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TÓM TẮT
Cây ngô (Zea mays L.) là cây trồng có vai trò quan trọng đối với an ninh lương thực, an ninh dinh dưỡng và phát triển kinh 

tế toàn cầu và ở Việt Nam. Trong những năm gần đây, nhiều công nghệ mới đã được ứng dụng trong chọn tạo giống ngô, bao 
gồm chọn giống phân tử, chọn lọc hệ gen, chỉnh sửa gen, chuyển gen, công nghệ phân tích sinh học phân tử, tin sinh học và 
trí tuệ nhân tạo. Nhằm thúc đẩy mạnh mẽ chương trình nghiên cứu và chọn tạo giống ngô ưu việt, yêu cầu đặt ra là cần có 
thêm các công trình nghiên cứu tổng hợp, phân tích và đánh giá một cách hệ thống, khách quan về hiệu quả và tiềm năng của 
những công nghệ đã và đang được triển khai thành công trên thế giới. Việc tổng hợp chi tiết các công trình khoa học đã được 
công bố sẽ góp phần xây dựng một cơ sở dữ liệu có độ tin cậy và giá trị khoa học cao. Nguồn tài liệu này sẽ là nền tảng quan 
trọng để các nhà khoa học, nhà quản lý và doanh nghiệp tại Việt Nam đánh giá triển vọng, tính khả thi về mặt kỹ thuật của việc 
ứng dụng các công nghệ tiên tiến này vào thực tiễn chọn tạo giống và sản xuất ngô trong điều kiện cụ thể ở nước ta hiện nay.

Từ khóa: Công nghệ, nghiên cứu, chọn giống, triển vọng, cây ngô

I. ĐẶT VẤN ĐỀ1

Cây ngô (Zea mays L.) là cây trồng có vai trò quan 
trọng trong an ninh lương thực toàn cầu với 1.214,35 
triệu tấn trong niên vụ 2024/2025 (USDA, 2025) và trong 
nền kinh tế thế giới với giá trị đạt khoảng 360 tỷ USD 
(Mordor Intelligence, 2025). Cây ngô được xem là mô 
hình để nghiên cứu áp dụng các công nghệ tiên tiến và 
mới nhất trong lĩnh vực thực vật (Butrón et al., 2023), bao 
gồm công nghệ sinh học phân tử và trí tuệ nhân tạo, nhờ 
đó chỉ trong hai thập kỷ qua năng suất ngô trên thế giới đã 
tăng nhanh từ 4,88 tấn/ha (niên vụ 2004/2005) đến 6 tấn/ha 
(niên vụ 2024/2025), vượt qua năng suất lúa mỳ (3,57 tấn/ha) 
và lúa nước (4,73 tấn/ha) (USDA, 2025).

Ở Việt Nam, ngô là nguyên liệu chính của ngành 
sản xuất thức ăn chăn nuôi và công nghiệp chế biến với 
tổng nhu cầu lên tới 16 triệu tấn ở niên vụ 2023/2024 
(USDA, 2025), trong khi đó sản xuất trong nước chỉ đạt 
khoảng 4,4 triệu tấn (Tổng cục Thống kê, 2025), dẫn 
tới năm 2024 Việt Nam đã nhập khẩu 12,5 triệu tấn hạt 
ngô với giá trị tương đương 3,04 tỷ USD (Tổng cục Hải 
quan Việt Nam, 2025). Nhằm hướng tới một nền sản 
xuất ngô bền vững, thích ứng với biến đổi khí hậu và 
phù hợp với các tiêu chuẩn quốc tế trong bối cảnh cạnh 
tranh toàn cầu, công nghệ, đổi mới sáng tạo và chuyển 
đổi số được xác định là các yếu tố then chốt có tính quyết 
định đến sự thành công của chương trình chọn giống 
ngô của Viện Nghiên cứu Ngô trong giai đoạn tới. Do 
đó, cần có các nghiên cứu tổng thể trên cơ sở phương 
pháp thu thập, tổng hợp và phân tích đánh giá thông tin 
đã được công bố về các tiến bộ công nghệ khoa học hiện 
nay đang áp dụng trong nghiên cứu chọn giống ngô, đó 
là chọn lọc hỗ trợ bằng chỉ thị phân tử (Marker assisted 
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selection - MAS), chọn lọc hệ gen (Genomic selection 
- GS), chỉnh sửa hệ gen (Genome editing), tin sinh học 
(Bioinformatics) và công nghệ trí tuệ nhân tạo (Artificial 
intelligence - AI) (Alpsalaz et al., 2025), từ đó xác định 
được thách thức và cơ hội trong chọn giống ngô hiện 
nay. Kết quả nghiên cứu này là cơ sở để Viện Nghiên 
cứu Ngô tiếp cận, từng bước làm chủ và ứng dụng công 
nghệ khoa học vào nghiên cứu chọn giống ngô một cách 
hiệu quả và phù hợp với điều kiện thực tiễn ở Việt Nam.
II. MỘT SỐ CÔNG NGHỆ TRONG NGHIÊN CỨU 
CHỌN GIỐNG NGÔ TRÊN THẾ GIỚI 

Nền tảng của nghiên cứu chọn giống ngô lai là ứng 
dụng hiện tượng ưu thế lai, bao gồm các tương tác alen 
trên toàn bộ hệ gen, tương tác giữa các locus tính trạng số 
lượng (Quantitative Trait Locus - QTL) và tương tác giữa 
các hệ gen xảy ra khi hai bộ gen của bố mẹ kết hợp trong 
con lai F1. Hiện nay, so với các cây ngũ cốc khác, đặc biệt 
là lúa mì và lúa gạo, sự hiểu biết về cơ chế chức năng của 
nhiều gen ở cây ngô, đặc biệt là những gen liên quan 
đến ưu thế lai là chưa được làm rõ (Zhao-Bang Zeng 
et al., 2025). Việc tích hợp các chỉ thị phân tử của toàn 
bộ hệ gen trong các chương trình chọn giống dựa trên 
nghiên cứu hệ gen được xem là một phương pháp khả 
thi để nâng cao hiệu quả công tác chọn giống ngô lai và 
là hướng đi có nhiều triển vọng (Gedil & Menkir, 2019). 

Chọn lọc hệ gen (GS) đóng vai trò quan trọng trong 
chiến lược chọn giống dựa trên hệ gen vì không yêu cầu 
hiểu biết sâu rộng về chức năng gen hoặc đánh giá chính 
xác hiệu quả của từng chỉ thị phân tử (Voss-Fels et al., 
2019). Trong kỷ nguyên khoa học nghiên cứu hệ gen 
hiện nay, việc kết hợp các chiến lược và phương pháp 
khác nhau là hướng đi có tính khả thi cao để tăng năng 
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suất ở cây ngô. Đó là sự kết hợp tổng thể của phân tích 
đánh giá kiểu gen, kiểu hình, chỉnh sửa gen, sinh học 
tổng hợp, tin sinh học và công nghệ trí tuệ nhân tạo 
(Gedil & Menkir, 2019). Việc tích hợp lĩnh vực về phân 
tích dữ liệu sinh học phân tử của ngô với nghiên cứu hệ 
gen, đánh giá phân tích kiểu hình, di truyền học biểu 
sinh (Epigenetics), phân tích quá trình phiên mã (nghiên 
cứu về các phân tử ARN trong một tế bào hoặc quần thể 
tế bào), nghiên cứu hệ protein và nghiên cứu về các chất 
chuyển hóa sẽ tạo thành nền tảng quan trọng cho các 
phương pháp học máy (machine learning) nhằm xây 
dựng các mô hình minh họa sự tương tác giữa các thành 
phần di truyền khác nhau (Liu et al., 2025). Trong khuôn 
khổ của chương trình chọn giống ngô, các cách tiếp cận 
phải tối đa hóa việc kết hợp các alen có lợi vào một kiểu 
gen để đạt được mục tiêu tăng năng suất, nâng cao các 
đặc tính chất lượng, làm giảm công sức lai tạo trên đồng 
ruộng. Ở cây ngô, nhiều tính trạng cải tiến có thể đạt 
được thông qua hai hoặc ba chu kỳ chọn lọc lai tạo ở 
phạm vi quần thể quy mô nhỏ, do khai thác tối đa sự đa 
dạng di truyền đã có của nguồn vật liệu nghiên cứu.

 Để chương trình nghiên cứu chọn giống ngô thành 
công, đáp ứng yêu cầu của sản xuất thực tiễn hiện nay, 
cần thiết phải sử dụng kết hợp và đồng thời nhiều 
phương pháp, kỹ thuật tiên tiến nhằm tăng tốc độ và 
hiệu quả của quá trình chọn giống. Trong bài báo này, 
chúng tôi đã thống kê một số phương pháp, công nghệ 
tiên tiến, đó là chọn lọc chỉ thị phân tử, chọn lọc hệ gen, 
chỉnh sửa gen, chuyển gen với phân tích dữ liệu sinh học 
phân tử, tin sinh học và công nghệ trí tuệ nhân tạo và 
đánh giá tiềm năng ứng dụng của các công nghệ này vào 
quy trình chọn giống ngô ở Việt Nam.
2.1. Ứng dụng chỉ thị phân tử trong nghiên cứu chọn 
giống ngô 

Trong các chương trình nghiên cứu chọn giống ngô, 
mục tiêu chung là hướng tới các tính trạng hoặc đặc 
điểm mong muốn như năng suất, chất lượng hạt, khả 
năng chống chịu. Do đó, bên cạnh phương pháp chọn 
giống truyền thống dựa trên hiện tượng ưu thế lai, chọn 
giống phân tử và chọn lọc hỗ trợ bằng chỉ thị phân tử 
(MAS) được xem là một trong những phương pháp 
hiệu quả trong chọn giống ngô. Chọn giống ứng dụng 
chỉ thị phân tử có thể nâng cao năng suất ngô mà không 
cần mở rộng diện tích hoặc nguồn lực lớn như nhiều 
phương pháp công nghệ sinh học phân tử khác.

Hiện nay, một số phương pháp đang được áp dụng 
trong chọn giống ngô bằng chỉ thị phân tử như là xác định 
các tính trạng đơn gen hoặc đa gen trong tạo dòng hoặc 
lai tạo giữa các quần thể, kết hợp gen của các dòng hoặc 
họ hàng hoang dại của cây ngô vào nguồn vật liệu nghiên 

cứu, tích lũy gen (gene pyramiding), chọn lọc chu kỳ hỗ 
trợ bởi chỉ thị phân tử (Marker assisted recurrent selection 
- MARS) và lai trở lại hỗ trợ bởi chỉ thị phân tử (Marker 
assisted backcross - MABC). Chọn lọc hỗ trợ bởi chỉ thị 
phân tử có vai trò quan trọng trong tăng cường các tính 
trạng di truyền ở cây ngô như nghiên cứu cơ chế di truyền 
về khả năng chịu hạn (Prasanna et al., 2020), nâng cao khả 
năng sử dụng chất dinh dưỡng (Singh et al., 2021) và khả 
năng chống chịu sâu bệnh (Chen et al., 2024). 

Ở Việt Nam, ứng dụng chỉ thị phân tử được xem là 
một trong những phương pháp đã được ứng dụng rộng 
rãi và nhiều thành tựu trong chọn tạo giống ngô chịu 
hạn (Nguyen Xuan Thang et al., 2020), giống ngô chất 
lượng (Nguyễn Đức Trung và cs., 2023; Nguyễn Văn Hà 
và cs., 2024), giống ngô kháng bệnh (Vương Huy Minh 
và cs., 2018). Từ đó cho thấy, bên cạnh các công nghệ 
đang được phát triển gần đây, ứng dụng chỉ thị phân tử 
là phương pháp có tính hiệu quả và khả thi cao trong 
điều kiện nghiên cứu chọn giống ngô ở Việt Nam, kết 
hợp với đánh giá chọn lọc kiểu hình trong nhà lưới và 
trên đồng ruộng thí nghiệm như ở Viện Nghiên cứu 
Ngô hiện nay.
2.2. Ứng dụng chọn lọc hệ gen trong nghiên cứu chọn 
giống ngô

Chọn lọc hệ gen (GS) là bước tiến tiếp theo của 
phương pháp chọn lọc hỗ trợ bởi chỉ thị phân tử (MAS), 
qua đó có thể nâng cao hiệu quả của quá trình chọn lọc 
và đẩy nhanh quá trình chọn giống thông qua việc sử 
dụng các chỉ thị phân tử trên toàn bộ hệ gen nhằm dự 
đoán tác động của các locus gen di truyền số lượng và 
giá trị chọn giống ước tính bằng di truyền (Gunundu 
et al., 2023). Phương pháp chọn giống bằng chọn lọc hệ 
gen được Lande và Thompson (2000) đề xuất và sau đó 
được Meuwissen và cộng sự (2001) phát triển. Chọn lọc 
hệ gen có thể ước tính tiềm năng năng suất của từng cá 
thể một cách nhanh chóng và tiết kiệm chi phí, nhờ đó 
rút ngắn thời gian và chi phí của quá trình chọn giống. 
Trái ngược với phương pháp nghiên cứu liên kết toàn 
bộ hệ gen (GWAS) và phân tích liên kết gen, mục tiêu 
chính của chọn lọc hệ gen không phải là xác định chính 
xác các QTL cụ thể mà là đưa ra dự đoán về mức độ biểu 
hiện của thế hệ con lai dựa trên thông tin ADN được 
thu thập của bố mẹ, qua đó nhà chọn giống có thể dự 
đoán được giá trị chọn giống, bằng cách sử dụng dữ liệu 
của các chỉ thị phân tử (Escamilla et al., 2025). Dự đoán 
này dựa trên các mô hình thống kê được phát triển bằng 
cách sử dụng dữ liệu kiểu gen và kiểu hình của quần thể 
mô hình, mà ở đó các chỉ thị phân tử được xem là yếu tố 
ngẫu nhiên. Phương pháp phân tích này là rất cần thiết 
vì số lượng chỉ thị phân tử thường lớn hơn nhiều so với 
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số lượng cá thể trong quần thể mô hình, nên việc ước 
tính tác động của từng chỉ thị riêng lẻ trở nên không thể 
thực hiện được do bậc tự do là nhân tố giới hạn trong 
phân tích thống kê (Bernardo & Yu, 2007). 

Phương pháp chọn lọc hệ gen có thể đánh giá các 
tính trạng của cá thể bằng cách sử dụng các chỉ thị phân 
tử ngay ở giai đoạn đầu của chu kỳ của cây trồng (Alemu 
et al., 2024) nên có nhiều ưu điểm so với phương pháp 
MAS truyền thống, đặc biệt chọn lọc hệ gen là không 
yêu cầu lập bản đồ QTL vì phương pháp này dự đoán 
giá trị chọn giống bằng cách sử dụng bộ chỉ thị phân tử 
phân bố đều trên toàn bộ hệ gen (Jannink et al., 2010). 
Phương pháp chọn lọc hệ gen có thể áp dụng ở giai đoạn 
sớm vì nó có thể dự đoán chính xác tác động của các 
QTL bằng cách sử dụng các chỉ thị phân tử ở mật độ 
cao và ước tính phương sai di truyền của các tính trạng 
mong muốn. So với phương pháp MAS vốn chỉ dựa vào 
một số lượng chị thị phân tử nhất định để lựa chọn tính 
trạng mong muốn, phương pháp chọn lọc hệ gen rút 
ngắn khoảng cách thế hệ, đẩy nhanh tiến bộ chọn giống 
(Sinha et al., 2023), có hiệu quả vượt trội trong việc 
chọn lọc các tính trạng có hệ số di truyền thấp. Đối với 
phương pháp chọn lọc hệ gen, giá trị chọn giống được 
xem là tiêu chí chọn lọc, đó là tác động tổng thể của các 
hiệu ứng di truyền đa alen cho mỗi cá thể, cách tiếp cận 
này được biết đến với độ chính xác vượt trội vì nó đánh 
giá giá trị trung bình của thế hệ con, thay vì chỉ dựa vào 
giá trị kiểu hình của bố mẹ (Meuwissen et al., 2001). Tuy 
nhiên, việc áp dụng phương pháp chọn lọc hệ gen là khó 
khăn trong điều kiện nguồn lực nghiên cứu có hạn vì 
độ chính xác và tính hiệu quả của phương pháp này liên 
quan tới quy mô và sự biến động của quần thể mô hình 
cũng như hệ số di truyền của tính trạng nghiên cứu, 
đồng thời việc phức tạp trong phân tích thống kê do có 
liên quan đến số lượng lớn các dữ liệu chỉ thị phân tử, 
trong đó số lượng chỉ thị vượt nhiều lần so với số lượng 
cá thể quan sát trực tiếp (Crossa et al., 2017).

Ở cây ngô, phương pháp chọn lọc hệ gen đã giúp 
rút ngắn thời gian và nâng cao hiệu quả chọn giống 
so với phương pháp chọn lọc kiểu hình truyền thống, 
nhờ đó các chương trình nghiên cứu chọn giống ngô 
trên thế giới đã đạt được nhiều thành tựu với bộ giống 
ngô thương mại có nhiều đặc tính nông sinh học ưu tú 
(Gunundu et al., 2023). Phương pháp chọn lọc hệ gen đã 
được áp dụng có hiệu quả để cải tiến các tính trạng khác 
nhau ở cây ngô như tỷ lệ hạt, năng suất hạt, độ ẩm của 
hạt, chiều dài bắp, đường kính bắp, số hàng hạt/bắp, số 
nhánh cờ, số hạt/hàng, khối lượng hạt, tổng số hạt/bắp 
và tỷ lệ hạt/bắp (Sun et al., 2023). Từ thực tiễn cho thấy 
phương pháp chọn lọc hệ gen là một công cụ có giá trị để 

cải tiến nhiều tính trạng quan trọng, có nhiều triển vọng 
trong việc nâng cao năng suất, chất lượng cây ngô trên 
thế giới và ở Việt Nam.
2.3. Ứng dụng công nghệ chỉnh sửa gen trong nghiên 
cứu chọn giống ngô

Chỉnh sửa gen là một trong các kỹ thuật di truyền liên 
quan đến việc thay đổi ADN trong các tế bào sống một 
cách có chủ ý thông qua việc chèn, xóa hoặc sửa đổi vật 
liệu di truyền. Chỉnh sửa gen là một phương pháp chính 
xác để sửa đổi trình tự nucleotide của bộ gen với mức 
độ đặc hiệu cao tới từng cặp bazơ riêng lẻ, bao gồm hệ 
thống các kỹ thuật và phương pháp được thiết kế để thực 
hiện các sửa đổi có chủ đích và chỉnh sửa di truyền đối 
với cấu tạo của một cá thể sinh vật. Nền tảng của công 
nghệ chỉnh sửa gen là dựa trên các nuclease đặc hiệu vị trí 
(sequence-specific nuclease - SSN), đây là các enzyme có 
khả năng tự điều chỉnh nhằm hướng tới các trình tự gen 
mục tiêu cụ thể. Bằng cách sử dụng các nuclease đã được 
sửa đổi này, có thể loại bỏ, chèn hoặc thay thế các trình tự 
gen cụ thể một cách chính xác, điều này chứng minh ưu 
điểm của đột biến định hướng so với các phương pháp 
đột biến ngẫu nhiên (Perez-Pinera et al., 2012).

Các kỹ thuật chỉnh sửa hệ gen bao gồm các phương 
pháp như sử dụng enzyme cắt ADN meganuclease (là 
một loại enzyme có khả năng nhận biết và cắt một chuỗi 
ADN cụ thể, có kích thước khoảng 12 đến 40 cặp bazơ), 
enzyme chỉnh sửa gen ZFN (Zinc Finger Nucleases) là 
một loại enzyme được thiết kế để cắt ADN tại một vị 
trí cụ thể và enzyme TALENs (Transcription Activator-
Like Effector Nucleases) là enzyme được thiết kế gồm 
một protein có khả năng nhận biết trình tự ADN cụ 
thể và một enzyme nuclease được liên kết với protein 
đó. Các phương pháp này đều sử dụng các hệ thống 
dựa trên công nghệ protein tái tổ hợp, có thể hiệu chỉnh 
được để có thể liên kết với đoạn ADN trong hệ gen 
một cách chính xác và cụ thể. Trong thời gian gần đây, 
phương pháp chỉnh sửa gen được áp dụng phổ biến nhất 
trong nghiên cứu là CRISPR-Cas9 (Clustered regularly 
interspaced short palindromic repeats - associated 9 
nucleases) là các đoạn ADN lặp lại xen kẽ với các đoạn 
ADN spacer. Một hệ CRISPR-Cas9 tiêu chuẩn thường 
gồm 2 thành phần: enzyme Cas9 nuclease và RNA dẫn 
đường, nhắm mục tiêu hướng nuclease đến một trình tự 
ADN cụ thể (Sander & Joung, 2014).

Những hạn chế của phương pháp đột biến ngẫu nhiên 
đã thúc đẩy nghiên cứu công nghệ đột biến gen định 
hướng chính xác, nhờ đó tạo ra nhiều thành tựu lớn trong 
thập kỷ qua, nhờ đó đã làm tăng đáng kể độ chính xác của 
kỹ thuật chỉnh sửa gen (Pacesa et al., 2024). Thế hệ đầu tiên 
của các phương pháp chỉnh sửa bộ gen mục tiêu, bao gồm 
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phương pháp ZFN và TALEN, đã đạt được một số thành 
công nhưng vẫn còn một số hạn chế (Chandrasegaran & 
Carroll, 2016). Ngược lại hệ thống CRISPR/Cas9 được 
xem là cuộc cách mạng trong lĩnh vực chỉnh sửa bộ gen 
nhờ thiết kế đơn giản, tính linh hoạt trong vận hành và 
tính hiệu quả về mặt chi phí (Ansori et al., 2023).

Việc ứng dụng CRISPR/Cas9 trong nghiên cứu cây 
ngô đạt được nhiều thành tựu nhờ hiệu quả đột biến 
mục tiêu ở nguyên sinh chất là 13,1% đối với gen sinh 
tổng hợp axit phytic, ZmIPK, trong khi hệ thống TALEN 
chỉ đạt 9,1% (Liang et al., 2014), đồng thời công nghệ 
chỉnh sửa gen CRISPR đã chứng minh tạo ra tần suất 
đột biến ở ngô cao hơn 10 - 20 lần so với tần suất quan 
sát được bằng kỹ thuật sử dụng enzyme meganucleases 
(Svitashev et al., 2015). Gần đây, một hệ thống nghiên 
cứu có tên gọi là “ISU Maize CRISPR” đã được xây dựng 
nhằm nâng cao hiệu quả đột biến định hướng vị trí cụ 
thể ở cây ngô, hệ thống này sử dụng vectơ nhân dòng 
Escherichia coli và vectơ nhị phân Agrobacterium, cho 
phép kết hợp tới bốn RNA hướng dẫn đơn (sgRNA) để 
tạo ra đơn hoặc đa đột biến. Công nghệ này là bước phát 
triển quan trọng trong ứng dụng hệ thống CRISPR/Cas9 
để chỉnh sửa gen đa diện về cải tiến năng suất, chất lượng 
và khả năng chống chịu ở cây ngô, đồng thời mở ra các 
hướng nghiên cứu đầy triển vọng (Jiang et al., 2022).

Như vậy, công nghệ chỉnh sửa gen là dựa trên sự hiểu 
biết cấu trúc phân tử của gen mục tiêu và sử dụng các 
phương pháp chính xác có mục tiêu trên cơ sở kiến thức 
phân tử của gen cụ thể đó. Điều này cho phép công nghệ 
chỉnh sửa gen có thể chỉnh sửa gen có chủ đích và chính 
xác cao theo cách được kiểm soát. Một trong những mối 
quan tâm liên quan đến chỉnh sửa gen ở thực vật nói chung 
và ở cây ngô nói riêng là khả năng xảy ra các biến đổi di 
truyền không mong muốn phát sinh từ các đột biến ngoài 
mục tiêu (Pineda et al., 2019). Những đột biến ngoài mục 
tiêu này đề cập đến những thay đổi không mong muốn 
trong trình tự ADN của bộ gen thực vật, xảy ra ở các vị trí 
khác ngoài vị trí mục tiêu ban đầu, có thể dẫn tới các tác 
động không thể dự đoán được đến các đặc điểm của cây 
ngô và gây ra các mối quan ngại về an toàn và môi trường. 
Như vậy, có thể thấy chỉnh sửa gen có thể có cả tác động 
tích cực và tiêu cực đối với các nghiên cứu cây ngô, đặc 
biệt là liên quan đến đa dạng sinh học, một mặt nó có khả 
năng góp phần làm giảm sự đa dạng sinh học của các loài 
ngô địa phương, mặt khác nó cũng có thể được sử dụng 
để tăng cường tính đa dạng và giải quyết các mối đe dọa 
mới nổi trong nền nông nghiệp hiện đại hiện nay. 

Ở Việt Nam, các nhà khoa học đã nghiên cứu thành 
công ứng dụng công nghệ chỉnh sửa gen nhằm nâng cao 
năng suất, chất lượng và khả năng chống chịu ở cây ngô 

(Nguyễn Hữu Kiên và cs., 2025), do đó đây được xem 
là phương pháp có nhiều triển vọng và có tính khả thi 
cao trong nghiên cứu chọn giống ngô hiện nay ở nước 
ta. Tính hiệu quả của ứng dụng phương pháp này sẽ cao 
hơn khi có sự kết hợp giữa các nhà khoa học, các tổ chức 
nghiên cứu cơ bản và ứng dụng. 
2.4. Ứng dụng công nghệ chuyển gen trong nghiên 
cứu chọn giống ngô

Công nghệ chuyển gen thực vật (Plant genetic 
transformation) là tập hợp các kỹ thuật đưa một đoạn 
ADN ngoại lai vào hệ gen của thực vật thông qua vi khuẩn 
A. tumefaciens, từ đó giúp cây trồng biểu hiện một đặc tính 
mới mà trước đó không có. Ngày nay, giống cây trồng biến 
đổi gen (Genetically modified - GM) đã được sử dụng 
rộng rãi và được xem là một trong những thành tựu lớn 
nhất trong nông nghiệp với diện tích toàn cầu là 209,8 triệu 
ha. Các cây trồng chuyển gen phổ biến nhất hiện nay là đậu 
tương, ngô, bông và cải dầu, trong đó cây ngô chuyển gen 
có diện tích 68,4 triệu ha năm 2024 (Agbio Investor, 2025), 
chiếm 33,7% tổng diện tích trồng ngô toàn cầu.

Trong ba thập kỷ qua các giống ngô biến đổi gen với 
khả năng kháng thuốc diệt cỏ và côn trùng đã được đưa 
vào sử dụng có hiệu quả trên thế giới. Thế hệ giống ngô 
biến đổi gen đầu tiên thường chỉ có một gen duy nhất 
với cơ chế chính xác nhằm vào một bộ côn trùng cụ thể 
qua đó có thể tạo ra khả năng kháng côn trùng. Ở các 
thế hệ ngô biến đổi gen tiếp theo, thông qua phương 
pháp lai tạo đã tạo ra các giống ngô có thể kháng đồng 
thời thuốc diệt cỏ và côn trùng, cũng như kháng nhiều 
loài côn trùng, nhờ đó thiết lập được các cơ chế kháng 
nhiều bộ côn trùng khác nhau. Nghiên cứu các đặc tính 
liên quan đến các tính trạng di truyền số lượng như 
khả năng chống chịu phi sinh học, sử dụng chất dinh 
dưỡng hiệu quả và tăng năng suất là rất phức tạp và thực 
sự thách thức đối với các nhà khoa học do những tính 
trạng này được kiểm soát bởi đa gen và chịu ảnh hưởng 
của các yếu tố môi trường. Quá trình từ lúc nghiên cứu 
đến khi công nhận giống ngô biến đổi gen hiện nay kéo 
dài trung bình khoảng 11 - 13 năm, tùy thuộc vào tính 
trạng nghiên cứu và nguồn lực hiện có. 

Với sự ra mắt của giống ngô biến đổi gen kháng côn 
trùng đầu tiên có thể tiếp cận được trên thị trường đã 
đánh dấu sự khởi đầu của một hành trình dẫn đến phê 
duyệt 307 sự kiện ngô biến đổi gen để sử dụng thương 
mại toàn cầu (ISAAA, 2025). Đến năm 2024, diện tích 
trồng ngô biến đổi gen trên toàn thế giới đã mở rộng 
lên 68,4 triệu ha, với diện tích lớn nhất là Hoa Kỳ (34,8 
triệu ha); ở Việt Nam, ngô biến đổi gen chiếm khoảng 
50% diện tích trồng ngô (Agbio Investor, 2025). Trong 
số các loại cây trồng, ngô có số lượng sự kiện biến đổi 
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gen được chấp thuận lớn nhất với 148 sự kiện trên 35 
quốc gia. Hầu hết các sự kiện này tích hợp các tính trạng 
như kháng côn trùng, khả năng chịu thuốc diệt cỏ, ngoài 
ra còn có các sự kiện về các tính trạng như khả năng 
sinh sản, bất dục đực, tăng cường khả năng chịu hạn, sản 
xuất enzyme phytase, hàm lượng axit amin biến đổi và 
enzyme alpha-amylase, tăng cường quang hợp và sinh 
khối bắp. Những sự kiện chuyển gen này bao gồm tổng 
cộng 39 gen riêng lẻ, trong đó liên quan nhiều đến khả 
năng kháng côn trùng (18 gen) và khả năng chịu thuốc 
diệt cỏ (11 gen). Thế hệ giống ngô chuyển gen tiếp theo 
là sự kết hợp giữa các sự kiện mang protein ngoại lai có 
khả năng diệt côn trùng như sự kiện Vpb4Da2, DvSnf7 
RNA và IPDO72Aa. Các protein này được thiết kế để 
kiểm soát các quần thể côn trùng đã phát triển khả năng 
kháng gen Bt (Yin et al., 2020). Ngoài ra, các giống ngô 
chuyển gen triển vọng mới có năng suất hạt cao được 
phát triển bằng cách tăng cường hoạt tính của gen 
zmm28 và ZM-BG1H1 (Simmons et al., 2020) và tăng 
cường khả năng chịu hạn, chống đổ rễ thông qua việc 
tăng cường biểu hiện của gen ARGOS8 (Shi et al., 2019).
2.5. Ứng dụng công nghệ phân tích dữ liệu sinh học 
phân tử trong nghiên cứu chọn giống ngô

Những tiến bộ trong lĩnh vực công nghệ sinh học và 
khoa học máy tính đã mở đường cho việc hình thành 
ngành khoa học phân tích dữ liệu sinh học phân tử 
(Omics technologies) trên quy mô lớn cho nhiều bộ thực 
vật, bao gồm các giống cây trồng và loài khác nhau (Li & 
Yan, 2020) việc áp dụng các kỹ thuật phân tích dữ liệu sinh 
học phân tử đã giúp các nhà khoa học nghiên cứu phát 
hiện gen, chức năng của gen, các loại ARN hoặc protein 
đặc hiệu có liên quan, các thuộc tính cấu trúc của phân tử 
và cách ảnh hưởng tới sự biểu hiện của các đặc điểm hình 
thái. Những gen được xác định này có thể được chỉnh 
sửa, kiểm soát hoặc chuyển gen nhằm tạo ra các giống 
cây trồng hoặc giống lai mới với các đặc điểm nông sinh 
học ưu việt. Phương pháp phân tích dữ liệu sinh học đa 
phân tử đã chứng minh được khả năng thành công trong 
việc nâng cao năng suất cây trồng và tăng cường khả 
năng chống chịu với các điều kiện bất thuận trong nông 
nghiệp. Các phương pháp sinh học phân tử bao gồm các 
công nghệ phân tích dữ liệu sinh học phân tử khác nhau 
như nghiên cứu phân tích hệ gen, nghiên cứu quá trình 
phiên mã, nghiên cứu protein và quá trình trao đổi chất, 
đã và đang đóng vai trò quan trọng trong việc thúc đẩy 
các lĩnh vực nghiên cứu này (Somegowda et al., 2021).

Genomics - là lĩnh vực khoa học nghiên cứu về giải 
trình tự, đặc tính hóa và khám phá toàn diện về cấu tạo 
di truyền của thực vật, bao gồm thành phần, cấu trúc, 
chức năng và hệ thống phức tạp trong bộ gen (WHO, 
2025). Các phương pháp mới trong chọn giống thực vật 

đã trở nên khả thi nhờ những thành tựu trong lĩnh vực 
nghiên cứu bộ gen thực vật, giúp nâng cao và đẩy nhanh 
hiệu quả trên nhiều phương diện khác nhau của quá 
trình chọn giống cây trồng. Những tiến bộ này bao gồm 
các kỹ thuật như chọn lọc hỗ trợ bằng chỉ thị phân tử, 
tích lũy gen, lập bản đồ liên kết gen, chọn lọc kiểu gen 
và các phương pháp khác, Vinayan và cộng sự (2021) 
đã nghiên cứu và xác định chính xác được các vùng gen 
liên kết với các tính trạng về thức ăn chăn nuôi và một 
nghiên cứu dự đoán về các vùng bộ gen bằng cách sử 
dụng 1026 dòng DH và 276 dòng ưu tú làm bộ dự đoán 
từ phép lai giữa hai bố mẹ.

Để xác định mức độ biểu hiện của cả ARN mã hóa 
và không mã hóa xác định các tính trạng chống chịu 
các điều kiện bất thuận khác nhau, các nhà khoa học 
đã sử dụng phương pháp giải trình tự hệ gen biểu hiện 
(transcriptomics sequencing). Phương pháp này xác định 
và định lượng ARN trong một tế bào hoặc mô hoặc cơ 
thể tại một thời điểm xác định), qua đó xây dựng được dữ 
liệu về quá trình phiên mã, đồng thời kết hợp giải trình 
tự ARN với phân tích hệ thống mức độ biểu hiện của 
các gen nghiên cứu (SAGE) (Cramer et al., 2011). Cấu 
trúc di truyền của các phiên mã có biểu hiện gen khác 
biệt trong các tế bào cụ thể đã được công bố trong một 
số nghiên cứu. Các quá trình phiên mã này có thể ảnh 
hưởng đến sự khác nhau về kiểu hình ở cây ngô như sinh 
trưởng, các yếu tố cấu thành năng suất, khả năng chịu 
sâu bệnh, khả năng thích nghi với điều kiện môi trường 
và các tính trạng chất lượng. Zhou và cộng sự (2020) đã 
sử dụng kỹ thuật phân tích phân ly khối (để xác định các 
chỉ thị di truyền có liên quan tới kiểu hình đột biến) kết 
hợp với phương pháp giải trình tự thế hệ mới (BSTA- 
bulked sergeant transcriptome analysis) để nghiên cứu 
cơ chế chịu hạn của cây ngô. Kebede và cộng sự (2018) 
đã nghiên cứu và phân tích toàn bộ các phân tử ARN 
đang được biểu hiện có trong tế bào của một số dòng ngô 
thuần, qua đó đã xác định được 4 gen trên nhiễm sắc thể 
2 của cây ngô có vai trò quan trọng kiểm soát tính trạng 
kháng bệnh thối bắp Gibberella. Từ các kết quả nghiên 
cứu này cho thấy tầm quan trọng của phương pháp phân 
tích, xác định và định lượng ARN (transcriptomics) đối 
với nghiên cứu cây ngô, vì kỹ thuật này giúp phát hiện 
các nhân tố chính trong điều hòa hoạt động của gen để 
chống chịu với các điều kiện bất thuận phi sinh học và 
sinh học, làm rõ chức năng của gen và xác định các gen 
tiềm năng (gen đích), qua đó các nhà chọn giống có thể 
sử dụng các kết quả dữ liệu sinh học phân tử này để tạo ra 
các giống ngô cải tiến nhằm giải quyết các vấn đề về kinh 
tế, sinh thái và môi trường, đảm bảo an ninh lương thực 
hiện nay và trong tương lai (Wu et al., 2020).

Proteomics - là lĩnh vực nghiên cứu về hệ protein có 
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trong một hệ thống sinh học, bao gồm thực vật và động 
vật, tại một thời điểm cụ thể (Cui et al., 2022). Phân tích 
hệ protein phục vụ mục đích nhằm xác định số lượng và 
sự đa dạng của nhiều loại protein khác nhau, phân biệt sự 
khác nhau do sự biến đổi đa dạng sau quá trình dịch mã 
và làm sáng tỏ chức năng và vị trí của protein (Mustafa 
& Komatsu, 2021). Phân tích hệ protein giúp cho các nhà 
khoa học hiểu rõ hơn về sự đa dạng của các quá trình trao 
đổi chất, sự tương tác tiếp theo của các quá trình này và tác 
động lên các chu trình sinh tổng hợp điều hòa khác. Do 
đó, nghiên cứu phân tích hệ protein đã thu hút sự quan 
tâm lớn của các nhà khoa học nhằm đánh giá sự khác biệt 
về mặt sinh lý ở cấp độ protein ở cây ngô trong các điều 
kiện bất thuận khác nhau. Zhang và cộng sự (2015) đã 
tiến hành phân tích hệ protein của lá ngô nhằm đánh giá 
những thay đổi ở cấp độ protein ở cây ngô khi bị nhiễm sâu 
đục thân (Ostrinia furnacalis), kết quả nghiên cứu đã chỉ ra 
có 62 loại protein có khả năng liên quan tới cơ chế phản 
ứng phòng vệ ở cây ngô, đặc biệt là protein thioredoxin 
loại M và protein 1 (PR1) liên quan đến quá trình phát 
sinh bệnh, một tiền chất của lục lạp (loại protein được 
tổng hợp ở tế bào chất và được chuyển vào trong lục lạp 
để thực hiện các chức năng sinh học), ảnh hưởng đáng kể 
đến sự phát triển của ấu trùng và nhộng của sâu đục thân 
ngô. Wang và cộng sự (2019) đã thực hiện các phân tích so 
sánh protein ở các dòng ngô kháng và nhiễm bệnh gỉ sắt 
(Puccinia polysora), qua đó đã chứng minh rằng khả năng 
kháng ở các dòng ngô kháng bệnh là bị ức chế bởi một loại 
protein đặc thù có liên kết với màng tế bào (ZmREM 1.3). 
Dong và cộng sự (2020) đã thực hiện phân tích so sánh 
protein giữa các dòng ngô chịu hạn và mẫn cảm với hạn, 
qua đó cho thấy thực vật nói chung và cây ngô nói riêng 
đã phát triển hệ thống protein liên quan đến cơ chế phòng 
vệ (DAP) kết hợp với việc điều chỉnh giảm hàm lượng các 
loại protein không cần thiết như một phương thức giảm 
tác động của điều kiện bất thuận và tiết kiệm năng lượng, 
qua đó góp phần làm rõ hơn cơ chế chịu hạn ở cây ngô và 
nâng cao hiệu quả công tác nghiên cứu chọn giống ngô có 
khả năng chống chịu tốt, thích ứng với biến đổi khí hậu.

Trên cơ sở khoa học và tổng hợp dữ liệu nghiên cứu 
ở trên có thể thấy khả năng ứng dụng các kỹ thuật phân 
tích dữ liệu sinh học phân tử về chức năng của gen, các 
loại RNA hoặc protein đặc hiệu là phương pháp đầy 
triển vọng trong nghiên cứu chọn giống ngô chống chịu 
hoặc chất lượng cao ở Việt Nam nhằm đáp ứng yêu cầu 
của thực tiễn sản xuất hiện nay. 
2.6. Ứng dụng công nghệ trí tuệ nhân tạo trong nghiên 
cứu chọn giống ngô

Trí tuệ nhân tạo (AI - Artificial Intelligence) là một 
lĩnh vực khoa học công nghệ máy tính nghiên cứu phát 

triển các hệ thống có khả năng mô phỏng các nhiệm vụ 
và công việc đòi hỏi trí tuệ con người như sự học hỏi, 
nhận thức, giải quyết vấn đề, ra quyết định, khả năng 
sáng tạo và tính tự chủ (Abdin, 2024). Nhằm nâng cao 
độ chính xác và hiệu quả trong công tác chọn tạo giống 
ngô, các nhà chọn giống đã và đang sử dụng tích hợp 
công nghệ AI vào các chương trình nghiên cứu cây ngô 
nhằm tập trung vào mô hình dự đoán để lựa chọn các 
tính trạng quan tâm, tối ưu hóa các quy trình chọn lọc 
bộ gen và phát triển các công nghệ đơn bội kép.

Mô hình chọn lọc tính trạng có sự hỗ trợ của AI: Một 
trong những ứng dụng có ý nghĩa lớn nhất của AI trong 
chọn giống ngô là sử dụng các mô hình học máy để dự 
đoán các tính trạng phức tạp như năng suất, khả năng 
chịu hạn và khả năng kháng bệnh. Các phương pháp 
chọn giống truyền thống phụ thuộc rất nhiều vào chọn 
lọc kiểu hình, vốn mất nhiều thời gian và nguồn lực, các 
mô hình AI được xây dựng trên tập dữ liệu lớn về kiểu 
gen, kiểu hình và môi trường, có thể dự đoán các đặc 
điểm này với độ chính xác cao trước khi bắt đầu triển 
khai thí nghiệm trên đồng ruộng. Gần đây, các thuật toán 
học sâu như mạng nơ-ron tích chập (CNN) cho thấy 
có nhiều triển vọng trong phân tích dữ liệu bộ gen đa 
chiều; các mô hình này có thể xác định được các chỉ thị 
di truyền quan trọng liên quan đến các tính trạng mong 
muốn, cho phép nhà chọn giống tập trung vào các kiểu 
gen triển vọng nhất và nhờ đó có thể sử dụng các nguồn 
lực cho việc thử nghiệm thực địa đối với tổ hợp lai được 
dự đoán có giá trị chọn giống cao nhất (Lin et al., 2024).

Tối ưu hóa quy trình chọn lọc genome bằng hỗ trợ 
AI: Chọn lọc genome được xem là phương pháp chuẩn 
trong chọn giống ngô hiện đại, sử dụng thông tin bộ gen 
để dự đoán giá trị chọn giống của các cá thể. AI tăng 
cường quá trình này bằng cách tối ưu hóa các quy trình 
chọn lọc bằng cách sử dụng mô hình Bayes và thuật toán 
học máy, các nhà chọn giống có thể dự đoán mức tăng 
trưởng di truyền chính xác và hiệu quả hơn. Các công 
cụ AI cụ thể như mô hình máy học véc-tơ hỗ trợ, thuật 
toán Random Forest, có thể xử lý các tương tác phức tạp 
giữa kiểu gen và môi trường (G × E). Những công cụ 
này cho phép dự đoán chính xác hơn về khả năng biểu 
hiện của con lai trong các môi trường đa dạng, điều này 
rất quan trọng để phát triển các giống cây trồng có tính 
thích nghi rộng rãi. Trên thực tế, các nhà chọn giống có 
thể tích hợp AI vào quy trình chọn lọc kiểu gen nhằm 
đơn giản hóa việc xác định các kiểu gen tốt, giúp chu kỳ 
chọn giống nhanh hơn và tăng hiệu quả di truyền.

Cải tiến công nghệ tạo dòng đơn bội kép bằng hỗ trợ 
AI: Công nghệ đơn bội kép (DH) là được sử dụng để 
nhanh chóng tạo ra dòng ngô thuần 100% đồng hợp tử 
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trong thời gian ngắn 2 - 3 vụ (Wang et al., 2016). Trí tuệ 
nhân tạo (AI) đóng vai trò quan trọng trong việc nâng 
cao hiệu quả của quy trình này thông qua ứng dụng 
phân tích kiểu hình thông lượng cao, kết hợp với các 
thuật toán AI, cho phép các nhà chọn giống đánh giá các 
dòng DH với tốc độ và độ chính xác cao chưa từng có. 
Việc sử dụng phần mềm phân tích hình ảnh được hỗ 
trợ bởi AI có thể tự động đánh giá các đặc điểm hình 
thái của cây DH, qua đó giúp xác định nhanh các kiểu 
hình mong muốn; ngoài ra, AI có thể tối ưu hóa tỷ lệ hạt 
đơn bội trong tạo dòng DH bằng cây kích tạo đơn bội 
(inducers), các mô hình học máy có thể phân tích dữ liệu 
từ nhiều cây kích tạo đơn bội và điều kiện môi trường 
khác nhau để dự đoán tổ hợp lai nào có tỷ lệ hạt đơn bội 
cao nhất, qua đó giúp giảm chi phí và thời gian liên quan 
đến việc tạo dòng DH, đồng thời nâng cao hiệu quả của 
công tác chọn tạo giống ngô (Taylor et al., 2019).

Tuy nhiên, hiệu quả sử dụng AI trong nghiên cứu chọn 
giống ngô phụ thuộc vào dữ liệu đầu vào, cần phải đa dạng 
và chính xác, bên cạnh đó nhà chọn giống cũng phải giải 
quyết được các vấn đề phức tạp của việc ứng dụng AI vào 
quá trình nghiên cứu chọn giống, bao gồm cơ sở dữ liệu 
và đào tạo chuyên gia sử dụng công cụ AI hiệu quả. Vì 
vậy, việc hợp tác chặt chẽ giữa nhà chọn giống, chuyên gia 
phân tích dữ liệu và nhà tin sinh học là rất cần thiết để vượt 
qua được những thách thức cũng như đạt được hiệu quả 
ứng dụng AI trong chọn giống ngô hiện nay ở Việt Nam.
III. CÔNG NGHỆ CHỌN GIỐNG NGÔ VÀ TRIỂN 
VỌNG TẠI VIỆT NAM 

Ở Việt Nam, phương pháp nghiên cứu đang được áp 
dụng trong chọn giống ngô là sự kết hợp giữa phương 
pháp chọn tạo giống truyền thống với ứng dụng công 
nghệ sinh học. Hiện nay, Viện Nghiên cứu Ngô và các 
nhà khoa học của Việt Nam đã tiếp cận và bước đầu làm 
chủ một số công nghệ trong nghiên cứu và chọn giống 
ngô, đó là: (i) Công nghệ tạo dòng ngô đơn bội kép bằng 
nuôi cấy bao phấn và cây kích tạo đơn bội (inducers), qua 
đó đã tạo ra được các dòng thuần mới đồng hợp tử 100%, 
rút ngắn được ½ thời gian tạo dòng thuần so với phương 
pháp truyền thống, góp phần nâng cao hiệu quả công 
tác chọn tạo giống ngô lai năng suất cao, chống chịu tốt, 
thích ứng với biến đổi khí hậu như giống ngô lai LVN145 
(bằng ứng dụng công nghệ tạo dòng bằng nuôi cấy bao 
phấn) và giống ngô lai Thịnh Vượng 9999, VS89, S510 
(bằng cây kích tạo đơn bội); (ii) Công nghệ chọn giống 
ngô lai bằng chỉ thị phân tử (SSRs, SNPs,...): trong nghiên 
cứu tính trạng chịu hạn ngay ở giai đoạn sớm của quá 
trình tạo dòng khi nguồn vật liệu còn rất lớn, giúp nhà 
khoa học giảm được công sức và chi phí, nâng cao hiệu 
quả của công tác chọn tạo và phát triển giống lai (Nguyen 

Xuan Thang et al., 2020); (iii) Công nghệ chuyển gen, 
chỉnh sửa gen trong tạo nguồn vật liệu ngô có các đặc 
tính nông sinh học quý (chịu hạn, nóng, mặn…), năng 
suất cao, chất lượng tốt (đặc biệt là ngô thực phẩm).

Từ thực tiễn trên có thể thấy, trong giai đoạn tới để 
tạo và phát triển thành công các giống ngô lai mới năng 
suất cao, chất lượng tốt, chống chịu điều kiện bất thuận 
và phù hợp điều kiện canh tác ngô nhờ nước trời (không 
có hệ thống tưới tiêu chủ động) ở Việt Nam, cần phải có 
các chương trình nghiên cứu chọn giống ngô ứng dụng 
phân tích dữ liệu sinh học phân tử và công nghệ trí tuệ 
nhân tạo. Đây có thể được xem là hướng đi rất triển vọng 
trong bối cảnh hội nhập toàn cầu sâu rộng và ảnh hưởng 
của biến đổi khí hậu ngày càng nghiêm trọng tới nền sản 
xuất ngô và an ninh lương thực của Việt Nam hiện nay.

Xuất phát từ thực tiễn sản xuất và lịch sử nghiên cứu 
phát triển cây ngô qua 55 năm, Viện Nghiên cứu Ngô xây 
dựng chương trình phát triển khoa học công nghệ của 
Viện tới năm 2030, trong đó xác định công nghệ khoa 
học, đặc biệt là ứng dụng công nghệ gen và trí tuệ nhân 
tạo, chuyển đổi số là nền tảng, trong đó tập trung vào các 
hướng nghiên cứu, gồm: (i) Ứng dụng công nghệ gen 
(chỉ thị phân tử SNPs, công nghệ chỉnh sửa gen) trong 
nghiên cứu tạo nguồn vật liệu mới có đặc điểm ưu việt 
(chống chịu, chất lượng…); (ii) Ứng dụng công nghệ tạo 
dòng thuần bằng cây kích tạo đơn bội kép theo hệ thống 
phân loại hạt đơn bội tự động có sự hỗ trợ của AI; (iii) 
Ứng dụng phân tích dữ liệu sinh học phân tử (omics 
technology) trong nghiên cứu các tính trạng (năng suất, 
chất lượng, chống chịu) ở cây ngô.
III. KẾT LUẬN

Trên cơ sở tổng hợp và phân tích các công nghệ trong 
nghiên cứu chọn giống ngô, gồm ứng dụng hiện tượng 
ưu thế lai, chỉ thị phân tử, chọn lọc hệ gen, chỉnh sửa gen, 
chuyển gen, phân tích sinh học phân tử, qua đó đã định 
hướng nghiên cứu về chọn giống ngô là theo phương 
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Some maize breeding technologies worldwide and their prospects in Vietnam
Nguyen Xuan Thang, Le Van Hai, Bui Manh Minh, Hoang Kim Thoa, Nguyen Chi Thanh

Abstract
Maize (Zea mays L.) is a crop that plays an important role in food security, nutritional security and economic development 
worldwide, including in Vietnam. In recent years, significant advances in science and technology have been achieved in 
maize breeding, particularly in molecular breeding, genomic selection, gene editing, gene transferring, omics technologies, 
bioinformatics and artificial intelligence. To further promote research and breeding programs for superior maize varieties, 
there is a growing need for comprehensive, objective, and systematic studies that analyze and evaluate the effectiveness and 
potential of these technologies that have been successfully implemented worldwide. A detailed compilation of published 
scientific studies will contribute to establishing a reliable and scientifically robust database. This resource will provide a 
solid foundation for scientists, policymakers, and businesses in Vietnam to identify the prospects and technical feasibility of 
applying these advanced technologies in practical maize breeding and seed production under Vietnam's current conditions.
Keywords: Technology, research, breeding, prospects, maize
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ĐÁNH GIÁ ĐA DẠNG DI TRUYỀN 400 NGUỒN NGÔ TẺ ĐỊA PHƯƠNG                                  
BẰNG CHỈ THỊ ADN VI VỆ TINH (SSR)

Đoàn Thị Bích Thảo1*, Bùi Mạnh Minh1, Vương Huy Minh1, Bùi Văn Hiệu1,
Phạm Thị Ngọc Yến1, Bùi Văn Mạnh1, Tạ Thị Thùy Dung1

TÓM TẮT1

Nguồn gen ngô tẻ địa phương là tài nguyên di truyền quý báu, đóng vai trò quan trọng trong công tác bảo tồn đa dạng 
sinh học và phát triển nông nghiệp bền vững tại Việt Nam. Nghiên cứu này được thực hiện nhằm đánh giá mức độ đa 
dạng di truyền của 400 mẫu ngô tẻ địa phương được thu thập từ nhiều vùng sinh thái khác nhau, sử dụng 40 cặp mồi SSR 
(Simple Sequence Repeat). Trong số đó, 20 cặp mồi thể hiện tính đa hình, tạo ra 96 alen với trung bình 4,8 alen/cặp mồi. 
Chỉ số thông tin đa hình PIC (Polymorphic Information Content) dao động từ 0,22 đến 0,42, trung bình đạt 0,3, phản ánh 
mức độ đa dạng di truyền ở mức trung bình. Hệ số tương đồng di truyền giữa các mẫu dao động từ 0,01 đến 0,7. Kết quả 
phân tích phân nhóm bằng phương pháp Neighbor-Joining (NJ) cho thấy 400 mẫu được chia thành 8 nhóm chính. Các 
kết quả thu được cung cấp cơ sở khoa học quan trọng cho việc phân loại, bảo tồn và khai thác hiệu quả nguồn gen ngô bản 
địa, đồng thời hỗ trợ công tác chọn tạo giống có năng suất cao và khả năng thích nghi tốt trong điều kiện biến đổi khí hậu. 
Đây là một trong những nghiên cứu quy mô lớn đầu tiên về đa dạng di truyền ngô tẻ địa phương tại Việt Nam sử dụng chỉ 
thị SSR, góp phần bổ sung dữ liệu có giá trị cho ngân hàng gen quốc gia.

Từ khóa: Ngô tẻ địa phương, đa dạng di truyền, chỉ thị SSR, bảo tồn nguồn gen, chọn giống
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