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Tóm tắt:

Cây dâu tây (Fragaria spp.) là một loại cây có giá trị kinh tế, dinh dưỡng và y học cao. Quả dâu tây giàu vitamin 
C, chất chống oxy hóa và được ưa chuộng trên thị trường trong nước lẫn quốc tế. Mục tiêu của nghiên cứu này là 
xác định đa dạng di truyền, mối quan hệ và hệ số tương đồng của các giống dâu tây sử dụng chỉ thị phân tử RAPD. 
13 mẫu dâu tây được thu thập tại Phòng nuôi cấy mô GoodSeed, Đà Lạt. DNA từ mẫu lá được ly trích bằng bộ kit 
DNeasy® Plant Pro (Qiagen - Hà Lan) và được sử dụng với 10 mồi RAPD (OPA16, OPA17, OPA20, OPG09, OPG11, 
OPG14, OPG18, OPK01, OPK02, OPK03). Cây phân loại được xây dựng bằng phần mềm NTSYSpc 2.1 theo phương 
pháp phân nhóm đôi các giá trị trung bình số học UPGMA. Kết quả phân tích 10 mồi RAPD tạo ra 138 băng, trong 
đó có 113 băng đa hình (81,79%). Mồi OPA20 cho tỷ lệ đa hình cao nhất (100%), OPK03 thấp nhất (64,23%). Hệ số 
khoảng cách di truyền dao động 0,11-0,47, với giá trị trung bình là 0,29. Phân tích phân nhóm bằng UPGMA trên 
phần mềm NTSYSpc 2.1 chia các giống thành năm nhóm riêng biệt, phản ánh mức độ đa dạng di truyền giữa các 
giống và là cơ sở quan trọng cho công tác bảo tồn và chọn tạo giống dâu tây trong tương lai.
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Abstract:

The strawberry plant (Fragaria spp.) is a crop of high economic, nutritional, and medicinal value. Strawberry 
fruits are rich in vitamin C and antioxidants and are widely favoured in both local and international markets. 
The objective of this research was to determine the genetic diversity, relationships, and similarity coefficients 
among some strawberry cultivars using molecular markers of Random Amplified Polymorphic DNA (RAPD). 13 
strawberry cultivar samples were collected from the GoodSeed tissue culture laboratory, Da Lat. DNA from leaf 
samples was extracted by DNeasy® Plant Pro (Qiagen, the Netherlands) and amplified with 10 RAPD markers 
(OPA16, OPA17, OPA20, OPG09, OPG11, OPG14, OPG18, OPK01, OPK02, OPK03). A dendrogram was constructed 
using NTSYSpc 2.1 software based on the Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean (UPGMA). The 
results showed that 10 RAPD markers  generated a total of 138 bands, of which 113 were polymorphic (81.79%). 
Primer OPA20 showed the highest polymorphism rate (100%), while OPK03 showed the lowest (64.23%). Genetic 
distance coefficients ranged from 0.11 to 0.47, with an average value of 0.29. Cluster analysis using UPGMA in 
NTSYSpc 2.1 software classified the cultivars into five distinct groups, reflecting the level of genetic diversity 
among them and providing a valuable basis for strawberry conservation and breeding programmes in the future.

Keywords: Fragaria × ananassa, genetic diversity, RAPD molecular markers, strawberry.
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1. Đặt vấn đề

Cây dâu tây thuộc họ Hoa hồng (Rosaceae), có khoảng 
3000 thành viên. Theo báo cáo của Tổ chức lương thực 
và Nông nghiệp liên hợp quốc thế giới (FAO) năm 2023, 
sản lượng dâu tây đạt hơn 9,18 triệu tấn. Châu Á là khu 
vực sản xuất dâu tây lớn nhất (4,53 triệu tấn), theo sau 
là Mỹ (2,18 triệu tấn), châu Âu (1,76 triệu tấn), châu Phi 
(634,29 nghìn tấn) và châu Đại Dương (60,31 nghìn tấn). 
Cây dâu tây là một loại cây ăn quả có giá trị kinh tế và 
giá trị dinh dưỡng cao [1]. Kết quả nghiên cứu cũng chỉ 
ra trong 100 g quả dâu tây có chứa 33 kilocalories, giàu 
vitamin C, mangan và cung cấp một số loại vitamin cùng 
khoáng chất thiết yếu khác [2]. Các giống dâu tây khác 
nhau về kích thước quả, màu sắc, mùi vị, hình dạng quả, 
thời vụ chín, mức độ sinh sản và khả năng chống chịu 
bệnh [3]. 

Bạch tuyết trắng là giống dâu tây có nguồn gốc từ 
Nam Mỹ, từng gần như tuyệt chủng trên thế giới. Năm 
2010, loại dâu này được người dân Hà Lan, Bỉ hồi sinh 
thành giống dâu thương mại và được người Nhật Bản 
nhập giống để trồng và phát triển chúng cho đến ngày 
nay. Giống có vỏ ngoài màu trắng, có vị ngọt, mùi thơm 
như dứa. Nhật Sky (Skyberry) và Hana là hai giống dâu 
tây cao cấp từ tỉnh Tochigi, Nhật Bản. Skyberry có kích 
thức quả to, độ mọng nước, màu sắc tươi sáng và có vị 
chua ngọt đặc trưng [4]. New Zealand là một trong các 
giống dâu tây cao cấp tại Đà Lạt và nguồn gốc từ châu Mỹ, 
sau này được lai tạo và được trồng rộng rãi từ nửa cuối 
thế kỷ XVIII. Giống New Zealand có màu đỏ rực rỡ, thịt 
giòn ngọt và đặc biệt tỏa ra hương thơm quyến rũ [5]. 
Giống dâu tây Pháp, Mara des Bois là một giống dâu tây, 
được lai tạo vào những năm 80 của thế kỷ XX bởi các nhà 
lai tạo người Pháp của công ty Andre, dựa trên (Gento x 
Ostara) x (Red Gauntlet x Korona) [5]. Trái dâu tây Pháp 
có kích thước trung bình đến lớn, thịt dày, quả mọng 
nước, có vị ngọt thanh, chua nhẹ, mùi thơm dịu và hậu vị 
kéo dài [6]. Giống Albion là giống được lai tạo từ giống 
“Diamante” với giống Cal 94.16-1. Giống Albion có khả 
năng kháng bệnh Phytophthora cactorum; tương tự với 
giống “Aromas”, nhưng quả to hơn, chất lượng cao hơn, 
độ cứng và hương thơm tốt hơn [7]. Giống Monterey, 
được lai tạo từ giống Albion (mã số giống 97.85-6), được 
đưa vào thị trường năm 2002. Monterey là cây cho quả 
quanh năm, năng suất cao và khả năng kháng bệnh tốt, 
thân cây rộng và thẳng, quả có hương vị nổi bật với hậu 
vị ngọt [8]. Tại Hàn Quốc, giống dâu Hàn Samgong và 
Hàn King là hai đại diện tiêu biểu cho xu hướng lai tạo 
nội địa với mục tiêu nâng cao chất lượng và sản lượng. 
Dâu tây Hàn Quốc có kích thước trái lớn, màu đỏ tươi, 
quả mọng và rất ngọt. Giống Nhật Lùn, loại dâu có chiều 
cao thấp, dễ chăm sóc và phù hợp với không gian trồng 
nhỏ và mô hình nông nghiệp đô thị. Trái to, mọng nước, 

màu đỏ tươi, vị ngọt thanh xen lẫn chua nhẹ, thơm ngon 
[9]. Giống Úc cũng được lai tạo rất đa dạng, với các giống 
phổ biến như Albion, Ruby Gem, Gamarosa và Festival, 
vốn có nguồn gốc từ Mỹ, Israel và Nhật Bản. Giống có 
màu đỏ tươi, vị ngọt thanh mát, hương thơm nhẹ [10]. 
Sabrian cũng là một giống dâu tây có nguồn gốc từ châu 
Mỹ, có quả to [11]. Hà Lan là một quốc gia nổi tiếng trong 
việc lai tạo và phát triển các giống dâu tây, đặc biệt là từ 
thế kỷ 20. Giống HLHH có thể là một biến thể được phát 
triển tại Hà Lan, với đặc điểm nổi bật là khả năng chịu 
nhiệt tốt và hoa có màu hồng đậm, gợi liên tưởng đến 
hoa hồng (thuộc cùng họ Rosaceae với dâu tây) [12].

Có nhiều chương trình nhân giống được thực hiện, 
nhằm tạo ra các giống dâu tây mới cải thiện hương vị 
hoặc kéo dài thời gian thu hoạch và bảo quản [13]. Theo 
truyền thống, việc xác định các giống dâu tây được thực 
hiện bằng cách kiểm tra sự khác biệt về đặc điểm hình 
thái hoặc sinh lý như các thông số về lá, hoa, quả và thời 
gian ra hoa [11]. Tuy nhiên, những phương pháp đó 
không phù hợp với dâu tây vì sự khác biệt di truyền và 
kiểu hình giữa các giống là rất nhỏ. Các đặc điểm kiểu 
hình có hạn chế là chúng bị ảnh hưởng bởi các yếu tố 
môi trường và các giai đoạn phát triển của thực vật, đặc 
biệt là các nghiên cứu mức độ đa hình về kiểu hình vẫn 
chưa được đánh giá đầy đủ [14]. Ngược lại, các chỉ thị 
phân tử được dựa trên tính đa hình của trình tự DNA 
thì không phụ thuộc vào điều kiện môi trường và đưa 
ra mức độ đa hình cao. Do đó, chỉ thị phân tử DNA được 
phát triển để phân tích đa dạng di truyền, lập bản đồ liên 
kết và xác định giống dâu tây [15]. Phân tích đa dạng 
di truyền trong quần thể thông qua Random Amplified 
Polymorphic DNA (RAPD) cho thấy, sự đa dạng cao của 
các chỉ thị và tiềm năng ứng dụng của các chỉ thị phân 
tử trong các nghiên cứu quần thể. So sánh với phương 
pháp phân tích allozyme, AFLP, SSR và RFLP, phương 
pháp RAPD cung cấp số lượng mồi nhiều hơn và được 
xem là phương pháp đơn giản, hiệu quả trong việc phát 
hiện đa dạng di truyền [16]. Kỹ thuật RAPD, một phương 
pháp nhanh và chi phí tương đối thấp, được sử dụng 
rộng rãi để phân tích sự biến đổi di truyền của vi khuẩn, 
nấm và thực vật [17], được mô tả như một kỹ thuật khá 
mạnh để đánh giá sự đa dạng di truyền nhằm phát hiện 
điểm tương đồng giữa và bên trong loài mà không cần 
biết trước trình tự DNA. Mặc dù khả năng tái tạo thấp 
hơn, phương pháp RAPD thường được mong muốn hơn 
do các nghiên cứu về hiệu quả chi phí liên quan đến số 
lượng mẫu nhỏ hơn. Công nghệ RAPD đã được sử dụng 
để nghiên cứu sự đa dạng di truyền trong và giữa các 
quần thể, đã được áp dụng cho nhiều loài thực vật quý 
hiếm hoặc bị đe dọa như ở cây huệ trắng (Polianthes 
tuberosa L.) [18], cây ớt [19-21], nấm sò [22], cây dâu 
tây [23], cà tím [24] và cây chuối [25].
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Phạm vi biến đổi di truyền được kiểm soát bởi hệ 
thống sinh sản, từ đó kiểm soát sự thay đổi thích nghi 
[26]. Đa dạng di truyền tương đối giữa các cá thể hoặc 
quần thể có thể được xác định bằng cách sử dụng các chỉ 
thị kiểu hình và phân tử. 

Đà Lạt được xem là địa điểm lý tưởng cho quá trình 
canh tác các giống dâu tây như Bạch tuyết trắng, HLHH, 
Monterey, Úc, Pháp, Nhật lùn, Albion, Nhật Sky, Hàn 
Samgong, Hàn King, New Zealand, Hana, Sabrian, nhưng 
có rất ít nghiên cứu về sự đa dạng di truyền cũng như sự 
tương đồng của các giống dâu tây trên được thực hiện. 
Mục tiêu trong nghiên cứu này là sử dụng 10 chỉ thị phân 
tử RAPD để phân tích đa dạng di truyền của 13 giống dâu 
tây thương mại được trồng phổ biến tại Đà Lạt. Kết quả 
nghiên cứu có thể được sử dụng cho các nghiên cứu tiếp 
theo như bảo tồn đa dạng di truyền, các chương trình 
nhân giống và nghiên cứu di truyền hoặc bộ gen của các 
giống dâu tây.

2. Vật liệu và phương pháp nghiên cứu

2.1. Vật liệu 

Mười ba mẫu dâu tây được cung cấp từ phòng nuôi 
cấy mô GoodSeed (Thánh Mẫu, Langbiang, Đà Lạt). Cây 
con được thuần tại trang trại giống (Nguyên Tử Lực, 
phường Lâm Viên, Đà Lạt) và được trình bày ở bảng 1, 
hình 1. Mẫu lá dâu tây thu tại trang trại giống được bỏ 
vào túi zip, bảo quản lạnh và được chuyển về phòng thí 
nghiệm thuộc Viện Công nghệ Sinh học, Trường Đại học 
Trà Vinh để tiến hành ly trích DNA. Thời gian thu mẫu là 
tháng 5/2025.
Bảng 1. Danh sách các giống dâu được thu thập tại Đà Lạt.

STT Tên mẫu Mã hóa mẫu Nguồn gốc

1 Bạch tuyết trắng BTT Nam Mỹ

2 Nhật Sky NS Nhật Bản

3 Hà Lan hoa hồng HLHH Hà Lan

4 New Zealand NEW Châu Mỹ

5 Hana HN Nhật Bản

6 Pháp P Pháp

7 Hàn Samgong HS Hàn Quốc

8 Úc U Dâu Mỹ x dâu Chile

9 Albion ALB California, Mỹ

10 Hàn King HK Hàn Quốc

11 Monterey MON California, Mỹ

12 Nhật lùn NL Nhật Bản

13 Sabrian SAB Châu Mỹ

Hình 1. Đặc điểm quả, lá và hoa của 13 giống dâu tây được dùng 
trong nghiên cứu.

2.2. Phương pháp nghiên cứu

Tách chiết DNA và phản ứng RAPD: 0,1 g mẫu lá được 
tách chiết theo quy trình của DNeasy® Plant Pro Kit 
(Qiagen - Hà Lan). Mẫu DNA sau khi tách chiết được tiến 
hành kiểm tra nồng độ bằng máy Nanodrop (Thermo 
Scientific) và điện di trên gel 1% agarose.

Tổng thể tích của một phản ứng PCR - RAPD là 10 µl 
bao gồm: 5 µl Phanta flash master mix 1X, 2 µl DNA khuôn 
(100 ng/μl), 1 µl mồi RAPD (100 pmol) và 2 µl nước siêu 
sạch khử ion. Trình tự mồi được trình bày ở bảng 2. Mỗi 
mồi được lặp lại 2 lần. Phản ứng PCR được thực hiện 
trên máy PCR (Mastercycler® X50s, Eppendorf) với các 
thông số chu trình nhiệt như sau: Chương trình gia nhiệt 
cho phản ứng PCR khởi đầu bằng giai đoạn biến tính 
DNA ở nhiệt độ 94oC trong 5 phút, theo sau là 45 chu kỳ 
gia nhiệt với các giai đoạn: biến tính DNA ở 94oC trong 
15 giây, gắn mồi ở 32-34oC (tùy loại mồi) trong 60 giây, 
tổng hợp DNA ở 72oC trong 15 giây và kết thúc phản ứng 
PCR bằng giai đoạn ổn định sản phẩm ở 72oC trong 5 
phút và lưu trữ ở 4oC.
Bảng 2. Các primer sử dụng cho kỹ thuật RAPD dùng để đánh giá 
13 giống dâu tây.

STT Tên primer Trình tự primer 
(5’-3’)

Tm 
(oC)

Tài liệu tham 
khảo

1 OPA16 AGCCAGCGAA 32 [27]

2 OPA17 GACCGCTTGT 32 [27]

3 OPA20 GTTGCGATCC 32 [27]

4 OPG09 CTGACGTCAC 32 [23]

5 OPG11 TGCCCGTCGT 34 [27]

6 OPG14 GGATGAGACC 32 [27]

7 OPG18 GGCTCATGTG 32 [27]

8 OPK01 TGC CGA GCT G 34 [23]

9 OPK02 GTG AGG CGT C 34 [23]

10 OPK03 CCC TAC CGA C 34 [23]
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Phân tích và xử lý số liệu: Dữ liệu thu được từ phản 
ứng PCR với chỉ thị RAPD trên gel sẽ được chuyển đổi 
thành một ma trận nhị phân trong Excel. Cách mã hóa dữ 
liệu sẽ như sau: Số 1 đại diện cho sự hiện diện của băng 
DNA, trong khi số 0 cho thấy không có băng DNA.

Dữ liệu này sau đó sẽ được dùng để xây dựng cây 
phân loại di truyền cho các giống dâu tây dựa vào phần 
mềm NTSYSpc 2.1 theo phương pháp phân nhóm đôi 
các giá trị trung bình số học UPGMA (Unweighted Pair 
Group Method with Arithmetic Mean). Biểu đồ cây phân 
loại di truyền sẽ được tạo ra thông qua phương pháp 
SAHN (Sequential Agglomerative Hierarchical Non - 
overlapping) trong phần mềm NTSYSpc 2.1.

Thực hiện tính toán chỉ số đa hình PIC (Polymorphic 
Information Content) của mỗi băng RAPD được tính theo 
công thức: PIC (i)=1 - Σ Pij2 [28]. Chỉ số sai khác giữa các 
cấp mồi Rp (resolving power) được tính theo công thức: 
Rp=Σ Ib, trong đó, Ib là giá trị đại diện cho thông tin của 
đoạn, Ib=1-(2x|0,5-p|), p là tỷ lệ các mẫu xuất hiện băng 
vạch [29].

3. Kết quả và bàn luận

3.1. Kết quả tách chiết DNA tổng số

Trong nghiên cứu này, tổng số DNA được ly trích từ 
mẫu lá của 13 giống dâu tây đều đạt chất lượng tốt, đáp 

ứng đủ điều kiện cho các thí nghiệm đánh giá đa dạng di 
truyền dựa vào chỉ thị RAPD (hình 2).

Hình 2. Kết quả điện di DNA tổng số. M là thang chuẩn (1 kb).

3.2. Đa dạng di truyền dựa trên chỉ thị RAPD

Kết quả nghiên cứu cho thấy, tất cả 10 mồi RAPD 
được dùng để đánh giá đa dạng di truyền của 13 giống 
dâu tây đều tạo ra sản phẩm khuếch đại. Tuy nhiên, có sự 
khác biệt rõ về số lượng băng được khuếch đại, tỷ lệ đa 
hình ở các mồi khác nhau (hình 3).

Kết quả bảng 3 cho thấy, tất cả các mồi đều tạo ra sản 
phẩm khuếch đại với số lượng băng dao động từ 11 đến 
16, tỷ lệ băng đa hình từ 64,23 đến 100%, phản ánh mức 
độ đa dạng di truyền giữa 13 giống dâu tây được khảo 
sát. Trong đó, mồi OPA20 thể hiện hiệu suất vượt trội 
với 100% băng đa hình, kích thước từ 300 đến 2500 
bp, trong khi mồi OPK03 có tỷ lệ thấp nhất (64,23%) 

Hình 3. Kết quả điện di với 10 chỉ thị RAPD. M là thang chuẩn (1kb). Các băng đa hình rõ nét (300-2600 bp) được dùng để phân tích RAPD. 
Mũi tên chỉ ra các băng đa hình của mồi.
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và 5 băng đồng hình tại kích thước 220, 350, 550, 850 
và 1500 bp. Trong nghiên cứu của R.G.F. Morales và cs 
(2011) [27], chỉ ghi nhận một băng đa hình trong chín 
băng (tương đương 12,5%), nghiên cứu hiện tại cho 
thấy khả năng vượt trội của mồi OPA20 trong việc phát 
hiện sự đa hình di truyền của các giống dâu tây. Kết quả 
cũng chỉ ra, mồi OPK03 cho kết quả tốt hơn so với nghiên 
cứu của H.A.M. Khalil và cs (2019) [30], trong đó chỉ phát 
hiện 1 băng đa hình trong 4 băng tương đương 25%. 
Việc gia tăng số lượng và tỷ lệ băng đa hình cho thấy sự 
tối ưu trong điều kiện phản ứng và độ đa dạng của các 
giống khảo sát.

Một số mồi như OPA16, OPG09, OPG14 và OPK02 có 
tỷ lệ đa hình cao (trên 85%), cùng với chỉ số PIC (0,35, 
0,33, 0,38 và 0,45) và Rp (13,38, 12,31, 15,23 và 10,15) 
đạt mức tương đối cho thấy độ phân giải tốt và mức độ 
đa hình cao của các mồi trong đánh giá sự đa dạng di 
truyền. Mồi OPA16 tạo ra 12 băng, trong đó có 11 băng đa 
hình, chiếm tỷ lệ 91,67% và một băng đồng hình tại vị trí 
500 bp. Kích thước các băng dao động 300-2000 bp. Kết 
quả tương tự được tìm thấy trong nghiên cứu của G.R. 
Aristya và cs (2019) [23] ở giống dâu tây và một số giống 
mâm xôi. Điều này cho thấy, mồi OPA16 có tính ổn định 
và độ nhạy cao trong việc phát hiện đa hình ở giống dâu 
tây. Mồi OPG09 nghiên cứu trên cây nghệ tây cho tổng số 
băng là 10, với số băng đa hình là 7, chiếm tỷ lệ 70%. Chỉ 
số PIC là 0,27 và chỉ số sai khác Rp là 4,41. Trong nghiên 
cứu của M.A. Mir và cs (2021) [31] cho thấy, mồi OPG09 
cho kết quả đa hình khá cao các chỉ số Rp và PIC đều đạt 
ở mức trên trung bình. Mồi OPG14 khuếch đại được 16 
băng, trong đó có 13 băng đa hình, chiếm tỷ lệ 81,25% 
và 3 băng đồng hình tại các vị trí 300, 450 và 650 bp. So 

sánh với nghiên cứu của H.M. Kwon và cs (2020) [32], 
chỉ phát hiện 6 băng đa hình trong 8 băng, tương đương 
75% và chỉ số PIC là 0,38. Kết quả hiện tại không chỉ ghi 
nhận số lượng băng cao gấp đôi mà còn đạt cùng chỉ số 
PIC, khẳng định tính phân biệt di truyền mạnh hơn của 
mồi OPG14. Mồi OPK02 tạo ra tổng cộng 15 băng, trong 
đó có 13 băng đa hình, chiếm tỷ lệ 86,67% và 2 băng 
đồng hình tại kích thước 1800 và 2100 bp. Tại vị trí 320 
bp, băng xuất hiện ở tất cả các giống khảo sát, ngoại trừ 
giống U, cho thấy khả năng phân biệt tốt giữa các giống. 
Trong nghiên cứu của M.S.H. Bir và cs (2018) [33], mồi 
OPK02 tạo ra 10 băng, trong đó có 9 băng đa hình, chiếm 
tỷ lệ 90% khi phân tích 18 biến thể soma của cây dâu 
tây. Mặc dù số lượng băng được phát hiện trong nghiên 
cứu hiện tại nhiều hơn (15 so với 10), tỷ lệ đa hình nhìn 
chung tương đương. Điều này cho thấy mồi OPK02 có độ 
tin cậy và khả năng ứng dụng cao trong việc phân tích đa 
dạng di truyền ở nhiều loài cây khác nhau.

Ngoài ra, các mồi như OPG18 và OPK01, dù có số 
lượng băng đồng hình cao hơn, vẫn phát hiện được sự 
phân biệt rõ giữa các giống, phản ánh sự khác biệt về vật 
chất di truyền, có thể do điều kiện canh tác hoặc lai tạo. 
So sánh với một số nghiên cứu trước cho thấy, hầu hết 
các mồi trong nghiên cứu hiện tại cho hiệu suất cao hơn, 
khẳng định tính ổn định và khả năng ứng dụng thực tiễn 
của chúng [23, 27, 28, 32].

Phân tích hệ số PIC của 10 mồi RAPD cho thấy, mồi 
OPK02 có chỉ số PIC cao nhất (0,45), chứng tỏ OPK02 
được sử dụng phổ biến trong nghiên cứu đa dạng di 
truyền. Hệ số PIC của các mồi OPA20 (0,40), OPG14 
(0,38), OPA17 (0,36), OPA16 (0,35), OPG18 (0,33), 
OPG09 (0,33) và OPK03 (0,32) cho thấy chúng có khả 

Bảng 3. Hệ số khoảng cách di truyền của 13 giống dâu tây dựa trên 10 mồi RAPD.

Mẫu BTT NS HLHH NEW HN P HS U ALB HK MON NL SAB Trung bình

BTT 0,00

NS 0,27 0,00

HLHH 0,40 0,39 0,00

NEW 0,34 0,29 0,47 0,00

HN 0,29 0,24 0,35 0,24 0,00

P 0,38 0,33 0,40 0,30 0,34 0,00

HS 0,38 0,30 0,34 0,28 0,26 0,24 0,00

U 0,31 0,30 0,41 0,36 0,32 0,35 0,24 0,00

ALB 0,41 0,33 0,37 0,35 0,31 0,29 0,18 0,25 0,00

HK 0,41 0,23 0,44 0,36 0,27 0,34 0,24 0,19 0,22 0,00

MON 0,41 0,31 0,40 0,34 0,29 0,27 0,17 0,27 0,11 0,24 0,00

NL 0,44 0,29 0,41 0,37 0,31 0,39 0,26 0,26 0,24 0,21 0,22 0,00

SAB 0,41 0,43 0,40 0,41 0,33 0,37 0,24 0,30 0,22 0,29 0,28 0,24 0,00

Trung bình 0,37 0,31 0,40 0,33 0,30 0,32 0,22 0,25 0,20 0,25 0,25 0,24 0,29
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năng phân biệt đa dạng di truyền khá tốt. Các mồi như 
OPG11 (0,28) và OPK01 (0,24) có chỉ số PIC thấp, điều 
này cho thấy chúng có khả năng phân biệt kém hơn và có 
thể ít hiệu quả trong việc phát hiện sự đa dạng di truyền 
trong các mẫu (bảng 3).

Chỉ số sai khác giữa các cặp mồi (Rp) cho thấy sự 
tương quan giữa kiểu gen với chỉ thị phân tử DNA, chỉ số 
Rp càng cao chứng tỏ chỉ thị đó hiệu quả trong việc phân 
nhóm kiểu gen. Chỉ số Rp trung bình của 10 mồi RAPD 
là 11,12. Mồi OPK01, có chỉ số Rp thấp nhất là 6,15. Mồi 
OPA20 và OPG14 có chỉ số Rp cao nhất là 15,23. Hai mồi 
OPA14 và OPA20 có chỉ số Rp cao nhất là 15,23, cho thấy 
hai mồi này có khả năng phân biệt rất mạnh mẽ giữa 
các mẫu và có thể tạo ra nhiều băng đặc trưng. Các mồi 
OPK02, OPG09, OPA16, OPG18 có chỉ số Rp lần lượt là 
10,15, 12,31, 13,38, 13,85, cũng khá cao, cho thấy khả 
năng phân biệt tốt. Các mồi như OPK01 (6,15), OPG11 
(7,08), OPA17 (8,31), OPK03 (9,54) có chỉ số Rp thấp 
hơn, cho thấy khả năng phân giải của chúng là yếu, và 
các kết quả thu được có thể ít rõ ràng hơn.

3.3. Phân nhóm di truyền của các giống dâu tây

Khoảng cách di truyền càng nhỏ thì hai mẫu càng tương 
đồng, ít khác biệt về mặt di truyền và đứng gần nhau trong 
cây phát sinh loài. Kết quả cho thấy, hệ số khoảng cách di 
truyền của 13 giống dâu tây nằm trong khoảng 0,11-0,47 
với giá trị trung bình là 0,29. Hai giống dâu tây là ALB 
và MON có mối quan hệ di truyền gần nhau nhất, với hệ 
số khoảng cách di truyền là 0,11. Trong khi đó, giữa các 
giống như HLHH và NEW có mối quan hệ di truyền khá xa 
nhau với hệ số khoảng cách di truyền là 0,47.

Tính hữu hiệu của các mồi RAPD trong việc giải quyết 
các liên kết di truyền đã được xác nhận bởi cây phân nhóm 
di truyền (hình 4), cho thấy sự biến đổi di truyền giữa các 
giống dâu tây với 2 cụm chính và 5 nhóm riêng biệt.

Sơ đồ phân nhóm di truyền của 13 giống dâu tây 
được phân thành 5 nhóm chính, các nhóm 1 giống bao 
gồm nhóm I chỉ có sự hiện diện của một giống là giống 
BTT, nhóm III có sự hiện diện của giống Pháp và nhóm 
V có sự hiện diện của giống HLHH. Giống BTT có nguồn 
gốc từ Nam Mỹ, trái màu trắng, trong khi đó, giống HLHH 
có hoa màu hồng. Điều này chứng tỏ giống này có sự 
khác biệt di truyền so với các giống còn lại và được chia 
riêng lẻ thành một nhóm. Kết quả nghiên cứu phù hợp 
với nghiên cứu của T.T.Y. Nhu và cs (2025) [34], kết quả 
đánh giá đa dạng di truyền của sáu giống dâu tây bằng 
mồi rbcL marker chỉ ra giống HLHH được tách ra thành 
nhóm riêng thông qua phương pháp phân tích maximum 
parsimony. 

Nhóm II có hệ số khoảng cách di truyền nằm trong 
khoảng 0,23-0,27, tương ứng với hệ số tương đồng di 
truyền là 0,73-0,77. Nhóm II được chia thành hai nhóm 
phụ, nhóm phụ II.1 có 2 giống NS và HN, nhóm phụ II.2 
có giống NEW. Trong đó, Nhật Sky hay Skyberry và Hana 
là hai giống dâu tây có chung nguồn gốc từ Nhật Bản 
(bảng 1). Trong khi đó, giống NEW lại có nguồn gốc từ 
châu Mỹ nên chúng tách biệt với giống HN và HS.

Nhóm IV bao gồm 7 giống, có hệ số khoảng cách di 
truyền là 0,11-0,27 tương ứng với hệ số tương đồng di 
truyền là 0,73-0,89, được chia thành ba nhóm bên trong. 
Nhóm phụ IV.1 bao gồm các giống HS, ALB và MON. Hai 
giống là Albion và Monterey được phát triển tại Đại học 
California, có hệ số khoảng cách là 0,11, điều này có thể 
chứng minh hai giống ALB và MON có thể cùng chung 
bố mẹ với nhau. Mặc dù các giống dâu tây được lai tạo 
từ các chương trình nhân giống khác nhau, việc trao 
đổi nguồn gen cũng có thể xảy ra trong các giống [35]. 
Các giống trong nhóm IV.2 có nguồn gốc từ nhiều quốc 
gia khác nhau như Úc, Hàn Quốc và Nhật Bản. Các giống 
được phân loại nhóm phụ IV.2 bao gồm U, HK và NL, 

được phân loại theo chất lượng trái (trái 
ngọt) [9] cho thấy có mối quan hệ gần với 
nhau. Nhóm phụ IV.3 phân thành nhóm 
nhỏ, chỉ tồn tại giống SAB. Giống SAB mặc 
dù có cùng nguồn gốc với NEW, nhưng có 
vẻ chúng được lai tạo từ các kiểu gen khác 
nhau.

Việc đa dạng hóa nguồn giống từ nhiều 
quốc gia góp phần nâng cao chất lượng sản 
phẩm dâu tây và vì thế, khả năng chia sẻ 
nguồn gene giữa chúng là rất cao, góp phần 
tạo nên mối quan hệ di truyền giữa chúng. 
Mặt khác, có những giống có nguồn gốc Hình 4. Cây phân nhóm di truyền 13 giống dâu tây dựa vào 10 mồi RAPD.
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khác nhưng lại có quan hệ di truyền gần với nhau, có thể 
do điều kiện sinh trưởng khắc nghiệt dẫn đến sự biến đổi 
trong bộ gene. Ngoài ra, việc trồng ở các trang trại tại Đà 
Lạt có thể xảy ra hiện tượng lẫn giống hoặc chia sẻ nguồn 
vật liệu nhân giống, dẫn đến lẫn tạp trong bộ gene của các 
giống, tạo nên sự tương đồng di truyền giữa chúng.

3.4. Phân tích thành phần chính  

Để phản ánh tốt mối quan hệ di truyền của 13 giống 
dâu tây dựa trên ma trận tương đồng di truyền, phân tích 
thành phần chính (PCoA) được tiến hành. Trong mô hình 
PCoA, hai thành phần chính đóng góp 27,28 và 18,17% 
(tổng 45,44%) (hình 5). Các mẫu được chia thành 3 
nhóm chính. Nhóm thứ nhất (NL, HK, U, MON, SAB, ALB, 
HS) tập trung về phía âm của trục PCoA1, thể hiện sự 
tương đồng di truyền cao, có thể đại diện cho nhóm bản 
địa hoặc cùng nguồn gốc tiến hóa. Nhóm thứ hai gồm P 
và HLHH nằm ở vị trí trung gian, có khả năng là kết quả 
của quá trình lai tạo hoặc giao thoa giữa hai nhóm còn 
lại. Nhóm thứ ba (NEW, HN, NS, BTT) phân bố về phía 
dương của trục PCoA1, thể hiện sự sai khác di truyền lớn 
hơn, trong đó BTT và NS là hai mẫu tách biệt rõ rệt, có 
thể mang đặc điểm gen đặc thù hoặc nguồn gốc ngoại lai. 
Tổng thể, kết quả phản ánh sự đa dạng di truyền tương 
đối cao giữa các mẫu, đồng thời chứng minh hiệu quả 
của quá trình lọc marker trong việc cải thiện chất lượng 
dữ liệu. Sự phân bố các nhóm di truyền này có ý nghĩa 
quan trọng trong chọn giống, bảo tồn nguồn gen và đánh 
giá quan hệ di truyền, đặc biệt khi lựa chọn các mẫu khác 
biệt di truyền để lai tạo nhằm tăng tính đa dạng trong 
quần thể. Kết quả tương tự cũng được ghi nhận trong 
nghiên cứu của M. Paul và cs (2018) [36] và O. Prakash 
và cs (2019) [37], đã sử dụng chỉ thị phân tử để đưa ra 
sự khác biệt di truyền trong số các giống cà chua dựa vào 
kết quả phân tích của PCoA.

Hình 5. Phân tích thành phần chính (PCoA analysis) của chỉ thị 
RAPD cho thấy sự đa dạng phân tử giữa 13 kiểu gen dâu tây.

4. Kết luận

Nghiên cứu sử dụng 10 mồi RAPD để đánh giá tính đa 
hình di truyền của 13 giống dâu tây, ghi nhận tổng cộng 
113 băng đa hình, với trung bình 11,3 băng trên mỗi mồi. 
Giá trị PIC trung bình đạt 0,34, phản ánh mức độ đa dạng 
di truyền nhất định giữa các giống được khảo sát. Chỉ số 
sai khác Rp trung bình đạt 11,2 thể hiện hiệu quả cao 
trong việc phân nhóm kiểu gen của các mồi. Cây phân 
nhóm di truyền chia 13 giống dâu tây thành năm nhóm, 
với khoảng cách di truyền trung bình là 0,29. Trong đó, 
các nhóm I, III và V, mỗi nhóm chỉ gồm một giống, do sự 
khác biệt về nguồn gốc. Nhóm IV bao gồm phần lớn các 
giống, cho thấy sự tương đồng di truyền và phản ánh mối 
quan hệ lai tạo giữa chúng. Kết quả này góp phần làm rõ 
thêm về tính đa dạng di truyền của các giống dâu tây tại 
Việt Nam, là cơ sở quan trọng cho việc bảo tồn và chọn 
tạo giống mới trong tương lai.
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