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Lê Th& Thu Trang1, *, Lê Tu/n Phong1, Nguy4n Th& Xuy6n1,  
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TÓM T#T 

Mít (Artocarpus heterophyllus Lam.) là m/t lo0i trái cây nhi<t 34i, có giá tr& kinh t6, 3 7c tr8ng 

nhi9u t0i Vi<t Nam. S< d>ng 50 chA th& SSR 3C nghiên cDu 3a d0ng di truy9n cEa 30 mGu giHng 

mít thu thIp J mi9n BLc Vi<t Nam. K6t quO phân tích 3a hình v4i các chA th& SSR thu 3 7c 33/50 

chA th& cho 3a hình giSa các mGu giHng mít nghiên cDu, v4i tTng sH 101 alen, trung bình 3,06 

alen/locut. ChA sH 3a d0ng PIC dao 3/ng tY 0,12 - 0,76 v4i giá tr& trung bình là 0,57. H< sH t !ng 

38ng di truy9n cEa các mGu giHng mít dao 3/ng tY 0,39 - 0,96. T0i mDc t !ng 38ng di truy9n 0,48, 

các mGu giHng mít Dai và mít MIt 3 7c phân tách thành 2 nhóm riêng bi<t: Nhóm I g8m 18 mGu 

giHng có mDc t !ng 38ng di truy9n tY 0,67 - 0,95; nhóm II g8m 12 mGu giHng có mDc t !ng 38ng 

di truy9n tY 0,50 - 0,96. C>p mGu giHng MNA1 và MNA3 có mDc t !ng 38ng r/t cao (0,96), phOn 

ánh mHi quan h< di truy9n gbn gci, trong khi c>p mGu giHng MPT4 và MNA11 có sd khác bi<t di 

truy9n l4n v4i h< sH t !ng 38ng r/t th/p (0,39) so v4i các mGu giHng còn l0i. K6t quO phân nhóm 

các mGu giHng trong nghiên cDu sf là nhSng thông tin có ý nghia trong công tác bOo t8n và chjn 

t0o giHng mít t0i Vi<t Nam. 

TY khóa: Cây mít, chA th& SSR, 3a d0ng di truy9n. 

 

1. $%T V(N $*1 

Cây mít (Artocarpus heterophyllus Lam.) là 

loài cây kn quO nhi<t 34i 3 7c tr8ng J nhi9u n 4c 

thu/c châu Á, châu Phi và châu 70i D !ng. Cây 

mít 3 7c s< d>ng v4i nhi9u m>c 3ích, cung c/p 

nguyên li<u cho kn t !i và cho công nghi<p ch6 

bi6n các sOn phmm xu/t khmu nh : N 4c ép, mít 

s/y, bánh, mDt, kpo, gi/m và r 7u vang [1], [2]. 

Mít 3 7c xem là ngu8n thdc phmm bT sung quan 

trjng, trong quO mít chín có chDa nhi9u 

carbohydate, ch/t x!, protein, khoáng ch/t và các 

lo0i vitamin (axit ascorbic, pyridoxine, niacin, 

riboflavin và axit folic) có tác d>ng tHt cho sDc 

khot [3]. Các h7p ch/t carotenoids, flavonoid, axit 

béo d4 bay h!i, sterol và tannin trong th&t quO và 

h0t giúp ngkn ngYa các b<nh nh  ung th , viêm 

nhi4m, tim m0ch, tkng huy6t áp, chHng oxy hoá, 

3>c thuv tinh thC và teo c! do tuTi tác [4], [5], [6]. 

                                           
1 Trung tâm Tài nguyên thực vật 
* Email: lethutrang2810@gmail.com 

Ngoài ra, thân mít còn là ngu8n cung c/p gw có giá 

tr&, vì vIy cây mít 3 7c xác 3&nh là cây kn quO có 

ti9m nkng phát triCn r/t l4n.  

x n 4c ta, cây mít 3 7c coi là m/t trong 

nhSng lo0i trái cây 3>c sOn và có khO nkng thích 

nghi r/ng, 3 7c tr8ng phT bi6n J nhi9u vùng, 

mi9n trên khLp cO n 4c. Các giHng mít 3 7c tr8ng 

t0i Vi<t Nam khá 3a d0ng v9 3>c 3iCm hình thái và 

ch/t l 7ng quO nhz sd 3a d0ng v9 khí hIu, 3&a 

hình và quá trình nhân giHng chE y6u tY h0t, th> 

ph/n chéo. Nhi9u giHng mít nTi ti6ng nh : Mít 

Ngh<, mít MIt, mít Dai, mít {4t, mít TH NS. 7ây là 

ngu8n vIt li<u có giá tr& 3Hi v4i ch !ng trình chjn 

t0o giHng mít. Vi<c nghiên cDu 3a d0ng di truy9n 

cEa các giHng mít không chA t0o c! sJ khoa hjc 

cho bOo t8n ngu8n gen mà còn cung c/p dS li<u J 

mDc 3/ phân t<, giúp ti6t ki<m 3 7c thzi gian, 

công sDc trong chjn t0o giHng.  

Trong nhSng nkm gbn 3ây, các chA th& phân t< 

nh : SSR, RAPD, ISSR, ADN barcode 3 7c s< 

d>ng r/ng rãi và có hi<u quO trên nhi9u 3Hi t 7ng 
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cây tr8ng trong phân lo0i và 3ánh giá 3a d0ng di 

truy9n. ChA th& SSR là m/t trong nhSng chA th& 

3 7c ghi nhIn r/t thành công trong vi<c nghiên 

cDu 3a d0ng di truy9n và xác 3&nh mHi quan h< 

giSa các kiCu gen trên nhi9u lo0i cây tr8ng lâu 

nkm nh  xoài [7], Ti [8], b! [9], cây có múi [10], 

mít [11], [12], [13] do có tính di truy9n 38ng tr/i, 

cho 3a hình cao, d4 dàng 3 7c khu6ch 30i b}ng 

PCR, có 3/ chính xác cao và Tn 3&nh [14]. Tuy 

nhiên, tính 36n nay t0i Vi<t Nam ch a có nhi9u 

nghiên cDu v9 nhIn d0ng di truy9n các giHng mít 

b}ng chA th& SSR. Chính vì vIy, trong nghiên cDu 

này, chA th& SSR 3 7c s< d>ng 3C nghiên cDu 3a 

d0ng di truy9n cEa 30 mGu giHng mít thu thIp J 

mi9n BLc, tY 3ó 3 a ra nhSng nhIn 3&nh v9 quan 

h< di truy9n cEa các mGu giHng mít nghiên cDu, 

góp phbn cung c/p dS li<u s< d>ng trong công tác 

lai t0o giHng mít m4i. 

2. V,T LI/U VÀ PH45NG PHÁP NGHIÊN C:U 

2.1. VIt li<u nghiên cDu 

- 30 mGu giHng mít MIt và mít Dai 3 7c thu 

thIp t0i thành phH Hà N/i, tAnh Phú Thj và Ngh< 

An (BOng 1). 

BOng 1. Danh sách các mGu giHng mít s< d>ng trong nghiên cDu 

STT GiHng Mã kí hi<u N!i thu thIp STT GiHng Mã kí hi<u N!i thu thIp 

1 Mít dai MPT 1 Phú Thj 16 Mít dai MHN 9 Hà N/i 

2 Mít dai MPT 2 Phú Thj 17 Mít mIt MNA 1 Ngh< An 

3 Mít dai MPT 3 Phú Thj 18 Mít mIt MNA 2 Ngh< An 

4 Mít dai MPT 4 Phú Thj 19 Mít mIt MNA 3 Ngh< An 

5 Mít dai MPT 5 Phú Thj 20 Mít mIt MNA 4 Ngh< An 

6 Mít dai MPT 6 Phú Thj 21 Mít mIt MNA 5 Ngh< An 

7 Mít dai MPT 7 Phú Thj 22 Mít mIt MNA 6 Ngh< An 

8 Mít dai MHN 1 Hà N/i 23 Mít mIt MNA 7 Ngh< An 

9 Mít dai MHN 2 Hà N/i 24 Mít mIt MNA 8 Ngh< An 

10 Mít dai MHN 3 Hà N/i 25 Mít mIt MNA 9 Ngh< An 

11 Mít dai MHN 4 Hà N/i 26 Mít mIt MNA 10 Ngh< An 

12 Mít dai MHN 5 Hà N/i 27 Mít mIt MNA 11 Ngh< An 

13 Mít dai MHN 6 Hà N/i 28 Mít dai Malayxia Hà N/i 

14 Mít dai MHN 7 Hà N/i 29 Mít dai Thái Hà N/i 

15 Mít dai MHN 8 Hà N/i 30 Mít mIt TH NS Hà N/i 
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- 50 chA th& SSR 3>c hi<u cho cây mít 

(Artocarpus heterophyllus Lam.) v4i thông tin 

v9 trình td, kích th 4c, nhi<t 3/ gLn m8i 3 7c 

tham khOo tY công bH cEa Nakintu và cs (2019) 

[12]; Marjan và cs (2019) [15]; Singh và cs 

(2021) [16]. 

2.2. Ph !ng pháp nghiên cDu 

2.2.1. Ph !ng pháp tách chi6t và kiCm tra 

n8ng 3/ ADN tTng sH 

MGu lá non cEa tYng mGu giHng mít 3 7c tách 

chi6t ADN tTng sH theo ph !ng pháp CTAB cEa 

Fjellstrom và cs (2004) [17] có cOi ti6n. Ch/t l 7ng 

và n8ng 3/ ADN tTng sH 3 7c kiCm tra trên gel 

agarose 1% trong môi tr zng 3<m TBE 0,5X cùng 

v4i Lambda ADN chumn. 7/ tinh s0ch cEa ADN 

tTng sH 3 7c 3o trên h< thHng Nanodrop b}ng 

ph !ng pháp 3o mIt 3/ quang phT h/p ph> J 

b 4c sóng 260 nm và 280 nm. 

2.2.2. Ph !ng pháp thdc hi<n phOn Dng PCR 

Thdc hi<n phOn Dng PCR 3 7c ti6n hành trên 

máy Veriti 96 well Thermal cycler v4i tTng thC tích 

phOn Dng là 20 µl g8m: 2 µl PCR buffer 10x; 1,6 µl 

dNTPs 2,5 mM; 1,4 µl primer 25 ng/µl; 0,1 µl 

dream green Taq polymerase (5U/µl); 5 µl ADN 

(5 ng/µl); 9,9 µl H2O kh< ion. Chu ká nhi<t phOn 

Dng PCR g8m: 95oC trong 5 phút; 35 chu kì [bi6n 

tính J 94oC trong 1 phút, nhi<t 3/ gLn m8i 3>c 

hi<u trong 1 phút và kéo dài J 72oC trong 1 phút) 

và k6t thúc J 72oC trong 5 phút. SOn phmm PCR 

3 7c bOo quOn J 4oC và 3 7c 3i<n di trên gel 

polyacrylamide 8%. Các bOn gel 3 7c soi trên máy 

UV Transilluminator và ch>p Onh 3C phân tích có 

hay không các bkng ADN theo thang chumn ADN. 

2.2.3. Ph !ng pháp phân tích và x< lý sH li<u 

SOn phmm bkng ADN trên gel 3i<n di 3 7c 

phân tích và 3 7c mã hoá b}ng sH 1 (mGu có bkng 

ADN) và sH 0 cho mGu không xu/t hi<n bkng ADN. 

Các sH li<u (0,1) 3 7c phân tích b}ng phbn m9m 

NTSYSpc 2.1X [18] 3C xây ddng ma trIn t !ng 

38ng giSa các c>p mGu giHng và s! 38 hình cây 

phân nhóm di truy9n các mGu giHng nghiên cDu. 

MDc 3/ 3a d0ng cEa locut SSR 3 7c 3ánh giá 

b}ng h< sH thông tin 3a hình PIC (Polymorphism 

information content) 3 7c tính theo công thDc cEa 

Mohammadi và Prasanna (2003) [19] nh  sau:  

PIC = 1 - ∑ pi2 (pi: tbn sH xu/t hi<n cEa alen 
thD i) 

2.3. 7&a 3iCm và thzi gian nghiên cDu 

Nghiên cDu 3 7c thdc hi<n t0i Trung tâm Tài 

nguyên thdc vIt tY nkm 2022 36n nkm 2023. 

3. K=T QU? NGHIÊN C:U VÀ TH?O LU,N 

3.1. K6t quO tách chi6t ADN tTng sH  

ADN tTng sH sau khi tách chi6t 3 7c kiCm tra 

n8ng 3/ và 3/ tinh s0ch trên gel agarose và máy 

quang phT NanoDrop (Hình 1 và BOng 2). 

 

Hình 1. K6t quO kiCm tra ADN tTng sH cEa 30 mGu giHng mít trên gel agarose 1% 

Ghi chú: 150 ng và 250 ng: ADN chumn, tY 1 - 30: ADN tTng sH cEa 30 mGu giHng mít trong bOng 1 
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K6t quO 3i<n di và 3o n8ng 3/ ADN cho 

th/y, các mGu ADN tTng sH thu 3 7c có bkng rõ, 

gjn, 3/ tinh s0ch cao và có n8ng 3/ tY 168,4 - 

472,4 ng/µl. T/t cO các mGu ADN 3ã tách chi6t 

39u có tv l< OD260/OD280 n}m trong khoOng tY 

1,8 - 2,0, chDng tã ADN nguyên vpn, ch/t l 7ng 

tHt, 3E tiêu chumn thdc hi<n các phOn Dng PCR 

(BOng 2). 

BOng 2. K6t quO 3o n8ng 3/ ADN tTng sH cEa các mGu giHng mít nghiên cDu 

STT 
Mã ký 

hi<u 

OD 

260/280 

N8ng 3/ ADN 

(ng/µl) 
STT 

Mã ký 

hi<u 

OD 

260/280 

N8ng 3/ ADN 

(ng/µl) 

1 MPT 1 1,84 293,2 16 MHN 9 1,8 343,6 

2 MPT 2 1,88 322,8 17 MNA 1 1,92 383,9 

3 MPT 3 1,94 441,9 18 MNA 2 1,96 324,1 

4 MPT 4 1,95 420,1 19 MNA 3 1,8 298,7 

5 MPT 5 1,89 462,4 20 MNA 4 1,96 385,1 

6 MPT 6 1,81 451,5 21 MNA 5 1,96 267,8 

7 MPT 7 1,94 168,4 22 MNA 6 1,93 231,3 

8 MHN 1 1,88 248,8 23 MNA 7 1,8 265,5 

9 MHN 2 1,97 465,8 24 MNA 8 1,91 227,3 

10 MHN 3 1,9 428,9 25 MNA 9 1,96 293,7 

11 MHN 4 1,99 322,7 26 MNA 10 1,84 301,9 

12 MHN 5 1,96 362,2 27 MNA 11 1,9 294,1 

13 MHN 6 1,93 382,3 28 Malayxia 1,82 245,7 

14 MHN 7 1,92 472,4 29 Thái 1,94 344,7 

15 MHN 8 1,87 457,5 30 TH NS 1,96 392,9 

3.2. 7a hình SSR trong các mGu giHng mít 

nghiên cDu 

Trong nghiên cDu này, 50 chA th& SSR 3ã 3 7c s< 

d>ng 3C phân tích 3a d0ng di truy9n cEa 30 mGu giHng 

mít. K6t quO thu 3 7c 33/50 chA th& cho bkng ADN 3a 

hình t0i 33 locut v4i kích th 4c tY 83 - 377 bp (Hình 2). 

Sai khác v9 kích th 4c các alen cEa cùng m/t locut dao 

3/ng tY 6 bp (MAA54a) - 132 bp (MAA196b).  
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Hình 2. ånh 3i<n di sOn phmm PCR cEa 30 mGu giHng mít b}ng chA th& mAaCIR0141  

và MAA182 trên gel polyacrylamide 8% 

Ghi chú: M: 50 bp ADN ladder; tY 1 - 30: các mGu giHng mít trong bOng 1. 

K6t quO phân tích 3a hình các locut SSR cho 

th/y, sH l 7ng alen 3a hình khác nhau giSa các 

locut, v4i tTng sH alen thu 3 7c t0i 33 locut SSR 

là 101 alen. SH alen 3a hình t0i mwi locut dao 

3/ng tY 2 alen (JFSSR-132) - 5 alen (MAA26, 

mAaCIR0049), trung bình 30t 3,06 alen/locut. 

Có 11 chA th& cho 3a hình cao > 3 alen/locut. 

NhSng chA th& này có thC 3 7c s< d>ng nh  b/ 

chA th& phân t< xác 3&nh giHng mít, trong 3ó 

locut mAaCIR0049 và MAA26 có sH alen cao 

nh/t là 5 alen, ti6p 36n là 9 locut (MAA105, 

MAA122, MAA156, MAA54b, MAA196b, JFSSR-

48, JFSSR-126, JFSSR-134, JFSSR-180) cho 4 alen 

(BOng 3). 

BOng 3. 7a hình các locut SSR J các mGu giHng mít nghiên cDu 

TT Tên m8i 
SH 

alen 

Kích th 4c 

alen (bp) 
PIC TT Tên m8i 

SH 

alen 

Kích th 4c 

alen (bp) 
PIC 

1 mAaCIR0048 3 136 - 167 0,66 18 JFSSR-12 2 330 - 390 0,59 

2 mAaCIR0049 5 145 - 169 0,76 19 JFSSR-39 2 295 - 350 0,49 

3 mAaCIR0141 3 190 - 210 0,62 20 JFSSR-48 4 255 - 374 0,73 

4 MAA105 4 250 - 277 0,71 21 JFSSR-64 3 352 - 375 0,61 

5 MAA122 4 254 - 312 0,70 22 JFSSR-88 3 305 - 370 0,62 

6 MAA140 2 142 -160 0,46 23 JFSSR-116 3 215 - 356 0,53 

7 MAA145 2 275 - 295 0,50 24 JFSSR-126 4 137 - 200 0,69 
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8 MAA156 4 260 - 300 0,70 25 JFSSR-132 2 153 - 165 0,26 

9 MAA182 3 164 - 216 0,67 26 JFSSR-134 4 125 - 183 0,56 

10 MAA26 5 198 - 297 0,76 27 JFSSR-135 2 132 - 147 0,18 

11 MAA54a 2 181 - 187 0,50 28 JFSSR-141 3 108 - 176 0,65 

12 MAA54b 4 200 - 239 0,71 29 JFSSR-170 3 141- 175 0,65 

13 MAA196a 3 83 - 153 0,60 30 JFSSR-172 2 152 - 177 0,28 

14 MAA178a 2 250 - 258 0,12 31 JFSSR-180 4 90 - 185 0,69 

15 MAA178b 2 268 - 284 0,50 32 JFSSR-181 3 98 - 150 0,61 

16 MAA196b 4 225 - 377 0,68 33 JFSSR-182 3 105 - 153 0,53 

17 JFSSR-2 2 355 - 386 0,53      

Trung bình 3,06  0,57 

H< sH thông tin 3a hình (PIC) 3 7c coi là 

th 4c 3o tính 3a d0ng di truy9n cEa các alen J 

tYng locut SSR. K6t quO phân tích sH li<u J bOng 3 

cho th/y, h< sH PIC thu 3 7c t0i 33 locut SSR 

nghiên cDu dao 3/ng tY 0,12 (MAA178a) - 0,76 

(mAaCIR0049), trung bình 30t là 0,57. Các chA th& 

có h< sH PIC l4n h!n ho>c b}ng 0,5 sf cho phân 

bi<t cao v9 tv l< 3a hình cEa chA th& 3ó [20]. Có 27 

m8i cho tính 3a hình cao v4i giá tr& PIC ≥ 0,5 
(chi6m 81,8%), trong 3ó h< sH PIC cao nh/t J 

locut MAA26 và mAaCIR0049 30t 0,76, ti6p 36n là 

JFSSR-48, MAA105, MAA122 có h< sH PIC lbn 

l 7t 30t 0,73; 0,71; 0,70. Nh  vIy, mDc 3/ 3a d0ng 

cEa các alen J các mGu giHng mít nghiên cDu là 

khá cao và cao h!n so v4i các k6t quO nghiên cDu 

cEa Singh và cs (2021) [16], khi s< d>ng 38 chA 

th& SSR 3C 3ánh giá 3a d0ng di truy9n cEa 224 

mGu giHng mít thu thIp J èn 7/ v4i h< sH PIC 

trung bình 30t 0,51, tuy nhiên l0i th/p h!n so k6t 

quO nghiên cDu cEa Marjan và cs (2019) [15], khi 

s< d>ng 11 chA th& SSR 3C 3ánh giá 3a d0ng di 

truy9n cEa 8 giHng mít J bang Kerala thu/c mi9n 

Nam èn 7/ 3ã thu 3 7c h< sH PIC trung bình 30t 

0,75. 

3.3. MHi quan h< di truy9n giSa các mGu giHng 

mít nghiên cDu  

Quan h< di truy9n giSa 30 mGu giHng mít 

3 7c thHng kê và phân tích UPGMA b}ng phbn 

m9m NTSYSpc2.1, tY 3ó thi6t lIp ma trIn t !ng 

38ng di truy9n cEa các mGu giHng mít và cây phân 

nhóm di truy9n (BOng 4, Hình 3). 

Dda vào sH li<u ma trIn t !ng 38ng giSa các 

mGu giHng mít nghiên cDu có thC xác 3&nh 3 7c mHi 

t !ng 38ng di truy9n cEa tYng c>p giHng. Các giHng 

có h< sH t !ng 38ng di truy9n càng gbn t4i 1 thì 

càng giHng nhau v9 m>t di truy9n, các giHng có h< 

sH t !ng 38ng di truy9n gbn t4i 0 thì chúng càng xa 

nhau v9 di truy9n. H< sH t !ng 38ng di truy9n th/p 

nh/t J mDc 0,39 xu/t hi<n J c>p mGu giHng MPT4 và 

MNA11; h< sH t !ng 38ng di truy9n cao nh/t J mDc 

0,96 giSa mGu giHng MNA1 và MNA3, ti6p 36n là 

c>p mGu giHng MPT2 và MPT4 có mDc t !ng 38ng 

di truy9n là 0,95 (BOng 4). 
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BOng 4. Ma trIn t !ng 38ng cEa các mGu giHng mít nghiên cDu b}ng chA th& SSR 

K6t quO phân tích s! 38 hình cây phân nhóm 

các mGu giHng mít nghiên cDu cho th/y, h< sH 

t !ng 38ng di truy9n cEa các mGu giHng mít 

nghiên cDu dao 3/ng tY 0,39 - 0,96. K6t quO này 

cho th/y, tIp 3oàn các mGu giHng nghiên cDu có 

sd khác bi<t di truy9n tY 4 - 61% (Hình 3). 

 

Hình 3. S! 38 hình cây v9 mHi quan h< di truy9n cEa 30 mGu giHng mít nghiên cDu b}ng chA th& SSR 

T0i mDc t !ng 38ng di truy9n 0,48, các mGu 

giHng mít Dai và mít MIt 3 7c phân tách thành 2 

nhóm chính: 

Nhóm I: G8m 18 mGu giHng mít Dai, J mDc 

t !ng 38ng di truy9n 0,67 3 7c phân tách thành 2 

phân nhóm I-a (7 mGu giHng) và I-b (11 mGu giHng). 
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Nhóm ph> I-a g8m 7 mGu giHng 39u có ngu8n 

gHc thu thIp t0i tAnh Phú Thj, có h< sH t !ng 38ng 

di truy9n trong nhóm dao 3/ng tY 0,78 - 0,95. 

Trong 3ó có c>p mGu giHng MPT2 và MPT4 có h< 

sH t !ng 38ng di truy9n cao nh/t là 0,95, ti6p 36n là 

c>p mGu giHng MPT1 và MPT7 có h< sH t !ng 

38ng di truy9n là 0,88, 3i9u này chDng tã các c>p 

mGu giHng này có quan h< di truy9n r/t gbn. 

Nhóm ph> I-b g8m 11 mGu giHng, trong 3ó 

mGu giHng mít Malayxia 3 7c thu thIp J thành 

phH Hà N/i tách bi<t v4i các mGu giHng còn l0i 

trong nhóm J mDc t !ng 38ng di truy9n 0,72. 

Nhóm này có 9 mGu giHng là các giHng mít Dai 

3 7c thu thIp J thành phH Hà N/i n}m phân tách 

v4i giHng mít Thái J mDc 3/ t !ng 38ng di truy9n 

là 0,76. C>p mGu giHng MHN4 và MHN5 có h< sH 

t !ng 38ng di truy9n cao nh/t là 0,90. 

Nhóm II: G8m 12 mGu giHng mít MIt thu thIp 

J tAnh Ngh< An có h< sH t !ng 38ng di truy9n dao 

3/ng tY 0,5 - 0,96. x mDc t !ng 38ng 0,60 nhóm II 

3 7c phân tách thành nhóm ph> II-a (11 mGu 

giHng) và nhóm ph> II-b g8m duy nh/t mGu giHng 

mít MNA11   

Nhóm ph> II-a g8m 11 mGu giHng, trong 3ó 

giHng mít TH NS n}m phân tách v4i 10 giHng mít 

MIt (MNA1, MNA2, MNA3, MNA4, MNA5, 

MNA6, MNA7, MNA8, MNA9, MNA10) J mDc 3/ 

t !ng 38ng di truy9n là 0,70. C>p mGu giHng 

MNA1 và MNA3 có quan h< di truy9n r/t gbn v4i 

h< sH t !ng 38ng di truy9n là 0,96. 

Nh  vIy, qua k6t quO 3ánh giá 3a d0ng di 

truy9n 30 mGu giHng mít b}ng chA th& SSR cho 

th/y, h< sH t !ng 38ng di truy9n th/p nh/t là 0,39 

và cao nh/t 0,96; 3i9u này chDng tã tIp 3oàn các 

mGu giHng nghiên cDu r/t 3a d0ng (khác bi<t di 

truy9n giSa các mGu giHng nghiên cDu khá l4n tY 4 

- 61%). Phbn l4n các mGu giHng có 3>c 3iCm hình 

thái t !ng 38ng có xu h 4ng n}m cùng m/t nhóm. 

Các mGu giHng mít Dai và mít MIt 3ã phân tách 

thành 2 nhóm riêng bi<t. K6t quO này cho th/y, chA 

th& SSR s< d>ng trong nghiên cDu 3ã xác 3&nh 

3 7c quan h< di truy9n giSa mGu giHng, phân bi<t 

các nhóm quan h< di truy9n, làm c! sJ cho vi<c 

phân lo0i, xác 3&nh các nhóm  u th6 l0i, nhIn d0ng 

các ngu8n gen ph>c v> công tác bOo t8n, chjn t0o 

giHng mít t0i Vi<t Nam. 

4. K=T LU,N 
K6t quO phân tích 30 mGu giHng mít J mi9n 

BLc v4i 50 chA th& SSR 3ã phát hi<n 3a d0ng di 

truy9n cao giSa các mGu giHng nghiên cDu, v4i 33 

locut SSR 3a hình, kích th 4c sOn phmm PCR n}m 

trong khoOng tY 83 - 377 bp. Sai khác v9 kích 

th 4c các alen cEa cùng m/t locut dao 3/ng tY 6 - 

132 bp. TTng sH alen thu 3 7c t0i 33 locut SSR là 

101 alen, trung bình 3,06 alen/locut, h< sH thông 

tin 3a hình (PIC) thu 3 7c dao 3/ng tY 0,12 - 0,76, 

trung bình là 0,57. Có 11 chA th& có mDc 3a hình 

cao > 3 alen/locut, có thC s< d>ng nh  b/ chA th& 

phân t< xác 3&nh giHng mít. 

K6t quO phân tích 3a d0ng di truy9n 30 mGu 

giHng mít b}ng chA th& SSR thu 3 7c h< sH t !ng 

38ng di truy9n dao 3/ng tY 0,39 - 0,96, cho th/y 

các mGu giHng nghiên cDu r/t 3a d0ng (khác bi<t 

di truy9n giSa các mGu giHng nghiên cDu khá l4n 

tY 4 - 61%). T0i mDc t !ng 38ng di truy9n 0,48, 

các mGu giHng mít Dai và mít MIt 3 7c phân 

tách thành thành 2 nhóm chính I và II. Nhóm I 

g8m 18 mGu giHng, J mDc t !ng 38ng di truy9n 

0,67 tách thành 2 nhóm ph> I-a (7 mGu giHng) và 

I-b (11 mGu giHng). Nhóm II g8m 12 mGu giHng, 

J mDc t !ng 38ng 0,60 nhóm II phân tách thành 

nhóm ph> II-a (11 mGu giHng) và nhóm ph> II-b 

g8m duy nh/t mGu giHng mít MNA11. K6t quO 

thu 3 7c trong nghiên cDu này r/t có ý nghia 

trong công tác bOo t8n và chjn, t0o giHng mít J 

Vi<t Nam. 

L"I C?M 5N 

Nhóm tác giO xin chân thành cOm !n B/ Khoa 

hjc và Công ngh< 3ã c/p kinh phí cho nghiên cDu 

này. 
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GENETIC DIVERSITY ANALYSIS OF JACKFRUIT (Artocarpus heterophyllus Lam.) ACCESSIONS 

COLLECTED FROM NORTH VIETNAM USING SSR MARKERS 

Le Thi Thu Trang1, Le Tuan Phong1, Nguyen Thi Xuyen1,  

Doan Minh Diep1, Dang Thi Trang1, Hoang Thi Lan Huong1 

1Plant Resources Center   

Summary 

Jackfruit (Artocarpus heterophyllus Lam.) is a tropical climacteric fruit with economic value, 

widely grown in Vietnam. Fifty simple sequence repeat (SSR) markers were used to analyse 30 

jackfruit accessions collected from some provinces of North Vietnam. Polymorphism survey 

showed that 33 SSR markers could generate clear and polymorphic bands among jackfruit 

accessions, the total number of alleles detected in 33 loci was 101 with an average of 3.06 alleles 

per locus. Polymorphic information content (PIC) values varied from 0.12 - 0.76 with an average 

of 0.57. The genetic similarity coefficient within the ranges from 0.39 - 0.96. At a genetic similarity 

coefficient of 0.48, jackfruit accessions were divided into two groups: group I consisted of 18 

jackfruit accessions with genetic similarity coefficient ranging from 0.67 - 0.95; group II consisted 

of 12 jackfruit accessions with genetic similarity coefficient ranging from 0.50 - 0.92. MNA1 and 

MNA3 have a very high level of similarity (0.96) reflecting very close genetic relationships, while 

MPT4 and MNA11 have large genetic differences with very low similarity coefficient (0.39). 

These results will be meaningful information for jackfruit conservation and breeding program. 

Keywords: Genetic diversity, jackfruit, SSR markers. 
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