu ý nhiệt gắn mồi 

PCR phải thay đổi tùy thuộc vào đĩa 96 hoặc 384 giếng; (TaoC) thấp hơn khoảng 2°C 

đối với đĩa 384 giếng. 
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- Hỗn hợp cho phản ứng với thể tích 10 µL 

Thành phần hỗn hợp Thể tích  

DNA (25 ng/µL)  Từ 10 đến 25 ng 

Primers (10 µM)  
Từ 0,05 M đến 0,2 M (trường hợp PCR đa mồi, càng nhiều 

mồi càng tốt; kết quả tốt hơn, có thể cân bằng nồng độ giữa 

các cặp mồi). 

Đoạn mồi gắn nhãn 

M13 (10 µM)  
Từ 0,06 M đến 0,2 M 

10X buffer  1X (đầu cuối có chứa MgCl2 ở 1,5 mM) 

dNTP (2 mM)  200 µM 

MgCl2 (50 mM)  0,5 µM (buffer đã có 1,5 mM) (tổng cộng là 2 mM) 

Taq polymerase 

(1 - 2U) 
0,1 U/µL 

Nước merck  Q.S. 10 µL 

 

- Hỗn hợp PCR (PCR mix) với tổng thể tích 10 µL (đĩa 96 giếng) 

Thành phần Nồng độ Thể tích 

DNA khuôn 25 ng/µL 5 µL 

Hỗn hợp   

Tp Ozyme 1 x 110 µL 

dNTP 200 µM 110 µL 

MgCl2 0,50 mM 11 µL 

Am1-M13 0,08 µM 8,8 µL 

Am2 0,10 µM 11 µL 

M13 (Dye) 0,10 µM 11 µL 

Tap Ozyme 0,1 U/µL 55 µL 

H2O   233,2 µL 

Tổng thể tích hỗn hợp   550 µL 

Thể tích DNA và hỗn hợp   10 µL 

 

- Chương trình phản ứng PCR  

Sử dụng máy luân nhiệt (thermocycler) để thực hiện phản ứng PCR, tổng số 

được thực hiện gồm 35 chu kỳ (235 bản sao) với thời gian chạy phản ứng PCR cho 

đĩa 384 giống là 3 giờ 15 phút (chương trình đã được cại đặt sẵn). Cụ thể chương 

trình phả ứng PCR như sau: 
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Biến tính ban đầu 

(Initial denaturing) 

 
94°C 5 phút 

 

Touchdown  

 

10 chu kỳ 

94°C 

Ta +5°C, -0.5°C mỗi chu kỳ 

72°C 

45 giây 

1 phút 

1 phút 15 giây 

 

Khuếch đại 

(Amplification) 

 

25 chu kỳ 

94°C 

Ta 

72°C 

45 giây 

1 phút 

1 phút 15 giây 

Kéo dài cuối cùng 

(Final elongation) 

 
72°C  

30 phút 

Ổn định  15°C  

 

Bước 5. Chuẩn bị mẫu cho ABI 

- Phối trộn các sản phẩm PCR: Đĩa PCR gộp chung (PCR pooling plate)  

Các sản phẩm PCR có thể được trộn lại với nhau từ các đĩa đã được PCR; it 

nhất 8 sản phẩm PCR được ghép lại với nhau (cũng có thể phối hợp trong quá trình 

PCR). Cường độ huỳnh quang khác nhau được phát hiện tùy thuộc vào màu nhuộm; 

do đó, thể tích mẫu của mỗi sản phẩm thay đổi tùy theo màu nhuộm được sử dụng. 

- Pha loãng đĩa PCR gộp chung  

Các dung dịch khác nhau cần được kiểm tra để cho phép phân tích huỳnh 

quang tốt trên ABI (1) Pha quá loãng, đỉnh dưới 200 rfu; (2) Pha loãng tốt, đỉnh từ 

200 đến 80.000 rfu; (3) Pha quá đặc, đỉnh trên 80.000 rfu (bảo hòa huỳnh quang). 

- Thêm formamide và kích thước chỉ thị 

Formamide được sử dụng để duy trì các đoạn PCR trong điều kiện biến tính 

và giảm thiểu bốc hơi trong suốt quá trình chạy ABI. Thêm 10 μL hỗn hợp (formamid 

hoặc ultra water + MT) cho mỗi một giếng trong đĩa có chứa 2 μl PCR đã pha loãng. 

“Formamide + size marker” được thực hiện thủ công, với tỷ lệ hỗn hợp gồm: 

Hỗn hợp 384 giếng 

Hi-Di formamide 4 mL 

Ultra pure H2O  

GeneScan 600LIZ (MT) 48 µL 
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Phụ lục 5. Định tính mẫu DNA được ly trích từ lá cao su bằng điện di trên gel 

agarose 1% 

 

 
(M là Lambda DNA, các số hiện trên giếng là các mã DNA tương ứng với các mẫu) 

 

Phụ lục 6. So sánh giữa các cặp và bộ ba mẫu giống có mối quan hệ di truyền gần 

gũi với nhau dựa vào 15 chỉ thị SSRs và hình thái lá 

 

 
Phụ lục 6.1 Hình thái giống nhau giữa mẫu giống RO/C/8/10C và RO/C/8/14C 
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Phụ lục 6.2 Hình thái khác nhau giữa mẫu giống RO/A/7/177 và RO/A/7/178 

 

Phụ lục 6.3 Hình thái khác nhau giữa bộ ba mẫu giống RO/PB/2/154 – 

RO/PB/2/324 – RO/A/7/99C 
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Phụ lục 7. Một số mẫu giống cao su có sinh trưởng rất khỏe và năng suất mủ khá 

trên các thí nghiệm tại Lai Khê (Lai Hưng – Bàu Bàng – Bình Dương) 
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Phụ lục 8. Thành phần biến lượng di truyền dựa trên phân tích phương sai phân tử 

(AMOVA) cho 1.022 mẫu từ 18 nhóm giống từ nhiều nguồn gen và 951 mẫu giống 

từ 14 tiểu vùng thuộc bang Rondonia (Brazil) 

Nguồn biến dị 

 

Độ tự 

do (df) 

Tổng bình 

phương (SS) 

Trung bình 

bình phương 

(MS) 

Tỷ lệ 

biến dị 

(%) 

Giá trị 

Fst 

Nguồn gen của 18 nhóm giống của nhiều bộ sưu tập 

Giữa các nhóm giống 17 1.288,0 75,8 9 0,10*** 

Giữa các mẫu giống 1.004 7.007,8 7,0 17 0,18*** 

Nội tại của mẫu giống 1.022 4.917,5 4,8 74 0,26*** 

Tổng số 2.043 13.213,3  100  

Nguồn gen Rondonia gồm 14 nhóm giống 

Giữa các nhóm giống 13 1.140,4 87,7 9 0,09*** 

Giữa các mẫu giống 937 6.589,1 7,0 17 0,19*** 

Nội tại của mẫu giống 951 4.556,5 4,8 74 0,27*** 

Tổng số 1.901 12.286,0  100  

Fst là sự khác biệt di truyền với mức ý nghĩa P ≤ 0,001. 

 

Phụ lục 9. Thành phần biến lượng di truyền dựa trên phân tích phương sai phân tử 

(AMOVA) cho các mẫu giống từ các nguồn gen khác nhau 

Nguồn biến dị 

 

Độ tự 

do (df) 

Tổng bình 

phương 

(SS) 

Trung bình 

bình phương 

(MS) 

Tỷ lệ 

biến dị 

(%) 

Giá trị 

Fst 

Nguồn gen AC và MT  

Giữa các nhóm giống 1 22,6 22,6 11 0,11*** 

Giữa các mẫu giống 21 143,6 6,8 14 0,15*** 

Nội tại của mẫu giống 23 115,5 5,0 75 0,24*** 

Tổng số 45 281,7  100  

Nguồn gen W và WxA 

Giữa các nhóm giống 1 10,4 10,4 4 0,04** 

Giữa các mẫu giống 37 194,2 5,2 2 0,02NS 

Nội tại của mẫu giống 39 197,5 5,1 94 0,06* 

Tổng số 77 402,1  100  

Fst là sự khác biệt di truyền với mức ý nghĩa *P ≤ 0,05; **P ≤ 0,01; ***P ≤ 0,001. 
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Phụ lục 10. Phân tích biến lượng (ANOVA) về sinh trưởng (cm) của các mẫu giống 

cao su ở tuổi 15 có nguồn gốc từ bang Rondonia (Brazil) trên các thí nghiệm 

Nguồn biến thiên 

 

Độ tự 

do (df) 

Tổng bình 

phương 

(SS) 

Trung bình 

bình phương 

(MS) 

Trắc 

nghiệm 

(F) 

Xác suất 

(P) 

Trên các thí nghiệm 

Giữa các thí nghiêm 7 11.786,4 1.683,8 14,60 5,6 x 10-18 

Trong thí nghiệm 813 93.785,2 1.15,4   

Tổng 820 105.571,6    

Trên các nhóm giống 

Giữa các nhóm giống 13 12.650,0 973,1 8,45 3,2 x 10-16 

Trong nhóm giống 807 92.921,6 115,1   

Tổng 820 105.571,6    

 

Phụ lục 11. Phân tích biến lượng (ANOVA) về năng suất mủ trung bình 4 năm 

(g/c/c) của các mẫu giống cao su có nguồn gốc từ bang Rondonia (Brazil) trên     

các thí nghiệm 

Nguồn biến thiên 

 

Độ tự 

do (df) 

Tổng bình 

phương 

(SS) 

Trung bình 

bình phương 

(MS) 

Trắc 

nghiệm 

(F) 

Xác suất 

(P) 

Trên các thí nghiệm 

Giữa các thí nghiệm 7 9.084,0 1.297,7 36,0 4,3 x 10-42 

Trong thí nghiệm 608 21.946,2 36,1   

Tổng 615 31.030,2    

Trên các nhóm giống 

Giữa các nhóm giống 13 1.592,3 122,5 2,5 0,0024 

Trong nhóm giống 602 29.437,9 48,9   

Tổng 615 31.030,2    
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Phụ lục 12. Kiểm tra phân phân bố bằng trắc nghiệm (λ2) về sinh trưởng (cm) ở 

tuổi 15 của toàn bộ 821 mẫu giống cao su từ bang Rondonia (Brazil) trên 8 thí 

nghiệm tại Lai Khê (Lai Hưng - Bàu Bàng - Bình Dương) 

Giới 

hạn 

dưới 

Giới 

hạn 

trên 

Trung 

bình 

Tần 

số 

(fi) 

Tần 

suất  

(fi%) 

Tổng 

trung 

bình 

(X) 

Độ 

lệch 

chuẩn

(S) 

Hệ số 

biến 

thiên 

(CV%) 

Trắc 

nghiệm 

(λ2) 

Xác 

suất 

(P) 

32,4 35,0 33,7 1 0,1 66,1 11,3 17,2 24,0 0,20 

35,0 37,6 36,3 4 0,5      

37,6 40,2 38,9 3 0,4      

40,2 42,9 41,6 7 0,9      

42,9 45,5 44,2 7 0,9      

45,5 48,1 46,8 16 1,9      

48,1 50,7 49,4 13 1,6      

50,7 53,3 52,0 27 3,3      

53,3 56,0 54,6 35 4,3      

56,0 58,6 57,3 64 7,8      

58,6 61,2 59,9 67 8,2      

61,2 63,8 62,5 76 9,3      

63,8 66,4 65,1 65 7,9      

66,4 69,0 67,7 63 7,7      

69,0 71,7 70,4 87 10,6      

71,7 74,3 73,0 65 7,9      

74,3 76,9 75,6 46 5,6      

76,9 79,5 78,2 60 7,3      

79,5 82,1 80,8 38 4,6      

82,1 84,7 83,4 24 2,9      

84,7 87,4 86,1 22 2,7      

87,4 90,0 88,7 10 1,2      

90,0 92,6 91,3 8 1,0      

92,6 95,2 93,9 4 0,5      

95,2 97,8 96,5 4 0,5      

97,8 100,5 99,1 2 0,2      

100,5 103,1 101,8 1 0,1      

103,1 105,7 104,4 0 0,0      

105,7 108,3 107,0 2 0,2      

Sự khác biệt không có ý nghĩa với xác suất P > 0,05 (NS). 
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Phụ lục 13. Kiểm tra phân phân bố bằng trắc nghiệm (λ2) về năng suất mủ trung 

bình 4 năm (g/c/c) của toàn bộ 616 mẫu giống cao su từ bang Rondonia (Brazil) 

trên 8 thí nghiệm tại Lai Khê (Lai Hưng - Bàu Bàng - Bình Dương) 

Giới hạn 

dưới 

Giới 

hạn 

trên 

Trung 

bình 

Tần 

số 

(fi) 

Tần 

suất  

(fi%) 

Tổng 

trung 

bình 

(X) 

Độ 

lệch 

chuẩn

(S) 

Hệ số 

biến 

thiên 

(CV%) 

Trắc 

nghiệm 

(λ2) 

Xác 

suất 

(P) 

-0,1 2,5 1,2 2 0,3 7,9 7,1 89,8 195,5 1E-38 

2,5 5,1 3,8 181 29,4      

5,1 7,7 6,4 173 28,1      

7,7 10,3 9,0 89 14,4      

10,3 13,0 11,6 58 9,4      

13,0 15,6 14,3 32 5,2      

15,6 18,2 16,9 18 2,9      

18,2 20,8 19,5 26 4,2      

20,8 23,4 22,1 10 1,6      

23,4 26,0 24,7 6 1,0      

26,0 28,6 27,3 4 0,6      

28,6 31,2 29,9 4 0,6      

31,2 33,8 32,5 5 0,8      

33,8 36,5 35,2 0 0,0      

36,5 39,1 37,8 2 0,3      

39,1 41,7 40,4 2 0,3      

41,7 44,3 43,0 1 0,2      

44,3 46,9 45,6 1 0,2      

46,9 49,5 48,2 1 0,2      

49,5 52,1 50,8 0 0,0      

52,1 54,7 53,4 0 0,0      

54,7 57,4 56,0 0 0,0      

57,4 60,0 58,7 0 0,0      

60,0 62,6 61,3 0 0,0      

62,6 65,2 63,9 1 0,2      

Sự khác biệt ý nghĩa với xác suất P ≤ 0,001***. 

  



153 

 

 

 

Phụ lục 14. Cơ sở dữ liệu của các mẫu giống cao su về sinh trưởng (cm) ở 15 tuổi, 

năng suất mủ trung bình 4 năm (g/c/c) và sản phẩm PCR với chỉ thị SSRs 

Số 

TT Mẫu giống 

Nhóm 

giống cm g/c/c PCR 

Số 

TT Mẫu giống 

Nhóm 

giống cm g/c/c PCR 

1 RO1 RO 56,3 13,1 167/167 41 RO/A/7/178 RO/A/7 58,8 4,4 167/173 

2 RO2 RO 0 0 167/175 42 RO/A/7/179 RO/A/7 74,4 3,2 167/169 

3 RO35 RO 0 0 176/182 43 RO/A/7/185 RO/A/7 85,9 2,1 153/175 

4 RO38 RO 0 0 159/175 44 RO/A/7/186 RO/A/7 71,7 0 153/167 

5 RO41 RO 0 0 165/176 45 RO/A/7/187 RO/A/7 0 0 165/187 

6 RO42 RO 56,8 4,0 167/173 46 RO/A/7/195 RO/A/7 62,9 2,2 163/165 

7 RO45 RO 0 0 175/175 47 RO/A/7/197 RO/A/7 62,2 0 167/169 

8 RO52 RO 52,2 3,1 165/173 48 RO/A/7/198 RO/A/7 67,3 3,8 167/173 

9 RO53 RO 0 0 163/167 49 RO/A/7/19C RO/A/7 0 0 167/171 

10 RO54 RO 84,0 6,3 163/165 50 RO/A/7/1C RO/A/7 67,5 13,4 165/167 

11 RO55 RO 69,3 1,8 165/181 51 RO/A/7/2 RO/A/7 62,2 10,6 167/185 

12 RO58 RO 0 0 163/173 52 RO/A/7/204 RO/A/7 68,7 4,9 165/175 

13 RO59 RO 65,6 23,7 171/181 53 RO/A/7/205 RO/A/7 67,1 0 163/163 

14 RO60 RO 64,7 8,7 171/175 54 RO/A/7/206 RO/A/7 69,9 10,4 167/171 

15 RO61 RO 0 0 167/178 55 RO/A/7/207 RO/A/7 62,3 0 165/171 

16 RO7 RO 0 0 165/167 56 RO/A/7/21 RO/A/7 76,1 7,8 165/171 

17 RO/A/1/33 RO/A/7 41,2 4,5 167/175 57 RO/A/7/210 RO/A/7 59,3 0 165/171 

18 RO/A/1/35 RO/A/7 54,2 2,1 171/182 58 RO/A/7/213 RO/A/7 55,5 4,7 173/175 

19 RO/A/7/101 RO/A/7 60,0 3,4 169/185 59 RO/A/7/214 RO/A/7 77,1 2,3 163/167 

20 RO/A/7/103 RO/A/7 77,2 0 171/171 60 RO/A/7/22 RO/A/7 75,6 4,4 163/175 

21 RO/A/7/105 RO/A/7 68,0 0 165/171 61 RO/A/7/221 RO/A/7 69,0 20,5 167/175 

22 RO/A/7/110 RO/A/7 65,8 4,9 173/185 62 RO/A/7/223 RO/A/7 73,2 2,9 167/173 

23 RO/A/7/111 RO/A/7 70,5 7,3 167/175 63 RO/A/7/224 RO/A/7 90,4 4,0 175/178 

24 RO/A/7/112 RO/A/7 80,7 4,9 167/182 64 RO/A/7/225 RO/A/7 69,6 4,2 165/171 

25 RO/A/7/113 RO/A/7 73,6 4,4 167/167 65 RO/A/7/227 RO/A/7 64,1 2,6 165/167 

26 RO/A/7/115 RO/A/7 59,8 2,5 153/163 66 RO/A/7/229 RO/A/7 48,5 0 151/175 

27 RO/A/7/117 RO/A/7 0 0 167/182 67 RO/A/7/233 RO/A/7 0 0 165/177 

28 RO/A/7/124 RO/A/7 62,0 5,0 178/182 68 RO/A/7/235 RO/A/7 63,2 0 151/163 

29 RO/A/7/127 RO/A/7 75,2 20,9 167/185 69 RO/A/7/237 RO/A/7 57,6 1,4 153/165 

30 RO/A/7/135 RO/A/7 73,1 18,2 167/175 70 RO/A/7/239 RO/A/7 59,3 7,3 165/177 

31 RO/A/7/14 RO/A/7 77,8 5,0 167/175 71 RO/A/7/24 RO/A/7 65,9 5,1 171/185 

32 RO/A/7/140 RO/A/7 0 0 169/185 72 RO/A/7/240 RO/A/7 71,8 2,2 167/167 

33 RO/A/7/147 RO/A/7 94,7 0 165/182 73 RO/A/7/241 RO/A/7 86,8 4,8 167/173 

34 RO/A/7/15 RO/A/7 59,6 30,9 165/169 74 RO/A/7/243 RO/A/7 74,3 4,3 167/173 

35 RO/A/7/153 RO/A/7 79,5 3,8 163/165 75 RO/A/7/247 RO/A/7 73,4 10,7 153/177 

36 RO/A/7/163 RO/A/7 58,4 4,4 165/167 76 RO/A/7/249 RO/A/7 69,6 0 175/182 

37 RO/A/7/165 RO/A/7 90,6 5,8 165/167 77 RO/A/7/25 RO/A/7 0 0 165/167 

38 RO/A/7/173 RO/A/7 65,0 8,5 159/165 78 RO/A/7/250 RO/A/7 80,9 0 165/177 

39 RO/A/7/174 RO/A/7 81,2 1,9 165/175 79 RO/A/7/251 RO/A/7 68,2 7,5 165/177 

40 RO/A/7/175 RO/A/7 55,6 3,0 165/175 80 RO/A/7/254_1 RO/A/7 105,1 4,1 175/175 

Ghi chú: 

- Sinh trưởng (vòng thân, cm) đo ở độ cao 1 m cách mặt đất; năng suất mủ trung bình 4 

năm, gam/cây/lần cạo (g/c/c).  

- Sản phẩm PCR của các mẫu giống với chỉ thị A31, mỗi chỉ thị SSRs có 2 allele; các allele 

được biểu thị bằng kích thước đoạn khuếch đại (số nucleotid); 999 là mẫu khuyết. 
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Phụ lục 14 (tt) 

Số 

TT Mẫu giống 

Nhóm 

giống cm g/c/c PCR 

Số 

TT Mẫu giống 

Nhóm 

giống cm g/c/c PCR 

81 RO/A/7/256 RO/A/7 72,1 4,1 167/185 132 RO/A/7/5 RO/A/7 70,8 2,3 163/167 

82 RO/A/7/264 RO/A/7 55,9 2,0 163/175 133 RO/A/7/51 RO/A/7 62,5 0 165/177 

83 RO/A/7/265 RO/A/7 42,6 0 153/153 134 RO/A/7/518 RO/A/7 90,9 8,8 165/171 

84 RO/A/7/266 RO/A/7 73,2 3,6 175/180 135 RO/A/7/526 RO/A/7 71,1 2,9 167/169 

85 RO/A/7/269 RO/A/7 57,0 0 165/165 136 RO/A/7/527 RO/A/7 83,7 17,0 165/187 

86 RO/A/7/26C RO/A/7 73,9 18,6 167/169 137 RO/A/7/530 RO/A/7 63,1 5,9 999/999 

87 RO/A/7/273 RO/A/7 0 0 167/171 138 RO/A/7/531 RO/A/7 71,1 3,2 169/171 

88 RO/A/7/274 RO/A/7 78,9 9,9 167/175 139 RO/A/7/543 RO/A/7 78,6 3,7 165/175 

89 RO/A/7/278 RO/A/7 67,7 0 171/185 140 RO/A/7/551 RO/A/7 0 0 999/999 

90 RO/A/7/279 RO/A/7 79,8 2,4 175/185 141 RO/A/7/554 RO/A/7 77,8 0 180/182 

91 RO/A/7/284 RO/A/7 54,7 2,5 163/163 142 RO/A/7/56 RO/A/7 82,7 7,0 167/177 

92 RO/A/7/286 RO/A/7 66,3 0 169/185 143 RO/A/7/565 RO/A/7 64,9 0 167/167 

93 RO/A/7/287 RO/A/7 0 0 163/167 144 RO/A/7/575 RO/A/7 70,6 2,4 167/178 

94 RO/A/7/288 RO/A/7 86,3 8,3 167/169 145 RO/A/7/599 RO/A/7 73,0 1,8 165/185 

95 RO/A/7/293 RO/A/7 71,7 19,7 167/185 146 RO/A/7/604 RO/A/7 71,2 0 165/175 

96 RO/A/7/298 RO/A/7 87,8 32,5 153/176 147 RO/A/7/614 RO/A/7 81,5 9,0 153/165 

97 RO/A/7/299 RO/A/7 80,0 10,4 153/163 148 RO/A/7/616 RO/A/7 78,3 1,5 165/175 

98 RO/A/7/300 RO/A/7 71,0 3,0 165/165 149 RO/A/7/621 RO/A/7 69,2 4,7 165/165 

99 RO/A/7/303 RO/A/7 52,8 0 167/171 150 RO/A/7/623 RO/A/7 62,2 2,8 165/185 

100 RO/A/7/307 RO/A/7 64,0 24,7 167/175 151 RO/A/7/63 RO/A/7 0 0 167/177 

101 RO/A/7/310 RO/A/7 61,4 0 165/171 152 RO/A/7/65 RO/A/7 55,2 5,1 153/182 

102 RO/A/7/324 RO/A/7 77,4 9,6 157/175 153 RO/A/7/75C RO/A/7 73,7 18,3 165/165 

103 RO/A/7/328 RO/A/7 75,5 18,3 153/175 154 RO/A/7/78 RO/A/7 70,6 10,0 175/175 

104 RO/A/7/330 RO/A/7 63,1 3,9 167/167 155 RO/A/7/79 RO/A/7 52,2 2,3 165/167 

105 RO/A/7/34 RO/A/7 46,6 0 163/177 156 RO/A/7/83 RO/A/7 50,2 2,4 167/167 

106 RO/A/7/340 RO/A/7 79,9 0 167/182 157 RO/A/7/83C RO/A/7 76,4 5,6 167/177 

107 RO/A/7/345 RO/A/7 68,3 3,7 165/167 158 RO/A/7/88 RO/A/7 65,4 0 165/180 

108 RO/A/7/35 RO/A/7 59,0 5,8 167/169 159 RO/C/1/42 RO/C/8 55,6 0 167/173 

109 RO/A/7/354 RO/A/7 68,8 3,1 163/182 160 RO/C/8/102 RO/C/8 64,3 6,8 167/175 

110 RO/A/7/361 RO/A/7 68,4 8,3 167/171 161 RO/C/8/104 RO/C/8 68,3 0 173/173 

111 RO/A/7/36C RO/A/7 73,9 18,1 165/175 162 RO/C/8/10C RO/C/8 82,8 19,2 169/173 

112 RO/A/7/382 RO/A/7 0 0 167/171 163 RO/C/8/117 RO/C/8 58,3 0 167/173 

113 RO/A/7/383 RO/A/7 92,9 3,4 167/182 164 RO/C/8/119 RO/C/8 65,8 6,4 151/169 

114 RO/A/7/39 RO/A/7 63,8 0 169/182 165 RO/C/8/129 RO/C/8 66,9 2,0 165/173 

115 RO/A/7/394 RO/A/7 79,6 3,0 173/175 166 RO/C/8/150 RO/C/8 61,9 6,9 163/171 

116 RO/A/7/398 RO/A/7 84,3 14,5 163/167 167 RO/C/8/152 RO/C/8 0 0 151/165 

117 RO/A/7/40 RO/A/7 77,6 4,5 157/173 168 RO/C/8/154 RO/C/8 74,7 6,4 167/173 

118 RO/A/7/400 RO/A/7 68,4 2,1 165/173 169 RO/C/8/157 RO/C/8 59,3 0 174/174 

119 RO/A/7/407 RO/A/7 0 0 165/171 170 RO/C/8/163 RO/C/8 85,3 30,3 173/177 

120 RO/A/7/417 RO/A/7 67,3 3,3 169/185 171 RO/C/8/16C RO/C/8 93,1 14,4 173/173 

121 RO/A/7/43 RO/A/7 70,5 5,6 167/177 172 RO/C/8/174 RO/C/8 81,2 0 153/155 

122 RO/A/7/442 RO/A/7 76,1 4,3 165/167 173 RO/C/8/179 RO/C/8 76,6 5,5 999//999 

123 RO/A/7/443 RO/A/7 81,6 3,7 163/167 174 RO/C/8/188 RO/C/8 55,8 6,2 167/180 

124 RO/A/7/44C RO/A/7 0 0 153/153 175 RO/C/8/189 RO/C/8 65,2 0 169/169 

125 RO/A/7/45 RO/A/7 0 0 171/175 176 RO/C/8/191 RO/C/8 65,7 5,7 165/167 

126 RO/A/7/465 RO/A/7 65,5 1,4 149/163 177 RO/C/8/192 RO/C/8 78,5 4,9 147/180 

127 RO/A/7/468 RO/A/7 65,0 3,4 175/177 178 RO/C/8/195 RO/C/8 67,9 0 167/188 

128 RO/A/7/469 RO/A/7 84,3 17,5 171/173 179 RO/C/8/20 RO/C/8 77,3 5,1 169/173 

129 RO/A/7/471 RO/A/7 70,8 0 173/175 180 RO/C/8/202 RO/C/8 68,7 7,1 165/165 

130 RO/A/7/474 RO/A/7 72,5 7,3 165/171 181 RO/C/8/204 RO/C/8 52,0 0 169/173 

131 RO/A/7/477 RO/A/7 65,9 4,5 163/175 182 RO/C/8/206 RO/C/8 95,1 10,1 165/171 
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183 RO/C/8/21 RO/C/8 91,5 0 999/999 234 RO/C/8/64 RO/C/8 69,7 4,8 182/187 

184 RO/C/8/215 RO/C/8 76,9 0 165/182 235 RO/C/8/76 RO/C/8 54,3 27,7 163/167 

185 RO/C/8/218 RO/C/8 53,5 2,3 167/177 236 RO/C/8/8 RO/C/8 68,7 8,9 177/180 

186 RO/C/8/223 RO/C/8 65,4 9,2 167/177 237 RO/C/8/80 RO/C/8 66,1 0 180/180 

187 RO/C/8/232 RO/C/8 56,6 2,1 173/177 238 RO/C/8/88 RO/C/8 48,4 0 151/161 

188 RO/C/8/233 RO/C/8 59,9 2,6 153/169 239 RO/C/8/97 RO/C/8 53,0 7,1 175/180 

189 RO/C/8/24 RO/C/8 57,6 4,5 165/173 240 RO/C/1/41 RO/C/9 37,2 0 165/165 

190 RO/C/8/262 RO/C/8 61,8 0 165/180 241 RO/C/9/1 RO/C/9 60,2 2,3 171/171 

191 RO/C/8/264 RO/C/8 71,3 0 165/171 242 RO/C/9/101 RO/C/9 70,8 11,3 171/173 

192 RO/C/8/272 RO/C/8 82,0 16,9 167/167 243 RO/C/9/113 RO/C/9 83,6 0 171/171 

193 RO/C/8/283 RO/C/8 92,0 6,5 163/169 244 RO/C/9/117 RO/C/9 51,4 16,7 167/175 

194 RO/C/8/289 RO/C/8 68,7 0 157/173 245 RO/C/9/127 RO/C/9 71,3 3,2 165/171 

195 RO/C/8/293 RO/C/8 0 0 165/176 246 RO/C/9/129 RO/C/9 43,0 0 173/173 

196 RO/C/8/300 RO/C/8 63,7 0 151/175 247 RO/C/9/134 RO/C/9 43,4 0 167/173 

197 RO/C/8/302 RO/C/8 60,2 0 153/173 248 RO/C/9/14 RO/C/9 62,7 7,4 171/173 

198 RO/C/8/304 RO/C/8 59,6 2,6 165/167 249 RO/C/9/142 RO/C/9 71,1 7,6 173/176 

199 RO/C/8/307 RO/C/8 0 0 167/187 250 RO/C/9/147 RO/C/9 54,8 0 169/173 

200 RO/C/8/310 RO/C/8 54,9 0 169/188 251 RO/C/9/15 RO/C/9 71,0 2,2 171/173 

201 RO/C/8/317 RO/C/8 78,7 0 165/167 252 RO/C/9/150 RO/C/9 56,2 4,6 171/173 

202 RO/C/8/321 RO/C/8 78,8 3,8 175/180 253 RO/C/9/152 RO/C/9 65,5 0 171/171 

203 RO/C/8/327 RO/C/8 56,9 3,0 173/182 254 RO/C/9/154 RO/C/9 73,5 13,4 171/173 

204 RO/C/8/333 RO/C/8 80,1 0 171/173 255 RO/C/9/15C RO/C/9 70,2 18,4 153/171 

205 RO/C/8/339 RO/C/8 96,6 14,9 161/169 256 RO/C/9/167 RO/C/9 58,1 14,0 167/167 

206 RO/C/8/340 RO/C/8 0 0 165/173 257 RO/C/9/171 RO/C/9 56,8 3,6 173/173 

207 RO/C/8/342 RO/C/8 0 0 165/167 258 RO/C/9/172 RO/C/9 77,1 19,2 169/171 

208 RO/C/8/343 RO/C/8 45,2 0 167/167 259 RO/C/9/174 RO/C/9 76,2 18,1 176/176 

209 RO/C/8/345 RO/C/8 79,2 4,1 167/169 260 RO/C/9/180 RO/C/9 70,8 8,6 171/171 

210 RO/C/8/346 RO/C/8 74,9 7,9 151/178 261 RO/C/9/182 RO/C/9 59,0 6,9 171/171 

211 RO/C/8/348 RO/C/8 78,1 6,2 165/173 262 RO/C/9/183 RO/C/9 70,5 4,9 171/173 

212 RO/C/8/349 RO/C/8 86,5 3,2 167/173 263 RO/C/9/197 RO/C/9 0 0 163/173 

213 RO/C/8/351 RO/C/8 67,5 3,6 165/169 264 RO/C/9/199 RO/C/9 68,9 9,6 171/171 

214 RO/C/8/352 RO/C/8 0 0 167/177 265 RO/C/9/20 RO/C/9 48,8 0 171/171 

215 RO/C/8/358 RO/C/8 61,8 13,6 165/167 266 RO/C/9/201 RO/C/9 0 0 167/171 

216 RO/C/8/35C RO/C/8 70,8 18,9 169/173 267 RO/C/9/207 RO/C/9 77,7 7,2 167/171 

217 RO/C/8/360 RO/C/8 85,3 0 161/167 268 RO/C/9/20C RO/C/9 77,9 40,6 165/173 

218 RO/C/8/363 RO/C/8 58,3 0 167/173 269 RO/C/9/210 RO/C/9 0 0 167/171 

219 RO/C/8/374 RO/C/8 55,2 0 167/180 270 RO/C/9/216 RO/C/9 74,0 11,6 171/178 

220 RO/C/8/375 RO/C/8 75,7 3,8 151/167 271 RO/C/9/219 RO/C/9 62,8 3,4 171/173 

221 RO/C/8/376 RO/C/8 57,2 0 167/171 272 RO/C/9/221 RO/C/9 85,3 4,2 169/171 

222 RO/C/8/385 RO/C/8 60,8 18,2 151/171 273 RO/C/9/224 RO/C/9 78,3 5,1 171/171 

223 RO/C/8/419 RO/C/8 68,5 1,9 149/165 274 RO/C/9/225 RO/C/9 57,6 4,6 167/173 

224 RO/C/8/425 RO/C/8 54,7 0 151/151 275 RO/C/9/226 RO/C/9 76,4 0 159/173 

225 RO/C/8/435 RO/C/8 91,2 8,7 153/163 276 RO/C/9/232 RO/C/9 0 0 171/171 

226 RO/C/8/439 RO/C/8 64,9 1,9 180/182 277 RO/C/9/234 RO/C/9 71,0 0 171/173 

227 RO/C/8/446 RO/C/8 64,1 3,9 169/173 278 RO/C/9/236 RO/C/9 33,7 0 171/175 

228 RO/C/8/47 RO/C/8 96,2 4,7 165/167 279 RO/C/9/238 RO/C/9 81,5 6,6 173/175 

229 RO/C/8/5 RO/C/8 69,0 2,9 161/169 280 RO/C/9/239 RO/C/9 84,9 6,6 153/173 

230 RO/C/8/50 RO/C/8 71,8 2,2 163/169 281 RO/C/9/242 RO/C/9 72,6 6,6 171/171 

231 RO/C/8/55 RO/C/8 68,3 3,7 173/177 282 RO/C/9/251 RO/C/9 46,6 6,0 171/173 

232 RO/C/8/57 RO/C/8 68,5 0 153/153 283 RO/C/9/256 RO/C/9 68,5 0 171/171 

233 RO/C/8/59 RO/C/8 88,4 3,4 165/171 284 RO/C/9/264 RO/C/9 68,0 13,2 165/173 
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285 RO/C/9/269 RO/C/9 64,2 2,8 167/184 336 RO/C/9/62 RO/C/9 57,6 2,0 171/173 

286 RO/C/9/272 RO/C/9 46,2 6,1 171/173 337 RO/C/9/62C RO/C/9 0 0 167/173 

287 RO/C/9/276 RO/C/9 0 0 171/173 338 RO/C/9/64C RO/C/9 78,4 15,8 171/173 

288 RO/C/9/278 RO/C/9 76,4 0 171/171 339 RO/C/9/66 RO/C/9 72,6 20,3 171/173 

289 RO/C/9/27C RO/C/9 70,4 12,7 163/163 340 RO/C/9/67 RO/C/9 61,6 3,6 153/175 

290 RO/C/9/28 RO/C/9 66,0 14,6 153/171 341 RO/C/9/68 RO/C/9 51,6 2,7 155/165 

291 RO/C/9/290 RO/C/9 83,8 20,2 171/171 342 RO/C/9/70 RO/C/9 0 0 167/173 

292 RO/C/9/291 RO/C/9 78,1 3,7 153/173 343 RO/C/9/72 RO/C/9 74,0 13,4 175/178 

293 RO/C/9/293 RO/C/9 0 0 171/173 344 RO/C/9/72C RO/C/9 0 0 171/173 

294 RO/C/9/294 RO/C/9 0 0 153/173 345 RO/C/9/75 RO/C/9 71,5 4,1 165/165 

295 RO/C/9/3 RO/C/9 60,5 0 171/171 346 RO/C/9/78 RO/C/9 79,8 6,0 171/173 

296 RO/C/9/301 RO/C/9 49,9 12,8 165/176 347 RO/C/9/81C RO/C/9 0 0 171/173 

297 RO/C/9/308 RO/C/9 82,0 3,3 167/171 348 RO/C/9/83 RO/C/9 75,9 2,3 171/173 

298 RO/C/9/311 RO/C/9 60,0 6,1 171/171 349 RO/C/9/85 RO/C/9 53,5 0 171/171 

299 RO/C/9/318 RO/C/9 47,7 0 171/171 350 RO/C/9/92 RO/C/9 59,2 4,0 165/173 

300 RO/C/9/324 RO/C/9 0 0 171/171 351 RO/C/9/93 RO/C/9 64,8 2,3 171/178 

301 RO/C/9/328 RO/C/9 58,2 6,3 173/173 352 RO/C/9/95 RO/C/9 48,5 1,6 167/171 

302 RO/C/9/336 RO/C/9 53,9 0 169/173 353 RO/CM/1/52 RO/CM 62,0 2,1 151/176 

303 RO/C/9/339 RO/C/9 0 0 171/171 354 RO/CM/1/56 RO/CM 0 0 175/176 

304 RO/C/9/33C RO/C/9 88,4 12,4 171/171 355 RO/CM/1/57 RO/CM 36,1 0 167/175 

305 RO/C/9/346 RO/C/9 65,1 2,7 171/175 356 RO/CM/1/58 RO/CM 58,0 3,2 175/178 

306 RO/C/9/349 RO/C/9 62,0 2,5 171/173 357 RO/CM/1/60 RO/CM 51,0 0 177/178 

307 RO/C/9/350 RO/C/9 66,8 6,2 171/171 358 RO/CM/1/61 RO/CM 63,9 4,5 176/176 

308 RO/C/9/353 RO/C/9 87,0 7,0 171/171 359 RO/CM/1/63 RO/CM 35,5 0 151/174 

309 RO/C/9/359 RO/C/9 0 0 167/171 360 RO/CM/1/65 RO/CM 44,8 0 176/176 

310 RO/C/9/35C RO/C/9 66,6 11,1 157/178 361 RO/CM/1/66 RO/CM 60,1 0 171/175 

311 RO/C/9/365 RO/C/9 98,4 10,4 165/167 362 RO/CM/1/68 RO/CM 48,3 5,2 175/176 

312 RO/C/9/370 RO/C/9 56,0 0 171/171 363 RO/CM/1/69 RO/CM 34,6 0 151/174 

313 RO/C/9/374 RO/C/9 82,1 3,9 165/173 364 RO/CM/2/103 RO/CM 56,1 2,4 157/165 

314 RO/C/9/378 RO/C/9 60,9 0 171/178 365 RO/CM/2/104 RO/CM 0 0 151/159 

315 RO/C/9/380 RO/C/9 77,5 3,7 165/171 366 RO/CM/2/105 RO/CM 36,5 0 175/175 

316 RO/C/9/386 RO/C/9 59,0 0 171/171 367 RO/CM/2/70 RO/CM 37,9 0 151/165 

317 RO/C/9/389 RO/C/9 53,2 6,2 171/173 368 RO/CM/2/71 RO/CM 52,0 2,2 153/176 

318 RO/C/9/391 RO/C/9 63,3 6,4 171/173 369 RO/CM/2/72 RO/CM 54,2 0 161/178 

319 RO/C/9/393 RO/C/9 70,4 0 167/171 370 RO/CM/2/75 RO/CM 63,2 4,9 173/176 

320 RO/C/9/394 RO/C/9 0 0 173/174 371 RO/CM/2/81 RO/CM 60,1 8,4 151/173 

321 RO/C/9/396 RO/C/9 83,2 0 173/187 372 RO/CM/2/97 RO/CM 0 0 165/167 

322 RO/C/9/398 RO/C/9 81,1 30,0 171/171 373 RO/CM/2/98 RO/CM 0 0 167/175 

323 RO/C/9/39C RO/C/9 73,4 12,7 155/165 374 RO/CM/3/108 RO/CM 58,8 0 175/182 

324 RO/C/9/40 RO/C/9 54,9 2,6 167/171 375 RO/CM/3/109 RO/CM 73,4 5,0 169/176 

325 RO/C/9/411 RO/C/9 0 0 171/171 376 RO/CM/3/110 RO/CM 60,6 0 165/176 

326 RO/C/9/413 RO/C/9 0 0 151/171 377 RO/CM/3/112 RO/CM 61,9 4,5 153/175 

327 RO/C/9/415 RO/C/9 0 0 165/173 378 RO/CM/3/113 RO/CM 51,9 2,8 175/194 

328 RO/C/9/423 RO/C/9 56,9 4,0 173/178 379 RO/CM/3/115 RO/CM 55,4 0 151/153 

329 RO/C/9/42C RO/C/9 0 0 163/163 380 RO/CM/3/116 RO/CM 41,4 0 151/171 

330 RO/C/9/43 RO/C/9 0 0 167/173 381 RO/CM/10/101C RO/CM/10 70,3 4,7 171/181 

331 RO/C/9/47 RO/C/9 61,6 10,6 171/171 382 RO/CM/10/105 RO/CM/10 65,2 3,6 165/176 

332 RO/C/9/49 RO/C/9 63,8 7,3 171/173 383 RO/CM/10/108 RO/CM/10 0 0 175/176 

333 RO/C/9/5 RO/C/9 69,7 11,8 165/171 384 RO/CM/10/109 RO/CM/10 54,4 6,3 175/176 

334 RO/C/9/50 RO/C/9 61,9 0 171/171 385 RO/CM/10/132 RO/CM/10 69,5 0 175/175 

335 RO/C/9/51C RO/C/9 55,7 27,5 165/171 386 RO/CM/10/138 RO/CM/10 69,0 16,3 175/176 
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387 RO/CM/10/143 RO/CM/10 57,3 6,6 175/176 438 RO/CM/10/481 RO/CM/10 96,0 25,6 173/175 

388 RO/CM/10/145 RO/CM/10 78,4 10,8 165/165 439 RO/CM/10/482 RO/CM/10 65,0 2,2 167/173 

389 RO/CM/10/16 RO/CM/10 58,2 5,6 999/999 440 RO/CM/10/483 RO/CM/10 0 0 173/175 

390 RO/CM/10/160 RO/CM/10 52,0 3,4 151/171 441 RO/CM/10/487 RO/CM/10 77,8 15,3 151/175 

391 RO/CM/10/162 RO/CM/10 68,8 5,6 175/176 442 RO/CM/10/502 RO/CM/10 78,2 2,2 175/176 

392 RO/CM/10/166 RO/CM/10 69,9 6,9 163/171 443 RO/CM/10/518 RO/CM/10 58,8 3,5 174/176 

393 RO/CM/10/167 RO/CM/10 62,3 10,8 175/175 444 RO/CM/10/529 RO/CM/10 73,4 9,5 151/175 

394 RO/CM/10/175 RO/CM/10 68,4 4,2 163/175 445 RO/CM/10/56 RO/CM/10 50,6 0 175/181 

395 RO/CM/10/2 RO/CM/10 77,2 2,6 163/165 446 RO/CM/10/57C RO/CM/10 68,8 18,5 151/165 

396 RO/CM/10/20 RO/CM/10 54,3 2,0 151/165 447 RO/CM/10/58 RO/CM/10 73,9 2,6 165/174 

397 RO/CM/10/231 RO/CM/10 55,4 3,4 173/173 448 RO/CM/10/594 RO/CM/10 0 0 167/178 

398 RO/CM/10/233 RO/CM/10 61,1 2,8 151/171 449 RO/CM/10/6 RO/CM/10 58,4 3,3 151/175 

399 RO/CM/10/236 RO/CM/10 64,0 5,1 151/159 450 RO/CM/10/60 RO/CM/10 48,1 0 175/178 

400 RO/CM/10/249 RO/CM/10 0 0 171/175 451 RO/CM/10/605 RO/CM/10 60,7 5,6 151/163 

401 RO/CM/10/256 RO/CM/10 78,5 13,3 151/165 452 RO/CM/10/610 RO/CM/10 71,7 8,4 165/176 

402 RO/CM/10/268 RO/CM/10 99,4 0 151/175 453 RO/CM/10/627 RO/CM/10 68,0 0 165/173 

403 RO/CM/10/276 RO/CM/10 0 0 165/165 454 RO/CM/10/64 RO/CM/10 60,3 0 167/171 

404 RO/CM/10/28 RO/CM/10 70,8 3,9 163/173 455 RO/CM/10/643 RO/CM/10 68,4 0 151/175 

405 RO/CM/10/286 RO/CM/10 0 0 167/175 456 RO/CM/10/650 RO/CM/10 76,6 0 165/176 

406 RO/CM/10/298 RO/CM/10 59,8 5,1 151/165 457 RO/CM/10/657 RO/CM/10 69,6 3,3 151/175 

407 RO/CM/10/3 RO/CM/10 61,8 5,3 151/174 458 RO/CM/10/661 RO/CM/10 86,9 2,3 151/175 

408 RO/CM/10/301 RO/CM/10 63,5 0 165/165 459 RO/CM/10/665 RO/CM/10 47,9 0 175/176 

409 RO/CM/10/307 RO/CM/10 43,9 0 163/175 460 RO/CM/10/666 RO/CM/10 0 0 173/175 

410 RO/CM/10/318 RO/CM/10 59,3 9,8 175/176 461 RO/CM/10/683 RO/CM/10 55,1 0 175/176 

411 RO/CM/10/320 RO/CM/10 87,6 2,8 167/175 462 RO/CM/10/71 RO/CM/10 61,4 1,6 163/163 

412 RO/CM/10/326 RO/CM/10 64,4 0 165/176 463 RO/CM/10/712 RO/CM/10 76,7 10,2 175/181 

413 RO/CM/10/348 RO/CM/10 72,5 5,0 171/175 464 RO/CM/10/72 RO/CM/10 60,7 0 171/178 

414 RO/CM/10/360 RO/CM/10 64,6 0 174/174 465 RO/CM/10/729 RO/CM/10 77,5 3,7 167/175 

415 RO/CM/10/369 RO/CM/10 72,7 0 175/175 466 RO/CM/10/732 RO/CM/10 56,3 0 176/178 

416 RO/CM/10/370 RO/CM/10 67,5 12,1 171/178 467 RO/CM/10/742 RO/CM/10 69,1 5,6 151/165 

417 RO/CM/10/374 RO/CM/10 0 0 165/165 468 RO/CM/10/750 RO/CM/10 0 0 175/178 

418 RO/CM/10/380 RO/CM/10 0 0 151/176 469 RO/CM/10/75C RO/CM/10 78,3 17,8 174/176 

419 RO/CM/10/389 RO/CM/10 66,9 11,0 151/176 470 RO/CM/10/783 RO/CM/10 0 0 173/174 

420 RO/CM/10/392 RO/CM/10 0 0 165/171 471 RO/CM/10/797 RO/CM/10 0 0 163/173 

421 RO/CM/10/402 RO/CM/10 71,0 2,5 163/175 472 RO/CM/10/90 RO/CM/10 65,5 4,6 167/175 

422 RO/CM/10/410 RO/CM/10 68,2 11,6 151/175 473 RO/CM/10/91 RO/CM/10 81,8 4,7 175/176 

423 RO/CM/10/411 RO/CM/10 60,0 0 163/176 474 RO/CM/10/96 RO/CM/10 0 0 151/175 

424 RO/CM/10/416 RO/CM/10 0 0 151/175 475 RO/CM/11/1 RO/CM/11 55,8 0 161/175 

425 RO/CM/10/418 RO/CM/10 61,7 6,7 151/176 476 RO/CM/11/102 RO/CM/11 55,4 3,5 171/175 

426 RO/CM/10/419 RO/CM/10 0 0 163/167 477 RO/CM/11/105 RO/CM/11 68,4 3,6 174/182 

427 RO/CM/10/422 RO/CM/10 82,0 4,1 175/175 478 RO/CM/11/114 RO/CM/11 76,7 0 173/175 

428 RO/CM/10/433 RO/CM/10 65,7 0 171/176 479 RO/CM/11/115 RO/CM/11 59,3 2,3 165/173 

429 RO/CM/10/436 RO/CM/10 66,4 1,9 171/174 480 RO/CM/11/118 RO/CM/11 48,1 0 176/176 

430 RO/CM/10/437 RO/CM/10 0 0 175/176 481 RO/CM/11/11C RO/CM/11 0 0 175/175 

431 RO/CM/10/438 RO/CM/10 57,9 5,7 163/176 482 RO/CM/11/123 RO/CM/11 54,3 6,6 175/175 

432 RO/CM/10/444 RO/CM/10 57,9 0 174/176 483 RO/CM/11/124 RO/CM/11 62,0 0 173/175 

433 RO/CM/10/451 RO/CM/10 76,9 4,9 163/173 484 RO/CM/11/13 RO/CM/11 72,7 0 173/182 

434 RO/CM/10/454 RO/CM/10 0 0 151/175 485 RO/CM/11/131 RO/CM/11 66,7 4,2 175/175 

435 RO/CM/10/45C RO/CM/10 0 0 151/175 486 RO/CM/11/139 RO/CM/11 56,1 0 165/175 

436 RO/CM/10/46 RO/CM/10 64,3 5,4 163/175 487 RO/CM/11/145 RO/CM/11 61,5 0 175/178 

437 RO/CM/10/465 RO/CM/10 70,3 0 167/175 488 RO/CM/11/146 RO/CM/11 70,5 7,7 175/176 
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489 RO/CM/11/153 RO/CM/11 63,5 4,5 165/176 540 RO/CM/12/119 RO/CM/12 59,8 4,2 165/176 

490 RO/CM/11/162 RO/CM/11 75,1 8,3 175/177 541 RO/CM/12/122 RO/CM/12 60,3 2,4 173/175 

491 RO/CM/11/164 RO/CM/11 64,9 17,0 171/175 542 RO/CM/12/131 RO/CM/12 71,3 5,7 176/182 

492 RO/CM/11/165 RO/CM/11 54,9 2,3 173/175 543 RO/CM/12/136 RO/CM/12 64,1 2,2 171/171 

493 RO/CM/11/168 RO/CM/11 76,5 0 175/175 544 RO/CM/12/140 RO/CM/12 61,4 8,1 151/167 

494 RO/CM/11/171 RO/CM/11 69,7 1,5 163/181 545 RO/CM/12/146 RO/CM/12 67,3 12,9 151/175 

495 RO/CM/11/182 RO/CM/11 68,4 2,4 173/173 546 RO/CM/12/15 RO/CM/12 75,8 3,2 163/173 

496 RO/CM/11/2 RO/CM/11 59,8 0 175/176 547 RO/CM/12/150 RO/CM/12 73,1 17,5 163/178 

497 RO/CM/11/204 RO/CM/11 68,9 3,8 167/173 548 RO/CM/12/160 RO/CM/12 49,2 12,9 165/176 

498 RO/CM/11/209 RO/CM/11 0 0 174/182 549 RO/CM/12/180 RO/CM/12 0 0 175/178 

499 RO/CM/11/22 RO/CM/11 57,5 0 173/176 550 RO/CM/12/183 RO/CM/12 0 0 167/187 

500 RO/CM/11/226 RO/CM/11 70,6 8,3 175/178 551 RO/CM/12/188 RO/CM/12 0 0 171/178 

501 RO/CM/11/23 RO/CM/11 58,0 2,3 157/175 552 RO/CM/12/23 RO/CM/12 59,1 0 151/173 

502 RO/CM/11/244 RO/CM/11 63,2 11,1 167/176 553 RO/CM/12/25 RO/CM/12 0 0 151/173 

503 RO/CM/11/254 RO/CM/11 60,4 2,3 173/175 554 RO/CM/12/26 RO/CM/12 76,3 45,0 173/176 

504 RO/CM/11/263 RO/CM/11 66,2 7,6 165/175 555 RO/CM/12/27 RO/CM/12 74,8 1,9 151/176 

505 RO/CM/11/274 RO/CM/11 65,9 8,4 163/173 556 RO/CM/12/29C RO/CM/12 0 0 151/175 

506 RO/CM/11/28 RO/CM/11 51,7 0 167/175 557 RO/CM/12/38 RO/CM/12 64,3 0 176/176 

507 RO/CM/11/331 RO/CM/11 78,6 10,2 165/173 558 RO/CM/12/45 RO/CM/12 60,6 4,5 175/175 

508 RO/CM/11/34 RO/CM/11 57,1 0 167/175 559 RO/CM/12/49 RO/CM/12 55,7 6,8 151/181 

509 RO/CM/11/344 RO/CM/11 68,2 4,0 175/176 560 RO/CM/12/52 RO/CM/12 73,3 7,4 175/178 

510 RO/CM/11/375 RO/CM/11 0 0 151/173 561 RO/CM/12/54 RO/CM/12 68,1 35,5 176/178 

511 RO/CM/11/377 RO/CM/11 52,0 4,0 157/181 562 RO/CM/12/60 RO/CM/12 55,1 0 171/178 

512 RO/CM/11/381 RO/CM/11 78,6 12,6 151/176 563 RO/CM/12/69 RO/CM/12 66,9 0 151/167 

513 RO/CM/11/42C RO/CM/11 60,1 14,3 151/151 564 RO/CM/12/7 RO/CM/12 64,2 2,3 153/181 

514 RO/CM/11/45 RO/CM/11 53,5 0 173/175 565 RO/CM/12/73 RO/CM/12 54,7 4,0 167/178 

515 RO/CM/11/452 RO/CM/11 64,2 46,4 175/187 566 RO/CM/12/84 RO/CM/12 66,5 8,8 171/176 

516 RO/CM/11/46 RO/CM/11 66,4 4,3 173/175 567 RO/CM/12/88 RO/CM/12 60,5 8,1 173/178 

517 RO/CM/11/476 RO/CM/11 0 0 157/181 568 RO/CM/12/89 RO/CM/12 51,0 4,0 173/178 

518 RO/CM/11/487 RO/CM/11 0 0 167/167 569 RO/CM/12/92 RO/CM/12 59,0 4,3 176/178 

519 RO/CM/11/50 RO/CM/11 73,6 8,3 175/176 570 RO/CM/12/95 RO/CM/12 69,9 7,6 151/176 

520 RO/CM/11/522 RO/CM/11 55,1 0 175/178 571 RO/J/2/22 RO/J/5 59,3 5,2 157/157 

521 RO/CM/11/56 RO/CM/11 63,7 5,4 173/176 572 RO/J/2/24 RO/J/5 73,6 2,0 167/167 

522 RO/CM/11/59 RO/CM/11 58,3 0 175/178 573 RO/J/2/30 RO/J/5 68,4 8,9 171/173 

523 RO/CM/11/6 RO/CM/11 57,5 19,4 173/175 574 RO/J/5/1 RO/J/5 80,9 5,6 175/177 

524 RO/CM/11/60 RO/CM/11 67,7 2,8 163/173 575 RO/J/5/13 RO/J/5 84,5 8,3 177/178 

525 RO/CM/11/62 RO/CM/11 65,1 7,5 157/176 576 RO/J/5/16C RO/J/5 65,8 20,8 163/182 

526 RO/CM/11/64C RO/CM/11 62,4 16,8 151/181 577 RO/J/5/17 RO/J/5 57,2 3,6 167/175 

527 RO/CM/11/65 RO/CM/11 52,1 0 173/174 578 RO/J/5/18 RO/J/5 74,4 6,8 173/173 

528 RO/CM/11/68 RO/CM/11 72,3 1,2 173/176 579 RO/J/5/20C RO/J/5 66,2 10,8 175/182 

529 RO/CM/11/7 RO/CM/11 75,3 2,3 165/175 580 RO/J/5/25 RO/J/5 62,5 0 167/167 

530 RO/CM/11/71 RO/CM/11 52,5 3,5 176/181 581 RO/J/5/29 RO/J/5 69,6 15,8 165/182 

531 RO/CM/11/76 RO/CM/11 68,4 0 167/173 582 RO/J/5/34 RO/J/5 72,6 7,3 163/177 

532 RO/CM/11/95 RO/CM/11 79,7 0 176/176 583 RO/J/5/39 RO/J/5 68,8 5,9 175/182 

533 RO/CM/11/97 RO/CM/11 56,6 2,4 173/175 584 RO/J/5/3C RO/J/5 64,8 28,6 165/182 

534 RO/CM/12/1 RO/CM/12 43,1 0 175/176 585 RO/J/5/41 RO/J/5 65,3 8,2 175/176 

535 RO/CM/12/10 RO/CM/12 54,9 2,9 175/175 586 RO/J/5/42 RO/J/5 54,7 31,5 174/182 

536 RO/CM/12/100 RO/CM/12 0 0 151/176 587 RO/J/5/43 RO/J/5 71,0 22,5 157/182 

537 RO/CM/12/11 RO/CM/12 65,1 0 173/181 588 RO/J/5/44 RO/J/5 64,2 5,9 175/176 

538 RO/CM/12/111 RO/CM/12 61,2 0 171/176 589 RO/J/5/46 RO/J/5 66,4 4,4 167/182 

539 RO/CM/12/114 RO/CM/12 60,7 5,0 175/178 590 RO/J/5/47 RO/J/5 62,8 4,8 175/178 
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591 RO/J/5/49 RO/J/5 67,2 5,0 173/182 642 RO/J/6/27 RO/J/6 66,8 3,6 153/167 

592 RO/J/5/5 RO/J/5 74,6 6,0 149/165 643 RO/J/6/29 RO/J/6 84,6 4,1 165/173 

593 RO/J/5/51 RO/J/5 64,5 0 173/182 644 RO/J/6/3 RO/J/6 72,6 10,5 165/175 

594 RO/J/5/52 RO/J/5 46,4 0 153/153 645 RO/J/6/30 RO/J/6 68,6 7,5 165/180 

595 RO/J/5/54 RO/J/5 56,8 0 163/182 646 RO/J/6/36 RO/J/6 81,5 4,5 157/177 

596 RO/J/5/56 RO/J/5 51,0 1,3 175/175 647 RO/J/6/3C RO/J/6 0 0 175/176 

597 RO/J/5/57 RO/J/5 70,8 0 167/181 648 RO/J/6/4 RO/J/6 60,7 5,6 157/180 

598 RO/J/5/58 RO/J/5 62,2 6,0 165/182 649 RO/J/6/40 RO/J/6 83,3 7,7 165/178 

599 RO/J/5/6 RO/J/5 62,2 5,9 167/174 650 RO/J/6/41 RO/J/6 54,1 0 157/176 

600 RO/J/5/61 RO/J/5 71,7 0 163/178 651 RO/J/6/43 RO/J/6 64,8 0 167/182 

601 RO/J/5/62 RO/J/5 77,5 0 167/175 652 RO/J/6/46 RO/J/6 82,7 1,9 165/182 

602 RO/J/5/63 RO/J/5 66,6 4,9 167/181 653 RO/J/6/48 RO/J/6 69,5 5,7 165/171 

603 RO/J/5/64 RO/J/5 58,8 12,9 176/181 654 RO/J/6/49 RO/J/6 84,3 19,3 167/182 

604 RO/J/5/66 RO/J/5 51,0 0 165/175 655 RO/J/6/5 RO/J/6 61,7 0 153/167 

605 RO/J/5/68 RO/J/5 59,5 0 167/175 656 RO/J/6/54 RO/J/6 76,4 4,8 153/157 

606 RO/J/5/69 RO/J/5 90,4 3,8 167/173 657 RO/J/6/56 RO/J/6 65,9 2,9 157/167 

607 RO/J/5/70 RO/J/5 68,8 2,8 167/175 658 RO/J/6/57 RO/J/6 81,4 11,5 157/171 

608 RO/J/5/72 RO/J/5 68,4 13,9 167/175 659 RO/J/6/59 RO/J/6 75,8 6,9 167/173 

609 RO/J/5/74 RO/J/5 72,5 7,1 165/178 660 RO/J/6/66 RO/J/6 0 0 167/177 

610 RO/J/5/77 RO/J/5 54,9 3,2 999/999 661 RO/J/6/71 RO/J/6 58,1 1,5 165/175 

611 RO/J/5/78 RO/J/5 65,2 10,5 178/182 662 RO/J/6/73 RO/J/6 63,6 1,7 175/180 

612 RO/J/5/81 RO/J/5 45,6 2,3 174/174 663 RO/J/6/76 RO/J/6 62,8 0 167/175 

613 RO/J/5/82 RO/J/5 60,9 10,1 174/174 664 RO/J/6/77 RO/J/6 61,9 8,5 165/171 

614 RO/J/5/83 RO/J/5 66,6 0 163/167 665 RO/J/6/8 RO/J/6 56,2 0 159/182 

615 RO/J/5/85 RO/J/5 63,1 5,1 149/176 666 RO/J/6/80 RO/J/6 75,9 2,7 165/167 

616 RO/J/5/88 RO/J/5 72,2 2,1 167/167 667 RO/J/6/81 RO/J/6 73,9 12,5 165/165 

617 RO/J/5/9 RO/J/5 67,0 5,4 163/182 668 RO/J/6/91 RO/J/6 65,4 19,7 171/180 

618 RO/J/5/91 RO/J/5 40,4 0 165/183 669 RO/J/6/97 RO/J/6 73,5 4,1 157/171 

619 RO/J/5/92 RO/J/5 61,5 3,8 165/182 670 RO/J/6/98 RO/J/6 78,1 8,6 171/175 

620 RO/J/5/93 RO/J/5 58,5 3,7 163/182 671 RO/JP/1/11 RO/JP/3 44,1 2,2 149/173 

621 RO/J/5/95 RO/J/5 77,1 12,9 163/182 672 RO/JP/1/13 RO/JP/3 60,3 5,1 167/175 

622 RO/J/2/25 RO/J/6 68,8 13,4 165/175 673 RO/JP/3/10 RO/JP/3 73,3 11,1 157/175 

623 RO/J/2/29 RO/J/6 59,3 3,0 165/167 674 RO/JP/3/104 RO/JP/3 35,5 0 157/163 

624 RO/J/6/101 RO/J/6 60,5 1,5 165/165 675 RO/JP/3/109 RO/JP/3 0 0 149/171 

625 RO/J/6/104 RO/J/6 90,3 8,6 173/177 676 RO/JP/3/111 RO/JP/3 76,6 10,8 157/181 

626 RO/J/6/104_1 RO/J/6 0 0 173/177 677 RO/JP/3/114 RO/JP/3 66,1 9,1 174/176 

627 RO/J/6/105 RO/J/6 84,0 5,4 157/180 678 RO/JP/3/116 RO/JP/3 61,1 6,6 149/177 

628 RO/J/6/107 RO/J/6 79,3 15,3 165/167 679 RO/JP/3/118 RO/JP/3 70,0 15,6 157/157 

629 RO/J/6/11 RO/J/6 51,7 10,3 171/173 680 RO/JP/3/119 RO/JP/3 72,4 4,9 175/181 

630 RO/J/6/110 RO/J/6 63,9 1,8 165/171 681 RO/JP/3/126 RO/JP/3 73,3 2,7 181/182 

631 RO/J/6/111 RO/J/6 0 0 165/181 682 RO/JP/3/12C RO/JP/3 73,1 21,2 181/181 

632 RO/J/6/114 RO/J/6 79,6 2,5 157/182 683 RO/JP/3/134 RO/JP/3 84,4 6,0 157/181 

633 RO/J/6/115 RO/J/6 70,2 18,9 165/167 684 RO/JP/3/13C RO/JP/3 66,2 19,5 175/181 

634 RO/J/6/119 RO/J/6 45,2 0 153/177 685 RO/JP/3/140 RO/JP/3 0 0 149/157 

635 RO/J/6/120 RO/J/6 77,1 3,2 167/182 686 RO/JP/3/153 RO/JP/3 70,0 2,5 173/174 

636 RO/J/6/19 RO/J/6 71,7 2,3 153/167 687 RO/JP/3/158 RO/JP/3 60,5 0 174/180 

637 RO/J/6/2 RO/J/6 59,3 8,2 171/171 688 RO/JP/3/160 RO/JP/3 0 0 173/175 

638 RO/J/6/20 RO/J/6 74,9 0 157/165 689 RO/JP/3/169 RO/JP/3 69,7 16,4 181/181 

639 RO/J/6/23 RO/J/6 80,2 11,4 167/175 690 RO/JP/3/170 RO/JP/3 70,8 0 149/173 

640 RO/J/6/24 RO/J/6 57,3 5,0 171/180 691 RO/JP/3/171 RO/JP/3 79,3 8,6 165/175 

641 RO/J/6/26 RO/J/6 66,9 13,9 173/177 692 RO/JP/3/172 RO/JP/3 54,5 0 165/176 
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693 RO/JP/3/178 RO/JP/3 53,6 9,0 149/163 744 RO/JP/3/425 RO/JP/3 81,5 12,4 149/182 

694 RO/JP/3/180 RO/JP/3 63,2 4,7 149/176 745 RO/JP/3/429 RO/JP/3 0 0 171/176 

695 RO/JP/3/187 RO/JP/3 0 0 167/171 746 RO/JP/3/42C RO/JP/3 65,3 6,1 149/149 

696 RO/JP/3/203 RO/JP/3 70,0 8,1 165/173 747 RO/JP/3/43 RO/JP/3 61,2 11,3 149/157 

697 RO/JP/3/205 RO/JP/3 0 0 167/175 748 RO/JP/3/439 RO/JP/3 86,0 10,1 163/173 

698 RO/JP/3/208 RO/JP/3 68,7 4,5 174/178 749 RO/JP/3/43C RO/JP/3 67,9 10,4 149/175 

699 RO/JP/3/210 RO/JP/3 59,8 35,9 176/181 750 RO/JP/3/452 RO/JP/3 74,1 6,5 173/181 

700 RO/JP/3/212 RO/JP/3 0 0 165/176 751 RO/JP/3/455 RO/JP/3 71,2 9,2 167/175 

701 RO/JP/3/220 RO/JP/3 57,9 4,6 157/178 752 RO/JP/3/456 RO/JP/3 69,1 24,4 181/181 

702 RO/JP/3/223 RO/JP/3 83,6 6,1 157/157 753 RO/JP/3/459 RO/JP/3 0 0 163/173 

703 RO/JP/3/225 RO/JP/3 76,1 10,5 157/182 754 RO/JP/3/45C RO/JP/3 71,4 10,5 149/173 

704 RO/JP/3/229 RO/JP/3 55,8 2,1 149/175 755 RO/JP/3/461 RO/JP/3 0 0 173/181 

705 RO/JP/3/249 RO/JP/3 59,4 4,7 171/173 756 RO/JP/3/465 RO/JP/3 77,8 17,0 149/163 

706 RO/JP/3/24C RO/JP/3 82,9 21,8 157/167 757 RO/JP/3/468 RO/JP/3 76,1 3,7 173/181 

707 RO/JP/3/253 RO/JP/3 59,8 2,1 163/176 758 RO/JP/3/470 RO/JP/3 65,1 0 165/175 

708 RO/JP/3/259 RO/JP/3 68,9 23,4 174/180 759 RO/JP/3/473 RO/JP/3 77,9 17,3 157/167 

709 RO/JP/3/264 RO/JP/3 68,1 2,2 149/171 760 RO/JP/3/476 RO/JP/3 75,7 15,2 173/178 

710 RO/JP/3/268 RO/JP/3 72,0 9,8 163/176 761 RO/JP/3/478 RO/JP/3 69,6 4,6 149/174 

711 RO/JP/3/271 RO/JP/3 70,2 4,3 163/175 762 RO/JP/3/481 RO/JP/3 0 0 149/157 

712 RO/JP/3/288 RO/JP/3 58,3 10,1 157/181 763 RO/JP/3/482 RO/JP/3 0 0 173/175 

713 RO/JP/3/293 RO/JP/3 55,6 1,8 173/175 764 RO/JP/3/487 RO/JP/3 73,2 10,7 157/175 

714 RO/JP/3/295_1 RO/JP/3 0 0 153/177 765 RO/JP/3/489 RO/JP/3 70,9 3,9 157/175 

715 RO/JP/3/302 RO/JP/3 76,0 8,4 149/176 766 RO/JP/3/48C RO/JP/3 54,2 7,3 163/176 

716 RO/JP/3/305 RO/JP/3 70,7 6,9 149/163 767 RO/JP/3/490 RO/JP/3 81,6 5,4 173/175 

717 RO/JP/3/311 RO/JP/3 59,6 6,4 174/178 768 RO/JP/3/492 RO/JP/3 0 0 173/181 

718 RO/JP/3/314 RO/JP/3 66,8 9,4 157/180 769 RO/JP/3/495 RO/JP/3 78,3 14,1 157/175 

719 RO/JP/3/316 RO/JP/3 67,8 10,6 157/175 770 RO/JP/3/498 RO/JP/3 82,8 10,2 157/181 

720 RO/JP/3/322 RO/JP/3 78,3 0 163/178 771 RO/JP/3/5 RO/JP/3 69,5 13,6 165/173 

721 RO/JP/3/327 RO/JP/3 65,4 2,1 157/178 772 RO/JP/3/501 RO/JP/3 85,1 22,1 165/171 

722 RO/JP/3/334 RO/JP/3 107,0 63,9 173/181 773 RO/JP/3/509 RO/JP/3 68,4 2,1 173/178 

723 RO/JP/3/337 RO/JP/3 71,8 7,5 173/175 774 RO/JP/3/52 RO/JP/3 0 0 149/163 

724 RO/JP/3/33C RO/JP/3 77,9 17,0 173/176 775 RO/JP/3/61C RO/JP/3 78,8 38,5 175/182 

725 RO/JP/3/343 RO/JP/3 0 0 157/181 776 RO/JP/3/61C_1 RO/JP/3 0 0 157/178 

726 RO/JP/3/359 RO/JP/3 53,8 0 157/174 777 RO/JP/3/64 RO/JP/3 61,0 7,2 157/181 

727 RO/JP/3/363 RO/JP/3 62,6 0 149/165 778 RO/JP/3/67 RO/JP/3 68,1 1,2 171/175 

728 RO/JP/3/368 RO/JP/3 76,8 14,2 175/175 779 RO/JP/3/70C RO/JP/3 74,4 19,3 157/181 

729 RO/JP/3/374 RO/JP/3 74,1 5,2 149/161 780 RO/JP/3/73C RO/JP/3 76,0 26,3 173/175 

730 RO/JP/3/37C RO/JP/3 89,9 40,2 157/181 781 RO/JP/3/74C RO/JP/3 0 0 159/175 

731 RO/JP/3/37C_1 RO/JP/3 0 0 157/181 782 RO/JP/3/84 RO/JP/3 45,0 0 169/175 

732 RO/JP/3/386 RO/JP/3 72,9 3,4 149/167 783 RO/JP/3/85 RO/JP/3 67,9 0 173/182 

733 RO/JP/3/392 RO/JP/3 0 0 157/163 784 RO/JP/3/89 RO/JP/3 61,0 3,9 165/167 

734 RO/JP/3/396 RO/JP/3 55,4 11,0 157/157 785 RO/JP/3/93 RO/JP/3 62,5 4,1 149/173 

735 RO/JP/3/399 RO/JP/3 57,0 5,4 157/175 786 RO/OP/1/21 RO/OP/4 53,3 4,1 175/178 

736 RO/JP/3/4 RO/JP/3 77,6 4,2 175/178 787 RO/OP/4/10 RO/OP/4 52,0 2,5 165/173 

737 RO/JP/3/40 RO/JP/3 56,3 1,8 149/175 788 RO/OP/4/100 RO/OP/4 84,4 27,2 157/181 

738 RO/JP/3/401 RO/JP/3 0 0 149/175 789 RO/OP/4/10C RO/OP/4 77,1 17,5 175/175 

739 RO/JP/3/402 RO/JP/3 76,6 5,5 157/177 790 RO/OP/4/115 RO/OP/4 78,8 3,5 167/181 

740 RO/JP/3/406 RO/JP/3 45,3 0 149/175 791 RO/OP/4/119 RO/OP/4 68,4 4,0 157/173 

741 RO/JP/3/411 RO/JP/3 0 0 171/181 792 RO/OP/4/131 RO/OP/4 59,0 28,5 157/167 

742 RO/JP/3/417 RO/JP/3 61,4 3,3 165/176 793 RO/OP/4/138 RO/OP/4 56,5 3,7 176/178 

743 RO/JP/3/420 RO/JP/3 67,6 14,6 149/167 794 RO/OP/4/143 RO/OP/4 67,4 0 173/175 
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795 RO/OP/4/144 RO/OP/4 0 0 167/182 846 RO/PB/1/34 RO/PB/1 61,8 10,0 174/182 

796 RO/OP/4/146 RO/OP/4 0 0 173/173 847 RO/PB/1/35 RO/PB/1 63,5 2,8 167/175 

797 RO/OP/4/17C RO/OP/4 84,2 11,5 173/175 848 RO/PB/1/36 RO/PB/1 80,7 5,5 175/178 

798 RO/OP/4/212 RO/OP/4 80,1 12,3 157/165 849 RO/PB/1/38 RO/PB/1 47,3 3,6 151/175 

799 RO/OP/4/214 RO/OP/4 55,6 0 167/173 850 RO/PB/1/44 RO/PB/1 76,7 8,7 157/169 

800 RO/OP/4/23 RO/OP/4 42,0 0 165/181 851 RO/PB/1/45 RO/PB/1 61,7 7,4 175/178 

801 RO/OP/4/23C RO/OP/4 74,3 27,3 163/182 852 RO/PB/1/49 RO/PB/1 53,0 0 175/181 

802 RO/OP/4/33 RO/OP/4 56,4 10,9 175/175 853 RO/PB/1/4C RO/PB/1 59,5 5,7 151/169 

803 RO/OP/4/42 RO/OP/4 53,0 0 165/165 854 RO/PB/1/51 RO/PB/1 68,7 3,4 151/175 

804 RO/OP/4/44 RO/OP/4 0 0 178/178 855 RO/PB/1/55 RO/PB/1 59,6 13,0 169/178 

805 RO/OP/4/48 RO/OP/4 0 0 173/178 856 RO/PB/1/59 RO/PB/1 52,8 4,4 167/169 

806 RO/OP/4/5 RO/OP/4 0 0 167/171 857 RO/PB/1/61 RO/PB/1 76,0 10,9 169/169 

807 RO/OP/4/51 RO/OP/4 61,5 5,8 171/178 858 RO/PB/1/63 RO/PB/1 63,8 5,4 151/174 

808 RO/OP/4/55 RO/OP/4 60,7 9,0 165/167 859 RO/PB/1/65 RO/PB/1 44,4 0 151/151 

809 RO/OP/4/62 RO/OP/4 69,2 6,0 171/173 860 RO/PB/1/68 RO/PB/1 61,2 3,5 157/175 

810 RO/OP/4/85 RO/OP/4 86,8 4,8 167/173 861 RO/PB/1/69 RO/PB/1 56,0 3,4 178/181 

811 RO/OP/4/90 RO/OP/4 53,8 3,2 173/175 862 RO/PB/1/87 RO/PB/1 0 0 175/175 

812 RO/OP/4/98 RO/OP/4 90,5 6,7 157/163 863 RO/PB/1/90 RO/PB/1 57,3 6,3 178/181 

813 RO/PB/1/1 RO/PB/1 71,8 5,4 171/178 864 RO/PB/1/94 RO/PB/1 60,3 5,1 151/175 

814 RO/PB/1/1_1 RO/PB/1 44,6 8,9 169/178 865 RO/JP/2/10 RO/PB/2 51,0 0 157/161 

815 RO/PB/1/10 RO/PB/1 79,1 0 151/178 866 RO/PB/2/10 RO/PB/2 52,9 0 157/169 

816 RO/PB/1/101 RO/PB/1 50,6 4,3 151/157 867 RO/PB/2/105 RO/PB/2 58,5 6,8 157/169 

817 RO/PB/1/104 RO/PB/1 52,3 0 151/175 868 RO/PB/2/107 RO/PB/2 46,5 1,3 161/169 

818 RO/PB/1/108 RO/PB/1 56,0 11,8 151/178 869 RO/PB/2/10C RO/PB/2 54,7 4,5 157/171 

819 RO/PB/1/123 RO/PB/1 76,3 8,5 175/178 870 RO/PB/2/114 RO/PB/2 72,3 4,1 161/161 

820 RO/PB/1/124 RO/PB/1 64,3 2,1 157/169 871 RO/PB/2/118 RO/PB/2 45,0 0 157/161 

821 RO/PB/1/138 RO/PB/1 59,2 6,6 151/174 872 RO/PB/2/12 RO/PB/2 55,1 5,7 157/161 

822 RO/PB/1/14 RO/PB/1 0 0 151/151 873 RO/PB/2/122 RO/PB/2 59,9 0 169/173 

823 RO/PB/1/145 RO/PB/1 50,2 6,4 169/169 874 RO/PB/2/129 RO/PB/2 47,4 0 161/173 

824 RO/PB/1/146 RO/PB/1 78,6 2,1 165/175 875 RO/PB/2/144 RO/PB/2 0 0 161/161 

825 RO/PB/1/147 RO/PB/1 71,6 7,5 151/151 876 RO/PB/2/148 RO/PB/2 55,6 0 161/169 

826 RO/PB/1/155 RO/PB/1 59,9 4,9 157/169 877 RO/PB/2/154 RO/PB/2 70,1 1,7 157/161 

827 RO/PB/1/162 RO/PB/1 76,5 0 151/151 878 RO/PB/2/159 RO/PB/2 67,8 0 161/175 

828 RO/PB/1/172 RO/PB/1 55,5 3,3 151/178 879 RO/PB/2/170 RO/PB/2 55,9 1,4 161/171 

829 RO/PB/1/177 RO/PB/1 80,2 12,7 155/178 880 RO/PB/2/175 RO/PB/2 57,8 5,9 157/161 

830 RO/PB/1/178 RO/PB/1 65,3 14,6 151/169 881 RO/PB/2/184 RO/PB/2 51,9 0 165/167 

831 RO/PB/1/188 RO/PB/1 56,5 4,9 151/169 882 RO/PB/2/186 RO/PB/2 66,9 4,3 157/161 

832 RO/PB/1/193 RO/PB/1 69,2 5,4 151/157 883 RO/PB/2/19 RO/PB/2 46,2 0 163/177 

833 RO/PB/1/196 RO/PB/1 50,4 2,0 174/178 884 RO/PB/2/191 RO/PB/2 0 0 149/165 

834 RO/PB/1/2 RO/PB/1 39,2 0 159/175 885 RO/PB/2/199 RO/PB/2 47,5 0 157/161 

835 RO/PB/1/205 RO/PB/1 57,0 0 151/151 886 RO/PB/2/201 RO/PB/2 0 0 157/171 

836 RO/PB/1/206 RO/PB/1 70,0 5,7 153/174 887 RO/PB/2/208 RO/PB/2 77,2 5,8 167/171 

837 RO/PB/1/207 RO/PB/1 59,8 8,3 171/175 888 RO/PB/2/209 RO/PB/2 56,2 2,8 161/163 

838 RO/PB/1/209 RO/PB/1 54,3 6,2 155/169 889 RO/PB/2/210 RO/PB/2 64,1 0 157/157 

839 RO/PB/1/217 RO/PB/1 0 0 151/175 890 RO/PB/2/219 RO/PB/2 50,3 0 161/161 

840 RO/PB/1/24C RO/PB/1 64,8 6,3 165/169 891 RO/PB/2/22 RO/PB/2 52,2 5,9 157/169 

841 RO/PB/1/25 RO/PB/1 74,5 3,0 175/175 892 RO/PB/2/221 RO/PB/2 65,4 5,3 157/157 

842 RO/PB/1/27 RO/PB/1 59,7 4,4 157/161 893 RO/PB/2/223 RO/PB/2 69,2 5,5 161/161 

843 RO/PB/1/28C RO/PB/1 57,8 9,5 169/169 894 RO/PB/2/232 RO/PB/2 62,2 3,1 159/161 

844 RO/PB/1/30C RO/PB/1 68,7 4,5 151/175 895 RO/PB/2/234 RO/PB/2 50,9 4,5 157/169 

845 RO/PB/1/33 RO/PB/1 62,7 3,6 151/151 896 RO/PB/2/245 RO/PB/2 59,9 0 169/173 
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Phụ lục 14 (tt) 

Số 

TT Mẫu giống 

Nhóm 

giống cm g/c/c PCR 

Số 

TT Mẫu giống 

Nhóm 

giống cm g/c/c PCR 

897 RO/PB/2/25 RO/PB/2 41,3 1,4 161/169 925 RO/PB/2/447 RO/PB/2 0 0 157/171 

898 RO/PB/2/267 RO/PB/2 62,3 3,5 157/161 926 RO/PB/2/449 RO/PB/2 70,4 6,3 161/163 

899 RO/PB/2/27 RO/PB/2 60,7 0 157/161 927 RO/PB/2/464 RO/PB/2 0 0 157/163 

900 RO/PB/2/27C RO/PB/2 0 0 157/161 928 RO/PB/2/47 RO/PB/2 66,3 10,9 157/169 

901 RO/PB/2/283 RO/PB/2 0 0 157/177 929 RO/PB/2/48 RO/PB/2 50,1 3,4 151/161 

902 RO/PB/2/285 RO/PB/2 0 0 157/157 930 RO/PB/2/483 RO/PB/2 67,8 7,8 157/157 

903 RO/PB/2/287 RO/PB/2 54,3 0 157/161 931 RO/PB/2/486 RO/PB/2 71,0 7,9 177/177 

904 RO/PB/2/295 RO/PB/2 0 0 161/182 932 RO/PB/2/49 RO/PB/2 49,5 0 999/999 

905 RO/PB/2/297 RO/PB/2 78,8 9,9 161/177 933 RO/PB/2/491 RO/PB/2 64,4 0 157/169 

906 RO/PB/2/3 RO/PB/2 66,0 9,7 157/169 934 RO/PB/2/504 RO/PB/2 73,6 3,4 157/169 

907 RO/PB/2/314 RO/PB/2 69,4 1,7 157/161 935 RO/PB/2/512 RO/PB/2 0 0 169/173 

908 RO/PB/2/32 RO/PB/2 61,7 0 157/161 936 RO/PB/2/54 RO/PB/2 76,4 2,5 169/177 

909 RO/PB/2/321 RO/PB/2 66,4 0 157/161 937 RO/PB/2/59 RO/PB/2 51,6 0 161/177 

910 RO/PB/2/322 RO/PB/2 80,8 8,8 159/178 938 RO/PB/2/64 RO/PB/2 55,8 0 157/157 

911 RO/PB/2/349 RO/PB/2 73,4 10,1 157/161 939 RO/PB/2/68 RO/PB/2 63,5 1,8 161/177 

912 RO/PB/2/351 RO/PB/2 72,7 8,3 157/161 940 RO/PB/2/70 RO/PB/2 62,3 0 157/161 

913 RO/PB/2/354 RO/PB/2 39,5 0 169/169 941 RO/PB/2/73 RO/PB/2 0 0 161/161 

914 RO/PB/2/359 RO/PB/2 0 0 167/175 942 RO/PB/2/8 RO/PB/2 0 0 157/182 

915 RO/PB/2/370 RO/PB/2 75,5 2,4 157/169 943 RO/PB/2/80 RO/PB/2 0 0 157/161 

916 RO/PB/2/382 RO/PB/2 0 0 157/169 944 RO/PB/2/82 RO/PB/2 50,9 4,9 161/169 

917 RO/PB/2/389 RO/PB/2 68,1 0 161/169 945 RO/PB/2/87 RO/PB/2 0 0 175/175 

918 RO/PB/2/394 RO/PB/2 61,4 9,9 157/175 946 RO/PB/2/89 RO/PB/2 40,0 0 163/163 

919 RO/PB/2/40 RO/PB/2 58,7 0 157/161 947 RO/PB/2/90 RO/PB/2 62,6 0 161/169 

920 RO/PB/2/403 RO/PB/2 70,9 8,4 157/169 948 RO/PB/2/92 RO/PB/2 64,3 11,8 157/161 

921 RO/PB/2/408 RO/PB/2 85,2 7,7 157/161 949 RO/PB/2/94 RO/PB/2 57,5 14,9 157/177 

922 RO/PB/2/427 RO/PB/2 0 0 157/163 950 RO/PB/2/95 RO/PB/2 50,0 9,2 157/169 

923 RO/PB/2/43 RO/PB/2 54,2 3,3 161/163 951 RO/PB/2/97 RO/PB/2 58,1 0 157/169 

924 RO/PB/2/442 RO/PB/2 44,8 0 163/182       

 

 

 


