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TÓM TẮT 

Kỹ thuật PCR dùng mồi thiết kế trên các chuỗi lặp (Rep-PCR, repetitive sequence primed PCR) với 3 bộ mồi 
được thiết kế trên các chuỗi lặp của vi khuẩn gồm chuỗi lặp đối song vùng không mã hóa (REP, repetitive extragenic 
palindromic), chuỗi lặp bảo thủ vùng liên gen (ERIC, enterobacterial repetitive intergenic consensus) và chuỗi BOX 
đã được sử dụng để đánh giá mức độ đa dạng di truyền của 22 mẫu nấm đạo ôn (Pyricularia oryzae) thu thập trên 
lúa vụ xuân năm 2012 tại Đồng bằng sông Hồng. Phản ứng PCR dùng bộ mồi REP đã tạo nhiều băng sản phẩm đa 
hình. Phân tích Rep-PCR đã chứng tỏ quần thể nấm đạo ôn Đồng bằng sông Hồng rất đa dạng về di truyền giống 
như các công bố trước đây. Không có mối liên hệ rõ rệt giữa các nhóm nấm được xác định dựa trên phân tích Rep-
PCR và các đặc điểm khác của nấm như màu sắc tản nấm, địa điểm thu thập và chủng nấm. 

Từ khóa: Đạo ôn, Đồng bằng sông Hồng, lúa, Pyricularia oryzae, Rep-PCR, Việt Nam. 

Genetic Diversity Analysis of Pyricularia oryzae  
in the Red River Delta of Viet Nam Using Rep-PCR  

ABSTRACT 

Rep-PCR technique (Repetitive sequence primed PCR) with 3 sets of primers designed on the repetitive 
sequences of bacterial genome including the extragenic repetitive palindromic (REP), enterobacterial repetitive 
intergenic consensus (ERIC) and BOX element was used to assess the genetic diversity of 22 Pyricularia oryzae 
isolates isolated from blast infected rice plants collected in 2012 spring season in the Red River Delta of North Viet 
Nam. PCR using REP primers (REP-PCR) produced polymorphic bands from blast fungus isolates. Rep-PCR 
analysis showed that blast fungus populations in this region are genetically diverse as previously reported. No clear 
correlation existed between fugus groups based on Rep-PCR analysis and other characteristics such as the color of 
the fungal culture, location of collection, and isolates. 

Keywords: Pyricularia oryzae, blast, rice, Red River Delta, Viet Nam, Rep-PCR. 
 

1. ĐẶT VẤN ĐỀ 

Nấm Pyricularia oryzae gây bệnh đạo ôn 
lúa là tác nhân nguy hiểm nhất đối với lúa trên 
thế giới cũng như ở Việt Nam. Nấm P. oryzae là 
một quần thể không đồng nhất. Dựa trên các 
phân tích phân tử, nhìn chung nấm được phân 
nhóm trên cở sở phân bố địa lý (Levy et al., 

1991; George et al., 1998). Các quần thể nấm 
thuộc các khu vực khởi nguyên cây lúa (chẳng 
hạn ở khu vực dãy Hymalaya, hoặc Đông Nam 
Á) đã được khẳng định có mức độ đa dạng cao 
hơn các khu vực khác (Zeigler, 1998; Kumar et 
al., 1999; Thuan et al., 2006).  

Nhiều kỹ thuật phân tích phân tử đã được 
sử dụng để nghiên cứu đa dạng vi sinh vật. Gần 
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đây, kỹ thuật PCR dùng mồi thiết kế trên các 
chuỗi lặp (Rep-PCR, repetitive sequence primed 
PCR = repetitive element - based PCR) đã được 
ứng dụng nhiều do có ưu điểm là đơn giản (chỉ 
dựa trên PCR) và tin cậy. Kỹ thuật nguyên bản 
sử dụng các mồi được thiết kế dựa trên các chuỗi 
lặp trên bộ gen vi khuẩn như các chuỗi lặp đối 
song vùng không mã hóa (REP, repetitive 
extragenic palindromic) có kích thước 35 - 40bp, 
các chuỗi lặp bảo thủ vùng liên gen (ERIC, 
enterobacterial repetitive intergenic consensus) 
có kích thước 124 - 127bp, chuỗi BOX có kích 
thước 54bp. Phản ứng PCR sử dụng các mồi này 
được gọi cụ thể là REP-PCR, ERIC-PCR và 
BOX-PCR (Rademaker et al., 2004). Mặc dù 
Gillings and Holley (1997) đã chứng minh rằng 
các chuỗi lặp bảo thủ vùng liên gen không có ở 
bộ gen vi sinh vật nhân chuẩn nhưng kỹ thuật 
Rep-PCR có thể được áp dụng để nghiên cứu đa 
dạng nhiều loài nấm gây bệnh cây như 
Exerohilum turcicum (Muiru et al., 2010), 
Rhizoctonia solani (Toda et al., 1999, 
Matsumoto 2014, Matsumoto and Cuong 2014), 
Verticillium dahliae (Komatsu et al., 2001), 
Fusarium spp. (Gurel et al., 2010, Ebadi et al., 
2014), Cercospora canescens (Ferrater, 2003), 
Macrophomina phaseolina (Purkayastha et al., 
2008), thậm chí có thể ứng dụng để phân loại 
nấm ở mức loài (Palencia et al., 2009, 
Abdollahzadeh and Zolfaghari, 2014).  

Kỹ thuật Rep-PCR cũng đã được ứng dụng 
để nghiên cứu đa dạng quần thể nấm đạo ôn 
trên thế giới. Cho tới nay, chuỗi lặp phổ biến 
nhất dùng để thiết kế mồi cho Rep-PCR nấm 
đạo ôn là gen mã hóa yếu tố di động Pot2 (viết 
tắt từ P. oryzae transposon) dài 1857bp đặc hiệu 
nấm đạo ôn. Gen này lặp lại khoảng 100 phiên 
bản và phân bố rải rác khắp bộ gen nấm đạo ôn 
(Kachroo et al., 1994, George et al., 1998, 
Correll et al., 2000, Javan-Nikkhah et al., 2004, 
Prabhu et al., 2007). Ngoài ra, kỹ thuật Rep-
PCR dựa trên các chuỗi lặp ERIC, REP và BOX 
truyền thống cũng đã được sử dụng trong 
nghiên cứu nấm đạo ôn (Motallebi et al., 2013) 

Do nấm đạo ôn có quan hệ với cây lúa theo 
thuyết gen-đối-gen điển hình nên thông tin về 
mức độ đa dạng của nấm rất cần thiết cho các 
chương trình chọn tạo giống kháng bệnh. Mục 

tiêu của nghiên cứu này là tìm hiểu mức độ đa 
dạng di truyền của quần thể nấm đạo ôn tại 
Đồng bằng sông Hồng bằng kỹ thuật Rep PCR 
dùng các mồi ERIC, REP và BOX truyền thống. 

2. VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP 

2.1. Mẫu bệnh, mẫu nấm 
22 mấu bệnh đạo ôn được thu từ 16 giống 

lúa được gieo cấy phổ biến và đại diện trong vụ 
đông xuân 2012 ở vùng Đồng bằng sông Hồng, 
nấm P. oryzae được phân lập bằng cách cấy đơn 
bào tử từ vết bệnh trên lúa. Mẫu lá lúa có vết 
bệnh điển hình được rửa sạch bằng nước vòi, 
sau đó bằng nước cất vô trùng. Lá bệnh sạch 
được thấm khô bằng giấy thấm vô trùng, ủ 
trong ống nghiệm có sẵn 1ml nước cất vô trùng. 
Sau 15 - 18 giờ, bào tử nấm đạo ôn mới hình 
thành nhiều trên vết bệnh. Chạm nhẹ vết bệnh 
trên bề mặt môi trường WA úp ngược. Với hỗ trợ 
của kính hiển vi, các đơn bào tử được chuyển 
bằng kim thủy tinh sang đĩa môi trường WA 
mới. Sau 2 ngày, bào tử nấm đang nảy mầm 
được chuyển sang môi trường PSA để được mẫu 
nấm thuần. 

2.2. Xác định chủng nấm 
Chủng nấm đạo ôn được xác định dựa trên 

phản ứng với 12 giống lúa đẳng gen của Nhật 
Bản mang gen kháng (Bảng 1). Cây lúa ở giai  

Bảng 1. Các giống lúa đẳng gen của  
Nhật Bản mang gen kháng dùng để  

xác định chủng nấm đạo ôn 

STT Tên giống Gen kháng 

1 Shin 2 Pik- s 

2 Aichi- asahi Pia 
3 Ishikari- Shorrke Pii 
4 Kanto 51 Pik 

5 Tsuyuake Pik- m 

6 Fukunishiki Piz 
7 Yashiromochi Pita 
8 PiNo. 4 Pita- 2 
9 Toride 1 Pita- 1 
10 K60 Pik- p 
11 BL1 Pib 

12 K59 Pit 
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đoạn 4 - 5 lá được phun với dịch bào tử nấm ở 
nồng độ 104 bào tử/ml. Cây lây nhiễm được giữ 
ẩm liên tục trong vòng 20 giờ (ẩm độ > 90%), 
nhiệt độ 26 - 280C, sau đó được chăm sóc trong 
nhà lưới. Sau lây nhiễm 7 ngày, phản ứng của 
các giống lúa đối với các mẫu nấm được đánh giá 
theo thang phân cấp của Kato (1993). Các chủng 
nấm xác định được cũng được ký hiệu theo 
phương pháp của Kato (1993). 

2.3. Chiết DNA từ nấm 
Khoảng 50mg tản nấm thuần được nghiền 

bằng chày nhựa chuyên dụng (Kontes™ Pellet 
Pestle) với 0,5mL đệm CTAB Doyle & Doyle 
(1987) trong ống Eppendorf loại 1,5mL. DNA 
được chiết 2 lần với Chloroform: Isoamyl alcohol 
(24:1). Căn DNA được rửa 2 lần bằng ethanol 
70% và hòa trong 100uL nước cất 2 lần vô 
trùng. Mẫu DNA được bảo quản ở -20°C. 

2.4. Phản ứng Rep-PCR  
Ba loại phản ứng Rep-PCR, REP-PCR, 

ERIC-PCR và BOX-PCR đã được thực hiện với 
các mồi Rep-PCR được trình bày ở bảng 2. Mỗi 
phản ứng Rep-PCR có tổng thể tích 15μL chứa 
4,5µL nước siêu sạch (Invitrogen), 7,5µl GoTaq 
Green Master Mix (Promega), 2µL DNA, 0,5µL 
mỗi loại mồi REP 1R và REP 2I (đối với REP-
PCR), 0,5µL mỗi loại mồi ERIC 1R và ERIC 2 
(đối với ERIC-PCR) và 1µL mồi BOX A1R (đối 
với BOX-PCR). Các mồi đều được chuẩn bị ở 
nồng độ 20µM. 

Các phản ứng Rep-PCR được thực hiện trên 
máy PCR PTC-100 (MJ Research Inc.) với điều 
kiện sau: khởi đầu biến tính ở 94OC trong 4 

phút; tiếp theo là 35 chu trình phản ứng gồm 
biến tính ở 94OC trong 1 phút, gắn mồi ở 50OC 
(BOX-PCR và ERIC-PCR) và 40OC (REP-PCR) 
trong 1 phút, tổng hợp sợi ở 72OC trong 3 phút. 
Phản ứng được kết thúc với 5 phút ở 72OC. 

Sản phẩm Rep-PCR được điện di trên gel 
agarose 1% được chuẩn bị bằng đệm TAE và 
chứa 0,5 mg/mL ethidium bromide. Gel được 
chạy trên thiết bị điện di Mupid-exU Mini 
System (Helixxtec) với đệm TAE ở điện thế 
100V trong 30 - 40 phút. Bản gel được kiểm tra 
dưới ánh sáng tử ngoại và được chụp bằng máy 
ảnh số. 

2.5. Phân tích kết quả 
Tất cả các băng xuất hiện trên bản điện di 

bất kể độ sáng đều được ghi và chuyển sang 
dạng số liệu nhị phân (0 và 1) để làm số liệu đầu 
vào cho phân tích đa dạng dùng phần mềm 
NTSYS pc 2.0. Do bộ gen nấm đạo ôn là đơn bội 
và Rep-PCR thuộc nhóm marker trội nên hệ số 
phù hợp đơn giản SMC (simple matching 
coefficient) được sử dụng để tính hệ số tương 
đồng (S) theo công thức sau:  

S = (a+d)/(a+b+c+d) 

Trong đó, a là số băng giống nhau của 2 
mẫu, b là số băng chỉ xuất hiện ở mẫu thứ i, c là 
số băng chỉ xuất hiện ở mẫu thứ j, c là số số 
băng không xuất hiện ở cả 2 mẫu (nhưng xuất 
hiện ở các mẫu khác).  

Phân tích cụm được thực hiện theo phương 
pháp ghép cặp mẫu dùng khoảng cách trung 
bình số học ngang bằng (UPGMA, Unwaited 
Pair Group Method using Arithmetic Averages). 

Bảng 2. Các mồi được sử dụng trong Rep-PCR 

Mồi  Trình tự (5’-3’) Tham khảo 

BOX A1R CTACGGCAAGGCGACGCTGACG  (Versalovic et al., 1994) 

ERIC 1R ATGTAAGCTCCTGGGGATTCAC  (Versalovic et al., 1991) 

ERIC 2 AAGTAAGTGACTGGGGTGAGCG  (Versalovic et al., 1991) 

REP 1R IIIICGICGICATCIGGC  (Versalovic et al., 1991) 

REP 2I ICGICTTATCIGGCCTAC  (Versalovic et al., 1991) 
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3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

3.1. Rep-PCR  
Tổng số 22 mẫu nấm đạo ôn đã được phân 

lập từ lá lúa bệnh của 16 giống trồng vụ xuân 
năm 2012 tại 6 tỉnh Đồng bằng sông Hồng gồm 
Hà Nội (3 mẫu), Nam Định (7 mẫu), Ninh Bình 
(2 mẫu), Bắc Ninh (3 mẫu), Thái Bình (2 mẫu), 
Hải Phòng (2 mẫu), Hải Dương (1 mẫu), Hưng 
Yên (1 mẫu) và 1 mẫu thu tại Vĩnh Phúc (Bảng 
3). Sau khi được phân lập thuần, các mẫu nấm 
được phân tích đa dạng bằng Rep-PCR.  

Kết quả phân tích Rep-PCR cho thấy tổng 
số băng sản phẩm của các phản ứng PCR với 3 
bộ mồi ERIC, BOX và REP là 46 với kích thước 
từ ~ 1,7 tới ~ 3kb. Số băng sản phẩm của cả 3 bộ 
mồi khá đồng đều gồm 15 băng (ERIC và REP) 
và 16 băng (BOX) (Bảng 3, Hình 1). 

Kiểm tra các băng sản phẩm trên gel agarose 
cho thấy bộ mồi ERIC không tạo băng đa hình 
giữa tất cả các mẫu, bộ mồi BOX chỉ tạo 1 băng đa 
hình ở vị trí ~ 0,6kb đối với mẫu số 8 (NB9) (Hình 
1). Đáng chú ý, bộ mồi REP đã tạo tới 7 băng đa 
hình nằm giữa vị trí 1 và 2kb (Hình 1).  

Bảng 3. Sản phẩm của phân tích Rep-PCR đối với 22 mẫu nấm đạo ôn 

Rep-PCR Số băng hình thành Số locus đa hình Kích thước băng tối đa (kb) 

ERIC-PCR 15 0 3 
BOX-PCR 16 1 1.7 
REP-PCR 15 7 1.8 

 46 8  
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Hình 1. Rep-PCR trên các mẫu nấm đạo ôn thu tại Đồng bằng sông Hồng năm 2012 
Ghi chú: Số thứ tự mẫu tương ứng với số thứ tự trong bảng 3. M là thang DNA 1kb (GeneRuler 1kb, Thermo Scientific) với 2 
băng tham khảo 3kb và 1kb được chỉ rõ bằng mũi tên. 

3.2. Phân tích cụm 
Các băng sản phẩm PCR của cả 3 bộ mồi 

đã được chuyển sang số liệu nhị phân để tạo 
ra dữ liệu đầu vào cho phân tích cụm dùng 
phần mềm NTSYS nhằm tìm hiểu mức độ đa 
dạng và quan hệ của các mẫu nấm đạo ôn. Kết 
quả phân tích cụm cho thấy sử dụng dữ liệu 
của cả 3 bộ mồi hoặc chỉ của bộ mồi REP đều 
tạo ra 4 cụm mẫu (ký hiệu là I, II, III, IV) với 
ngưỡng phân chia tương ứng dựa trên hệ số 
tương đồng là 96% và 87%. Trong số 4 cụm, 
cụm II chỉ gồm 1 mẫu là HP13, cụm II gồm 2 
mẫu là HD66 và NB21, hai cụm còn lại gồm 9-
10 mẫu mỗi cụm (Hình 2). 

3.3. Quan hệ giữa các nhóm Rep và các đặc 
điểm hình thái và sinh học 

Các mẫu nấm phân lập được có màu sắc tản 
nấm khác nhau trên môi trường nuôi cấy nhân 
tạo, biểu hiện tới 5 màu từ trắng xám tới xám 
đậm. Nấm cũng có phản ứng khác nhau với 12 
giống lúa chỉ thị Nhật Bản. Căn cứ phản ứng 
trên các giống chỉ thị, 22 mẫu nấm được xếp vào 
8 chủng sinh lý khác nhau (Bảng 3). 

Phân tích χ2 (Bảng 4) đã cho thấy không có 
mối quan hệ nào giữa các nhóm được phân biệt 
dựa trên phân tích Rep-PCR với nguồn gốc mẫu 
(tỉnh), đặc điểm hình thái (màu sắc tản nấm) và 
chủng sinh lý nấm. 
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Hình 2. Phân tích cụm dựa trên số liệu Rep-PCR 
của các mẫu nấm đạo ôn thu tại Đồng bằng sông Hồng  

Ghi chú: Hình trên là phân tích tích dựa trên số liệu của của 3 phản ứng ERIC-, BOX- và REP-PCR. Hình dưới là phân tích 
chỉ dựa trên số liệu REP-PCR. Hệ số tương đồng được tính theo công thức tính hệ số phù hợp đơn giản (Simple Matching 
Coeficient). Các cây được vẽ theo phương pháp ghép cặp mẫu dùng khoảng cách trung bình số học ngang bằng (UPGMA) 

Bảng 4. Quan hệ của các nhóm Rep với nguồn gốc địa lý, đặc điểm hình thái và chủng nấm 

Quan hệ giữa các nhóm Rep: 4 (I, II, III, IV) 
với các đặc điểm mẫu (tỉnh, màu tản nấm, chủng) Độ tự do df χ2 p Kết luận* 

Tỉnh: 9 (Bắc Ninh, Hà Nội, Hải Dương, Hải Phòng, Hưng 
Yên, Nam Định, Ninh Bình, Thái Bình, Vĩnh Phúc) 

24 35,2 0,066 Không quan hệ 

Màu tản nấm: 5 (Trắng xám, Xám nhạt, Xám, Xám đậm, 
Xám đen) 

12 15,6 0,212 Không quan hệ 

Chủng: 8 (000,0; 001,0; 002,6; 005,0; 040,0; 100,2; 
300,2; 400,4) 

21 22,5 0,373 Không quan hệ 

Ghi chú: * Kết luận được dựa trên ngưỡng tin cậy chung là α = 0,05

3.4. Thảo luận 
Đa dạng quần thể nấm đạo ôn tại Việt Nam 

đã được nghiên cứu. Sử dụng kỹ thuật AFLP 
(amplified fragment length polymorphism) đã 
nghiên cứu mức độ đa dạng và tính gây bệnh 
của 114 mẫu nấm đạo ôn thu thập tại nhiều 
tỉnh thuộc Đồng bằng sông Hồng (Thuan et al., 
2006). Nghiên cứu này cho thấy: (i) quần thể 
nấm đạo ôn tại Đồng bằng sông Hồng rât đa 
dạng về di truyền, gồm ít nhất 7 nhóm, đại diện 
các nhóm có tính gây bệnh khác nhau trên các 
giống chỉ thị mang gen kháng; và (ii) các quần 
thể nấm phân lập trên các giống lúa tẻ (nhóm 
Indica) khác với quần thể nấm phân lập trên các 
giống lúa nếp (nhóm Japonica).  

 Sử dụng kỹ thuật RFLP (Restriction 
fragment length polymorphism) với dò đa locus, 
Lê Đình Đôn đã cho thấy quần thể nấm đạo ôn ở 
Đồng bằng sông Hồng đa dạng hơn và khác với 
quần thể nấm đạo ôn ở đồng bằng Sông Mê 
Kông (Don et al., 1999). Sử dụng kỹ thuật Rep-
PCR với bộ mồi Pot2 đặc hiệu nấm đạo ôn, Lê 
Minh Tường đã chứng tỏ quần thể nấm đạo ôn ở 
đồng bằng sông Mê Kông cũng đa dạng và đang 
tiến hóa nhanh chóng (Le et al., 2010). Đáng 
chú ý, cả 2 nghiên cứu này đều cho thấy không 
có mối liên quan rõ rệt giữa các nhóm nấm được 
xác định dựa trên marker phân tử với các chủng 
nấm được xác định dựa trên phản ứng với bộ 
giống chỉ thị của Nhật Bản. 
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Bảng 3. Đặc điểm của 22 mẫu nấm đạo ôn thu thập tại Đồng bằng sông Hồng vụ xuân 2012 

Mẫu nấm Địa điểm Giống 
Shin 

2 Aishiasahi Ishikarishiroke Kanto 51 Tsuyuake Fukunishik
i 

Yashir 
omoch

i 

Pino 
4 Toride 1 K60 BL

1 
K5
9 Chủng Màu sắc  

tản nấm 
Nhóm 
Rep 

Pik- s Pia Pii Pik Pik- m Piz Pita Pita-2 Piz-1 Pik- p Pib Pit 

VP4 Vĩnh Phúc Khang dân 18 R R R R R R R R R R R R 400,4 Trắng xám I 

HN22 Hà Nội Nếp TK 90 S R S R R R R R R R R R 005,0 Xám nhạt III 

BN29 Bắc Ninh Syn 6 R R R R R R R R R R R R 000,0 Xám nhạt I 

HD56 Hải Dương Nếp DT 22 R R R R R R S R R R S R 100,2 Xám đậm IV 

HN3 Hà Nội Nếp 44 R R R R R R S R R R S R 100,2 Xám đậm III 

BN35 Bắc Ninh Nếp PD2 R S R R R R R R R R S S 002,6 Xám III 

HP5 Hải Phòng Nếp 44 S R R R R R R R R R R R 005,0 Xám đậm III 

NB9 Ninh Bình BC 15 R R R R R S R R R R R R 040,0 Xám đen III 

ND48 Nam Định Ải 32 R R R R R R R R R R R R 000,0 Xám nhạt I 

ND22 Nam Định BT 7 R R R R R R S S R R S R 300,2 Xám  I 

HP13 Hải Phòng BC15 R R R R R S R R R R R R 040,0 Xám đen II 

HD58 Nam Định Nếp 87 R R R R R R S R R R S R 100,2 Xám đậm III 

ND86 Nam Định Nếp 97 R R R R R R S R R R S R 100,2 Xám đậm I 

NB21 Ninh Bình Nhị Ưu 838 R R R R R R R R R R R R 000,0 Xám nhạt IV 

TB20 Thái Bình Q5 S R R R R R R R R R R R 001,0 Xám đậm III 

ND81 Nam Định Tạp giao 903 R R R R R R R R R R R S 400,4 Xám I 

HN35 Hà Nội Xi 23 R R R R R R R R R R R R 000,0 Xám nhạt III 

ND51 Nam Định Thục hưng R R R R R R R R R R R S 400,4 Xám I 

HY6 Hưng Yên Nếp DT 22 R R R R R R S R R R S R 100,2 Xám đậm III 

TB77 Thái Bình BC 15 R R R R R S R R R R R R 040,0 Xám đen I 

BN14 Bắc Ninh Khang dân 18 R R R R R R R R R R R S 400,4 Trắng xám I 

ND57 Nam Định Khang dân 18 R R R R R R R R R R R S 400,4 Trắng xám I 
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Nghiên cứu này mặc dù chỉ dựa trên một số 
lượng tương đối ít mẫu nấm, được thu thập gần 
đây nhất, đã một lần nữa khẳng định mức độ đa 
dạng cao của quần thể nấm đạo ôn ở vùng Đồng 
bằng sông Hồng. Ngoài ra, kết quả nghiên cứu 
của chúng tôi, cùng với các nghiên cứu khác 
trên thế giới cũng như của 2 nhóm tác giả Lê 
Đình Đôn và Lê Minh Tường đã khẳng định các 
marker dựa trên các chuỗi lặp hiện có không 
liên quan tới các gen qui định chủng của nấm 
đạo ôn.  

Trong nghiên cứu này, marker dựa trên 
chuỗi lặp REP của vi khuẩn (REP-PCR), mặc dù 
đã được áp dụng cho nhiều loại nấm khác nhưng 
lần đầu tiên được áp dụng đối với nấm đạo ôn và 
đã chứng tỏ sự hữu ích trong đánh giá đa dạng 
di truyền loài nấm này khi tạo ra số lượng băng 
đa hình đáng kể. 

4. KẾT LUẬN 

Đã lần đầu tiên tại Việt Nam ứng dụng kỹ 
thuật Rep-PCR để phân tích mức độ đa dạng 
các mẫu nấm đạo ôn thu tại Đồng bằng sông 
Hồng. Các marker ERIC-PCR và BOX-PCR 
không tạo ra các băng đa hình. Đáng chú ý, 
marker REP-PCR, được áp dụng lần đầu tiên 
trên thế giới để nghiên cứu đa dạng nấm đạo ôn, 
tạo nhiều sản phẩm đa hình với kích thước 
trong khoảng 1-2 kb và có thể ứng dụng để 
nghiên cứu đa dạng nấm này. 

Phân tích Rep-PCR đã chứng tỏ quần thể 
nấm đạo ôn tại khu vực Đồng bằng sông Hồng 
rất đa dạng về di truyền giống như các công bố 
trước đây. Trong nghiên cứu này đã xác định 8 
chủng sinh lý nấm P. oryzae 

Không có mối liên hệ rõ rệt giữa các cụm 
nấm được xác định bởi Rep-PCR với nguồn gốc 
địa lý, đặc điểm màu sắc tản nấm và chủng nấm.  
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