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TÓM TẮT 

Căng thẳng do ngập lụt làm giảm năng suất đậu tương đáng kể. Giai đoạn đầu của 

đậu tương ở Hàn Quốc trùng với mùa mưa, có khả năng gây ra ngập úng. Các thí 

nghiệm trong nhà kính được thực hiện để lập bản đồ locus các tính trạng số lượng 

(QTL) về khả năng chịu ngập úng ở đậu tương để điều tra và xác định các gen ứng 

viên gần các điểm nóng QTL. Căng thẳng ngập úng được áp dụng ở giai đoạn V1 – 

V2 trên quần thể dòng lai tái tổ hợp (Paldalkong × NTS1116), hàm lượng diệp lục lá 

(CC) và khối lượng thân khô (DW) được đo ở đối chứng và ngập. Bản đồ di truyền 

được xây dựng bằng cách sử dụng marker 180K Axiom® SoyaSNP. QTL được phân 

tích ở đối chứng và ngập cũng như cho chỉ số (tỷ lệ CC hoặc DW trong điều kiện 

ngập để kiểm soát, CCI và DWI) và chỉ số chịu ngập (FTI, trung bình của CCI và 

DWI). Tổng số 20 QTL với điểm LOD 3,59–19,73 gây ra 5,8% –33,3% biến thiên 

kiểu hình được xác định trên chín nhiễm sắc thể. Nhiễm sắc thể 10, 12 và 13 chứa 

QTL tương đối ổn định hơn. Kết quả của nghiên cứu này có thể hữu ích để hiểu thêm 

về cơ sở di truyền của khả năng chịu ngập úng của đậu tương và áp dụng trong các 

chương trình chọn giống. 

 

Từ khóa: hàm lượng diệp lục, giai đoạn sinh trưởng ban đầu, chịu ngập úng, lập bản đồ 

QTL, khối lượng thân khô, đậu tương 

 

1. GIỚI THIỆU 

Đậu tương một trong bốn loại cây trồng hàng hóa chính (http://faostat.fao.org/) như một 

nguồn thực phẩm và thức ăn chăn nuôi quan trọng vì hàm lượng protein và dầu cao. Ở 

Hàn Quốc, đậu tương trồng trên ruộng lúa cũng như nương rẫy có thể bị ảnh hưởng bởi 

ngập lụt ở giai đoạn đầu, đặc biệt là khu vực mưa sớm. Hơn nữa, đậu tương trồng trên 

ruộng lúa bị ảnh hưởng nặng hơn do ngập úng hơn so với rẫy vì ruộng lúa thoát nước 

kém. Năng suất đậu tương giảm đáng kể do ngập nước vì cây đậu tương bị ảnh hưởng 

nhiều bởi căng thẳng, đặc biệt là trong quá trình nảy mầm (Hou & Thseng, 1991; Wu, 

Chen, Hummer, Zeng, & Klepadlo, 2017), giai đoạn sinh dưỡng sớm và giai đoạn sinh 

sản sớm (Linkemer , Board, & Musgrave, 1998; Nguyen và cs, 2012). Do đó, cải thiện 

khả năng chịu ngập úng là rất quan trọng để tăng năng suất đậu tương, trong đó việc xác 

định các vùng di truyền chi phối khả năng chịu ngập ở đậu tương có thể được ứng dụng 

nhiều để nâng cao khả năng chống chịu với điều kiện bất thuận. 

Phân tích locus tính trạng số lượng (QTL) đặc biệt hữu ích trong việc xác định vị trí các 

vùng di truyền chiếm các biến thiên tính trạng số lượng (Abiola và cs, 2003; Miles & 

Wayne, 2008; Paterson, 1995). Một số nghiên cứu đã được thực hiện để xác định QTL về 

khả năng chịu ngập ở các loại cây trồng khác nhau, chẳng hạn như ngô (Mano và cs, 

2007; Osman, Tang, Qiu, & Naim, 2017), lúa mạch (Bertholdsson, Holefors, Macaulay, 

& Crespo-Herrera, 2015; Li, Vaillancourt, Mendham, & Zhou, 2008; Zhang và cs, 2016) 

và lúa mì (Ballesteros và cs, 2015; Yu & Chen, 2013; Yu và cs, 2014). Nếu QTL cho các 

http://faostat.fao.org/


đặc điểm quan tâm như khả năng chịu căng thẳng được xác định, sau đó nó có thể được 

chuyển vào các giống cây trồng ưu tú để nâng cao khả năng chống chịu căng thẳng của 

chúng bằng cách áp dụng công nghệ chọn lọc có sự hỗ trợ marker (MAS) (Collard, 

Jahufer, Brouwer, & Pang, 2005; Mustroph, 2018). Thông tin thu được từ các nghiên cứu 

QTL đã được sử dụng để cải thiện khả năng chịu ngập úng ở lúa (Ismail, Singh, Singh, 

Dar, & Mackill, 2013; Singh, Septiningsih, Balyan, Singh, & Rai, 2017). Ba loại mầm 

đậu tương chịu ngập úng cũng đã được phát triển thông qua MAS (Valliyodan và cs, 

2016). 

Để có thông tin di truyền và cải thiện khả năng chịu ngập úng ở các giống đậu tương, một 

số nghiên cứu QTL đã được thực hiện. Hầu hết các báo cáo có sẵn về QTL đối với khả 

năng chịu ngập úng ở đậu tương đều tập trung vào các phép đo tính trạng kiểu hình gián 

tiếp như sự thay đổi năng suất hoặc quan sát bằng mắt để xác định mức độ tổn thương do 

ngập úng (Cornelious và cs, 2005; Githiri, Watanabe, Harada, & Takahashi, 2006; 

Nguyen và cs, 2012; Reyna, Cornelious, Shannon, & Sneller, 2003; Sayama và cs, 2009; 

VanToai và cs, 2001). Một nghiên cứu gần đây đã lập bản đồ QTL cho các đặc điểm phát 

triển rễ ở đậu tương trong điều kiện thiếu oxy và ngập úng (Van Nguyen và cs, 2017). 

Việc lựa chọn các đặc điểm thích hợp và các phép đo chính xác của chúng là rất quan 

trọng đối với phân tích QTL về khả năng chịu stress phi sinh học (Berger, Parent, & 

Tester, 2010; Salekdeh, Reynolds, Bennett, & Boyer, 2009). Hàm lượng diệp lục trong lá 

(CC) (Cho, Ji, & Yamakawa, 2006) và khối lượng khô của thân (DW) (Shimono, Konno, 

Sakai, & Sameshima, 2012; VanToai và cs, 2001) bị ảnh hưởng nhiều bởi tình trạng ngập 

úng ở đậu tương, và hai thông số này đã được xem xét trong các nghiên cứu về khả năng 

chịu ngập úng trên cây đậu tương (Nguyen, Binh, Hoang, Mochizuki, & Nguyen, 2015; 

Sakazono và cs, 2014; Shimamura, Mochizuki, Nada, & Fukuyama, 2003). Hai đặc điểm 

này đã được đưa vào bản đồ QTL về khả năng chịu ngập úng ở các loại cây trồng khác 

nhau. Một báo cáo gần đây (Hummer, 2018) đã xem xét CC trong phân tích QTL đối với 

khả năng chịu ngập úng ở đậu tương. Có một số báo cáo về các loại cây trồng khác, 

chẳng hạn như đậu khô (Soltani và cs, 2018), lúa mì (Ballesteros và cs, 2015; Yu & 

Chen, 2013; Yu và cs, 2014) và lúa mạch (Li và cs, 2008), đã xem xét các giá trị CC, DW 

và/hoặc chỉ số của chúng trong phân tích QTL về khả năng chịu ngập. Mục tiêu của 

nghiên cứu này là xác định QTL về khả năng chịu ngập úng ở giai đoạn đầu của đậu 

tương dựa trên các phép đo định lượng CC và DW, vốn bị ảnh hưởng đáng kể bởi căng 

thẳng. 

 

2. VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP 

2.1 Nguyên liệu thực vật và điều kiện trồng trọt 

152 dòng lai tái tổ hợp (RIL) (F6:7 và F7:8), của đậu tương (Glycine max L. Merr.) được 

phát triển thông qua phương pháp một hạt (single seed descent – SSD) từ tổ hợp lai giữa 

giống chịu hạn Paldalkong (giống mẹ) và giống mẫn cảm NTS1116  (giống bố) đã được 

sử dụng để phân tích QTL về tính chịu hạn. Dựa trên báo cáo của Koo và cs (2014) khi 

sàng lọc 192 mầm đậu tương về khả năng chịu ngập, Paldalkong và NTS1116 được xác 

định lần lượt là các giống cây trồng chống chịu và mẫn cảm. RILs cùng với các giống bố 

mẹ đã được trồng trong nhà kính dưới điều kiện nhiệt độ và ánh sáng xung quanh trong 2 

năm, 2017 và 2018. Năm 2017, hạt được gieo vào tháng 6 với hàng cách hàng và cây 

cách cây 5 cm trong thùng thép không gỉ (2 × 1 × 0,6m). Năm 2018, hạt được gieo vào 

tháng 5 với hàng cách hàng 10cm và cây cách cây 7,5cm. Thùng nhựa (1,58 × 1,13 × 

0,6m) cũng được sử dụng để trồng cây vì nhiệt độ đất ở cả hai loại thùng không chênh 



lệch đáng kể. Đất trong thùng chứa bao gồm hỗn hợp cát, phân trộn và đất rẫy với tỷ lệ 

bằng nhau. Ảnh hưởng của các biến thể do bản chất của các thùng chứa đã được giảm 

thiểu hơn nữa bằng cách gieo các kiểu gen giống nhau vào cùng một loại thùng chứa cho 

cả nghiệm thức đối chứng và ngập. 

Một cây duy nhất được trồng cho một lần lặp lại vào năm 2017, giá trị trung bình của ba 

cây trồng cùng nhau được báo cáo là một lần lặp lại vào năm 2018. Ba lần lặp lại được 

duy trì cho cả nghiệm thức đối chứng và ngập trong cả hai năm. Các cây được cho phép 

phát triển trong điều kiện môi trường xung quanh cho đến giai đoạn V1–V2, sau đó tạo 

ngập úng bằng cách ngâm nước khoảng 10 cm từ bề mặt đất trong 14 ngày, trong khi các 

cây đối chứng được trồng trong điều kiện môi trường xung quanh trong suốt chu kỳ. 

 

2.2 Đo hàm lượng diệp lục và khối lượng khô của chồi 

Đặc trưng cho các tính trạng như khả năng chịu ngập do nhiều gen chi phối, đòi hỏi phải 

quan tâm nhiều đến kiểu hình để tăng độ tin cậy và tính hữu ích của kết quả. CC và DW 

được xem xét đẻ lập bản đồ QTL về khả năng chịu ngập trong nghiên cứu này. Máy đo 

phân tích đất và cây trồng (SPAD) đo độ xanh được sử dụng rộng rãi để suy ra hàm 

lượng diệp lục trong lá cây. Sử dụng máy đo diệp lục (SPAD-502Plus, Minolta Camera 

Co.), CC được đo trên lá giữa của lá thứ hai và thứ ba lần lượt là 12 và 13 ngày sau ngập 

(DAF). Các giá trị SPAD thu được từ lá thứ hai và thứ ba được tính trung bình để giảm 

thiểu sự thay đổi trong số đọc SPAD ở mỗi cây và có thể thu được kết quả QTL đáng tin 

cậy hơn. Để đo DW, lượng nước thừa trong các thùng chứa ở 14 DAF được rút hết ra 

ngoài và cây được cắt trên bề mặt đất, cho vào túi giấy và đem sấy trong lò (600C) cho 

đến khi có khối lượng không đổi. 

Giá trị chỉ số của hàm lượng diệp lục lá (CCI) và khối lượng khô của thân (DWI) được 

tính toán riêng biệt là tỷ lệ giữa các giá trị trung bình ba lần lặp lại của chúng trong điều 

kiện ngập với đối chứng. Chỉ số chịu ngập (FTI) được xác định là giá trị trung bình của 

CCI và DWI. 

 

2.3 Tách chiết DNA và xác định kiểu gen 

Các lá chét non từ 3 đến 4 cây con của mỗi RIL được thu hoạch hàng loạt và bảo quản 

trong tủ đông (–800C). Từng phần nhỏ (~ 100 mg) lá và một hạt thép không gỉ được cho 

vào các ống 2 mL và được làm lạnh bằng nitơ lỏng trước khi nghiền bằng máy nghiền hạt 

(TissueLyser II; Qiagen). DNA được chiết xuất từ lá nghiền thành bột bằng bộ kit thương 

mại (Exgene ™ Plant SV Miniprep Kit; GeneAll) theo hướng dẫn của nhà sản xuất. 50 

microlitre đệm AE đã được sử dụng để tách DNA. Tổng số 152 RIL và hai bố mẹ được 

định kiểu gen bằng cách sử dụng mảng 180K Axiom® SoyaSNP (Lee và cs, 2015). 

 

2.4 Lập bản đồ liên kết và phân tích QTL 

Trong số marker SNP 180K được sử dụng để xác định kiểu gen, chỉ những marker đa 

hình giữa bố và mẹ được sử dụng để phân tích QTL. Các marker thừa là các marker có sự 

phân ly đồng nhất trong quần thể di truyền và hiển thị nhóm ở một vị trí di truyền trong 

bản đồ liên kết và do đó không thể đóng góp thêm vào nghiên cứu di truyền (Meng, Li, 

Zhang, & Wang, 2015). Vì các marker thừa không thể cung cấp thông tin bổ sung cho kết 

quả QTL, chúng đã bị loại bỏ bằng cách sử dụng chức năng Bin trong phần mềm 

IciMapping V4.1 (Wang, Li, Zhang, & Meng, 2016) trước khi xây dựng bản đồ. Sự biến 

thiên phân ly có ý nghĩa của p<.001 và dữ liệu bị khuyết với >10% được sử dụng làm tiêu 



chí trong hàm Bin để loại bỏ các marker thừa. Chức năng bản đồ của IciMapping V4.1 

được sử dụng để xây dựng bản đồ liên kết theo hướng dẫn của nhà sản xuất với các thông 

số được điều chỉnh: phân nhóm theo ngưỡng chênh lệch (LOD) logarit 3.0, xếp thứ tự 

theo nnTwoOpt và gấp khúc bằng tổng các phân số tái tổ hợp liền kề. 

Phân tích QTL được thực hiện với khoảng bản đồ tổng hợp (CIM) trong phần mềm QTL 

Cartographer V2.5 (có tại http://statgen.ncsu.edu/qtlcart/). Phân tích CIM được thực hiện 

bằng cách sử dụng Mô hình 6, hồi quy tiến và lùi, tốc độ di chuyển là 1,0 cM và QTL giả 

định với kích thước cửa sổ là 10cM. Ngưỡng LOD cho mỗi tính trạng được xác định 

bằng cách sử dụng 1.000 phép thử hoán vị ở p<0,05. 

Các QTL được đặt tên bằng cách kết hợp các chữ cái viết tắt q cho QTL và SFT viết tắt 

cho khả năng chịu ngập của đậu tương, tên nhiễm sắc thể và vị trí của marker liên kết 

QTL trên nhiễm sắc thể đó. Ví dụ: qSFT_1-4 biểu thị một QTL liên quan đến khả năng 

chịu ngập được phát hiện ở marker thứ tư trên nhiễm sắc thể 1. 

 

2.5 Phân tích thống kê 

Tần số phân bố của RIL được chuẩn bị với PROC TEMPLATE và PROC UNIVARIATE 

của chương trình SAS 9.4 (Viện SAS, 2013). Phân tích sự biến thiên (ANOVA) được 

thực hiện trong SAS 9.4. Hệ số di truyền theo nghĩa rộng (H2) được xác định như mô tả 

trước đó (Toker, 2004) bằng cách sử dụng phương trình: 

 

trong đó E, G và r lần lượt là số lượng môi trường, kiểu gen và lần lặp lại. Tương tự, σ2
G, 

σ2
e lần lượt là các thành phần của phương sai đối với kiểu gen và sai số. Tương quan của 

Pearson được tính toán trong SAS 9.4 bằng cách sử dụng PROC CORR. 

 

2.6 Xác định các gen ứng viên 

Các gen ứng viên nằm giữa hoặc gần các marker bên sườn (± 100 Kb) của QTL đã được 

tìm kiếm trong SoyBase (www.soybase.org [ngày 10 tháng 1 năm 2019]) và Phytozome 

(www.phytozome.net [ngày 10 tháng 1 năm 2019]). Phiên bản gen Glyma 2.0 trong 

SoyBase được sử dụng để dự đoán thông tin gen. 

 

3. KẾT QUẢ 

3.1 Sự biến đổi kiểu hình và mối tương quan 

Giá trị trung bình CC và DW của bố mẹ và RIL ở cả hai nghiệm thức trong năm 2018 

đều cao hơn năm 2017 (Bảng 1). 

Bảng 1. Hàm lượng diệp lục (CC) và khối lượng thân khô (DW) của bố mẹ (Paldalkong 

và NTS1116) và RILs trong điều kiện ngập và đối chứng trong năm 2017 và 2018 

Công 

thức 

Tính 

trạng 
Năm 

Bố mẹ RIL  

Paldalkong 

Mean ± SD 

NTS1116 

Mean ± SD 
Mean Range H2 a 

Đối 

chứng 

CC 

(SPAD) 

2017 32,58±4,16 37,60±2,96 31,62 18,20±39,35 0,25 

2018 38,92±2,21 44,83±3,73 40,40 35,02±47,06 0,89 

Meanb 35,75±4,48 41,21±5,11 36,37 18,20±47,06 0,45 

DW (g) 
2017 1,46±1,24 2,47±0,52 1,78 0,43±4,50 0,37 

2018 3,84±0,92 2,92±0,78 3,02 1,60±5,22 0,81 

http://statgen.ncsu.edu/qtlcart/
http://www.soybase.org/
http://www.phytozome.net/


Mean 2,65±1,68 2,70±0,32 2,45 0,43±5,22 0,13 

Ngập 

CC 

(SPAD) 

2017 20,83±0,81 19,93±1,62 21,45 12,60±27,32 0,18 

2018 30,14±0,95 31,05±1,68 29,92 21,32±36,58 0,86 

Mean 25,48±6,58 25,49±7,86 26,01 12,60±36,58 0,27 

DW (g) 

2017 1,59±0,18 1,39±0,18 1,21 0,51±2,32 0,41 

2018 3,34±0,44 2,01±0,09 2,83 1,03±4,54 0,76 

Mean 2,47±1,24 1,70±0,44 2,07 0,51±4,54 0,25 

a hệ số di truyền theo nghĩa rộng.  b Giá trị trung bình của năm 2017 và 2018. 

Ở đối chứng, CC và DW trung bình của Paldalkong là 35,75 và 2,65g và của NTS1116 là 

41,21 và 2,70g. Mặt khác, dưới áp lực ngập, CC của hai bố mẹ gần như bằng nhau, tuy 

nhiên, giá trị DW cho thấy sự khác biệt lớn giữa Paldalkong (2,47g) và NTS1116 (1,70g). 

CC trung bình của RIL ở đối chứng và ngập lần lượt là 36,37 và 26,01. DW trung bình 

của RILs cũng khác nhau ở đối chứng (2,45g) và ngập (2,07g). Giá trị CCI, DWI và FTI 

của Paldalkong cao hơn NTS1116 trong 2 năm (Bảng 2), cho thấy Paldalkong có khả 

năng chịu ngập tốt hơn NTS1116. Giá trị trung bình CCI, DWI và FTI của Paldalkong 

(0,71, 0,98, 0,84) cao hơn của NTS1116 (0,61, 0,62 và 0,62). Giá trị CCI, DWI và FTI 

của RIL trong năm 2018 cao hơn so với năm 2017 đối với CC và DW (Bảng 1). Khoảng 

CCI, DWI và FTI của quần thể  RIL lần lượt là 0,42–1,27, 0,23–1,98 và 0,40–1,62. 

 

Bảng 2. Các giá trị chỉ số về hàm lượng diệp lục lá (CCI), khối lượng khô của thân 

(DWI) và chỉ số chịu ngập (FTI) của cây bố mẹ (Paldalkong và NTS1116) và RILs năm 

2017 và 2018 

Tính trạng Năm 
Bố mẹ RIL 

Paldalkong NTS1116 Mean Range 

CCI 

2017 0,64 0,53 0,68 0,42-1,27 

2018 0,77 0,69 0,74 0,56-0,96 

Meana 0,71 0,61 0,71 0,42-1,27 

DWI 

2017 1,09 0,56 0,77 0,23-1,98 

2018 0,87 0,69 0,96 0,51-1,51 

Mean 0,98 0,62 0,86 0,23-1,98 

FTI 

2017 0,86 0,55 0,72 0,40-1,62 

2018 0,82 0,69 0,85 0,54-1,19 

Mean 0,84 0,62 0,79 0,40-1,62 

a Giá trị trung bình của năm 2017 và 2018. 

 

Hệ số di truyền theo nghĩa rộng (H2) đối với CC và DW rất khác nhau giữa 2 năm ở cả 

hai nghiệm thức. Trong điều kiện ngập, H2 đối với CC lần lượt là 18% và 86% trong năm 

2017 và 2018; trong khi đó, đối chứng, giá trị lần lượt là 25% và 89%. H2 đối với DW lần 

lượt là 37% và 81% ở đối chứng và 41% và 76% trong điều kiện ngập trong năm 2017 và 

2018. Khoảng trung bình CC (18,20–47,06 và 12,60–36,58) và DW (0,43–5,22 và 0,51–

4,54) của các RIL tương ứng trong các nghiệm thức đối chứng và ngập, cho thấy các biến 

thiên liên tục với sự phân ly mạnh mẽ (Hình 1). Mối tương quan giữa CC và DW của 

Pearson là có ý nghĩa trong cả hai năm và hai nghiệm thức. Giá trị hệ số tương quan là 

0,19 (p<0,05) và 0,54 (p<0,01) vào năm 2017, 0,46 (p<0,01) và 0,52 (p<0,01) vào năm 

2018 tương ứng với ngập và đối chứng. 

ANOVA cho thấy sự khác biệt đáng kể về CC và DW của RIL trong 2 năm và sự tương 

tác giữa RIL và môi trường cũng có ý nghĩa (p<0001) (Bảng 3). 

 



Bảng 3. Phân tích phương sai đối với hàm lượng diệp lục và khối lượng thân khô của 

quần thể dòng lai tái tổ hợp (RIL) (Paldalkong × NTS1116) trong 2 năm 

Nguồn 

biến thiên 
DF a 

Hàm lượng diệp lục Khối lượng khô 

MS b F p MS b F p 

RIL 152 22,76 2,89 <0,0001 0,6 3,29 <0,0001 

Năm 1 15,006 1,905 <0,0001 550,2 3,009 <0,0001 

RIL x Năm 152 16,51 2,1 <0,0001 0,46 2,53 <0,0001 

a Độ tự do.  b trung bình bình phương. 

 

Hình 1. Tần số 

phân bố hàm 

lượng diệp lục 

(giá trị CC, 

SPAD) và khối 

lượng thân khô 

(DW, g) của 

152 dòng ngập 

và đối chứng 

trong 2 năm. a, 

b và c: CC năm 

2017, 2018 và 

trung bình của 

2 năm của đối 

chứng; d, e và 

f: CC năm 

2017, 2018 và 

trung bình của 

2 năm ngập; g, 

h và i: DW 

trong năm 

2017, 2018 và 

trung bình của 

2 năm của đối 

chứng; j, k, và 

l: DW năm 

2017, 2018 và 

trung bình của 

2 năm ngập 

 

3.2 Lập bản đồ liên kết và phân tích QTL 

Trong tổng số 180.375 marker SNP xác định kiểu gen, 26.633 (14,77%) là đa hình giữa 

bố và mẹ và được sử dụng để phân tích QTL. 26.633 marker đa hình được phân loại dựa 

trên các mẫu phân tích của chúng (Bảng S1). Sau khi chạy hàm Bin (tiêu chí đặt ra là 

phân ly không chính xác có ý nghĩa của p<0,001 và dữ liệu bị thiếu với >10%) để loại bỏ 

các marker thừa, tổng cộng 2.111 SNP thu được và được sử dụng để xây dựng bản đồ 

liên kết của 20 nhiễm sắc thể (Hình S1). Các bản đồ liên kết có tổng chiều dài là 



3.911,51cM với trung bình là 1,85cM giữa các marker liền kề. Nhiễm sắc thể 5 và 15 tạo 

thành nhóm liên kết lớn nhất và ngắn nhất với khoảng cách lần lượt là 305,85 và 

105,37cM. Tổng cộng 20 QTL cho khả năng chịu ngập được đo như CC và DW, phân bố 

trên 9 nhiễm sắc thể (1, 2, 3, 9, 10, 11, 12, 13 và 17), đã được xác định trong quần thể 

RIL trong các điều kiện khác nhau (đối chứng, ngập, chỉ số và FTI). QTL được phát hiện 

đồng thời trong các môi trường khác nhau tại cùng một khoảng marker liền kề hoặc 

chồng chéo được coi là cùng một QTL. QTL cho thấy điểm số LOD nằm trong khoảng từ 

3,59 đến 19,73 và 5,8% đến 33,3% của sự biến thiên kiểu hình (PVE) được giải thích bởi 

QTL riêng lẻ (Hình 2; Bảng 4). 
 

 

Hình 2. Bản đồ liên 

kết phân tử của quần 

thể RIL từ Paldalkong 

× NTS1116, và tóm tắt 

QTL về tính chịu ngập 

được đo dưới dạng 

hàm lượng diệp lục lá 

(CC) và khối lượng 

thân khô (DW) trong 

quần thể lập bản đồ. q: 

QTL, SFT: tính chịu 

ngập của đậu tương, 

CCC: hàm lượng diệp 

lục đối chứng, CCF: 

hàm lượng diệp lục 

ngập, CCI: chỉ số hàm 

lượng diệp lục, DWC: 

khối lượng khô đối 

chứng, DWF: khối 

lượng khô ngập, DWI: 

chỉ số khối lượng khô, 

FTI: chỉ số chịu ngập. 

Trong tên QTL đầy đủ, 

số đầu tiên đại diện 

cho vị trí nhiễm sắc 

thể và số thứ hai đại 

diện cho số marker. 

Mean là giá trị trung 

bình của các tính trạng 

trong năm 2017 và 

2018. Các đường bên 

trong nhiễm sắc thể 

biểu thị vị trí của các 

marker được sử dụng 

để xây dựng bản đồ 

liên kết. Các thanh 

màu bên cạnh các 

marker cho biết các 

vùng QTL. 

 



Bảng 4. QTL được xác định về tính chịu ngập, được đo bằng hàm lượng diệp lục và khối 

lượng thân khô, trong 152 dòng lai tái tổ hợp (Paldalkong × NTS1116) trong năm 2017 

và 2018 cũng như giá trị trung bình của 2 năm 

 

 
a QTL được phát hiện đồng thời trong các môi trường khác nhau tại cùng một khoảng marker 

liền kề hoặc chồng chéo được coi là cùng một QTL. 

b Nhiễm sắc thể (Chr) và nhóm liên kết (LG). 

c Logarit của giá trị chênh lệch tại khả năng xảy ra cao nhất của QTL. 

d Sự biến đổi kiểu hình được giải thích bằng QTL. 

e Hiệu ứng cộng, giá trị dương chỉ ra rằng Paldalkong đóng góp alen và giá trị âm chỉ ra rằng 

NTS1116 đóng góp alen để tăng tính chịu ngập. 

f CC: hàm lượng diệp lục, DW: khối lượng khô, C: đối chứng, F: ngập, I: chỉ số, FTI: chỉ số 

chịu ngập, Mean: giá trị trung bình của năm 2017 và 2018. 

g Vị trí vật lý của khoảng marker. Gen tham chiếu của đậu tương (Glycine max Wm82.a2) được 

sử dụng để xác định vị trí vật lý của các marker. NA: vị trí vật lý cho các marker không có sẵn 

cho bộ gen tham chiếu đậu tương (G. max Wm82.a2). 



3.3 QTL cho hàm lượng diệp lục 

Tổng cộng có chín QTL cho CC, phân bố trên năm nhiễm sắc thể, được xác định trong 

các điều kiện khác nhau (đối chứng, ngập và chỉ số). Sáu QTL được phát hiện trong đối 

chứng trên bốn nhiễm sắc thể 3, 11, 12 và 17 với PVE trong khoảng 5,8–33,3%. Hai 

QTL, qSFT_3-1 và qSFT_3-9 trên nhiễm sắc thể số 3, được phát hiện vào năm 2018 của 

đối chứng và cho thấy lần lượt là 15,4% và 5,8% PVE. QSFT_11-65 trên nhiễm sắc thể 

11 và qSFT_17-91 trên nhiễm sắc thể 17 lần lượt cho thấy 9,2% và 6,2% PVE. Trong số 

hai QTL qSFT_12-8 và qSFT_12-12 được phát hiện trên nhiễm sắc thể 12 của đối chứng, 

mới đây được xác định trong hai môi trường (2018 và trung bình của 2 năm) được bao 

bọc bởi các marker AX-90518300 (2.724.820bp) và AX-90406389 (3.134.208bp) cho 

thấy PVE cao nhất (27,7–33,3%). Hai QTL trên nhiễm sắc thể 12 này cũng được phát 

hiện trong quá trình xử lý ngập trong hai môi trường (năm 2018 và trung bình của 2 

năm). Ngoài ra, hai QTL khác qSFT_9-22 nằm giữa các marker AX-90330673 

(3.991.534bp) và AX-90382402 (4.272.721bp) trên nhiễm sắc thể số 9 và qSFT_17-52 

giữa các marker sườn AX-90328219 (8.741.808bp) và AX-90375808 (9,008,173bp) trên 

nhiễm sắc thể 17 cũng được phát hiện trong điều kiện ngập. Đối với CCI, một QTL 

qSFT_11-55 được bao quanh bởi các marker AX-90450754 (11.101.251bp) và AX-

90422651 (26.584.840bp) đóng góp 7,1% PVE đã được phát hiện trên nhiễm sắc thể 11. 

 

3.4 QTL cho khối lượng thân khô 

Đối với DW, tổng số 10 QTL, phân bố trên bốn nhiễm sắc thể (2, 10, 13 và 17), được 

phát hiện ở đối chứng, ngập và chỉ số. Trong nghiệm thức đối chứng, qSFT_17-115 thể 

hiện PVE cao nhất (15,3%) với điểm LOD là 3,98 trên nhiễm sắc thể 17 và qSFT_13-24 

cho thấy PVE thấp nhất (7,5%) với giá trị LOD là 3,73 trên nhiễm sắc thể 13. Có ba QTL 

khác qSFT_13-30, qSFT_13-35 và qSFT_13-43 được phát hiện trên nhiễm sắc thể 13 với 

giá trị LOD là làn lượt là 10,6, 9,2, 13,1 và 9,0% PVE. QSFT_13-35, được bao quanh bởi 

các marker AX-90409004 (37.709.603bp) và AX-90521573 (38.347.265bp), được phát 

hiện trong hai môi trường (2018 và trung bình của 2 năm). Ngoài ra, ba QTL qSFT_10-

35 được bao quanh bởi AX-90348454 (3,857,386bp) và AX-90408837 (3,863,981bp), 

qSFT_10-46 được bao quanh bởi AX-90380076 (5,260,553bp) và AX-90489122 

(5,329,637bp), qSFT_10-52 được bao quanh bởi AX-90472783 (6.141.187bp) và AX-

90392397 (6.244.133bp) được phát hiện trên nhiễm sắc thể số 10 của đối chứng, gây ra 

PVE lần lượt là 10,2%, 7,6% và 14,4%. Trong nghiệm thức ngập, chỉ một QTL qSFT_2-

157 được bao quanh bởi các marker AX-90376842 (46.852.142bp) và AX-90305518 

(47.163.553bp) được phát hiện trên nhiễm sắc thể 2. Đối với DWI, năm QTL được phát 

hiện trên hai nhiễm sắc thể 10 và 13. Ba QTL qSFT_10-35, qSFT_10-43 và qSFT_10-46 

trên nhiễm sắc thể số 10 biểu hiện PVE lần lượt là 10,9%, 11,2% và 10,7%. Tương tự, 

hai QTL qSFT_13-30 và qSFT_13-35 trên nhiễm sắc thể 13 cho thấy PVE 8,4% và 9,9% 

với giá trị LOD lần lượt là 3,80 và 4,58. Trong số bốn QTL cho DW được phát hiện trên 

nhiễm sắc thể số 10, qSFT_10-35 và qSFT_10-46 được tìm thấy ở đối chứng và cho chỉ 

số. Tương tự, qSFT_13-30 và qSFT_13-35 cũng được phát hiện ở đối chứng và cho giá 

trị chỉ số. 

 

3.5 QTL cho chỉ số chịu ngập 

Ngoài năm QTL qSFT_10-35, qSFT_10-43, qSFT_10-46, qSFT_10-52 và qSFT_13-30 

được tìm thấy, một QTL khác qSFT_1-27 đã được phát hiện cho FTI riêng năm 2017. 



QTL qSFT_1-27 được bao quanh bởi AX-90512141(10,896,352bp) và AX-90352598 

(25,944,041bp) cho 8,3% PVE với điểm LOD là 3,32. 

3.6 Sàng lọc các gen ứng viên trong các điểm nóng của QTL 

Điểm nóng QTL là vị trí bộ gen có chứa mật độ cao QTL trong một vùng cụ thể của 

nhiễm sắc thể. Trong nghiên cứu này, tổng cộng ba điểm nóng QTL trên ba nhiễm sắc thể 

10 (3,5–6,2Mb), 12 (1,1–3,1Mb) và 13 (37,2–39,9Mb) đã được xem xét. Biểu đồ điểm 

LOD của QTL được phát hiện trên ba nhiễm sắc thể này được thể hiện trong Hình S2. 

Điểm nóng QTL trên nhiễm sắc thể 10 và 13 chứa QTL cho DW, trong khi đó trên nhiễm 

sắc thể 12 chứa QTL cho CC (Hình 2; Bảng 4). Ít nhất hai QTL chính (>10% PVE) cho 

CC hoặc DW được phát hiện ở ba điểm nóng QTL, các vùng này được chọn để tìm kiếm 

các gen ứng viên liên quan đến CC, DW hoặc tính chống chịu căng thẳng (Bảng 5). Phần 

lớn các gen ứng cử viên được tìm thấy trong các điểm nóng QTL có liên quan đến một 

protein đáp ứng auxin trên nhiễm sắc thể số 10 và 12. Các gen ứng viên khác có liên quan 

đến yếu tố sinh trưởng, hệ thống quang hợp, peroxidase (phản ứng với căng thẳng), tổng 

hợp ATP hoặc sinh tổng hợp chất diệp lục. Ngoài ra, một gen Glyma.10g054200 có liên 

quan đến xyloglucan endotransglycosylases/hydrolases (XTH) cũng được phát hiện trên 

nhiễm sắc thể số 10. Các gen ứng cử viên được tìm thấy ở điểm nóng trên nhiễm sắc thể 

số 13 có liên quan đến tổng hợp asparagin, hấp thu ánh sáng, liên kết a/b diệp lục hoặc hệ 

thống quang hợp. 

 

Bảng 5. Hàm lượng diệp lục trong lá (CC), khối lượng thân khô (DW) hoặc các gen ứng 

viên liên quan đến căng thẳng được xác định trong các điểm nóng QTL trên nhiễm sắc 

thể 10, 12 và 13 

 



 
a nhiễm sắc thể (Chr) và nhóm liên kết (LG) 

 

4. THẢO LUẬN 

Ngập úng làm giảm sắc tố quang hợp như chất diệp lục (Cho và cs, 2006) và sản xuất 

sinh khối (Shimono và cs, 2012) của cây đậu tương. Việc giảm chất diệp lục cản trở quá 

trình quang hợp, cuối cùng ức chế sự phát triển của đậu tương và giảm năng suất hạt. 

Hiểu biết về cơ sở di truyền kiểm soát tính chịu ngập sẽ hữu ích cho việc phát triển các 

giống đậu tương chịu ngập được cải thiện. Trong nghiên cứu này, 152 RIL được phát 

triển từ tổ hợp lai giữa Paldalkong và NTS1116 đã được sử dụng để phân tích QTL về 

tính chịu ngập. Các nghiên cứu trước đây cũng đã xem xét việc lập bản đồ quy mô quần 

thể hoặc nhỏ hơn so với nghiên cứu hiện tại để phân tích QTL (Huang và cs, 2018; Idrissi 

và cs, 2016; Jin và cs, 2018). Vì vậy, việc sử dụng 152 RIL là đáng kể để lập bản đồ QTL 

trong nghiên cứu này. 

Sự thay đổi đáng kể về H2 giữa 2 năm và sự tương tác đáng kể của kiểu gen × năm cho 

thấy rằng môi trường trồng trọt có ảnh hưởng lớn đến CC và DW. Một lý do có thể cho 

sự biến thiên đáng kể trong H2 và sự tương tác đáng kể giữa kiểu gen × năm đối với CC 

và DW có thể là do sự khác biệt về nhiệt độ không khí trong quá trình phát triển của cây 

trong 2 năm. Nhiệt độ không khí trung bình hàng tháng trong quá trình thí nghiệm năm 

2017 (32,20C) cao hơn 3,50C so với năm 2018 (28,70C). CC và DW trong năm 2017 thấp 

hơn năm 2018 có thể là do nhiệt độ không khí cao hơn. Tác động tương tự của nhiệt độ 



cao hơn đối với việc giảm CC trong đậu tương cũng đã được tìm thấy trước đây 

(Djanaguiraman, Prasad, Boyle, & Schapaugh, 2011). Mối tương quan thuận đáng kể 

giữa CC và DW được tìm thấy trong nghiên cứu này góp phần ảnh hưởng tương tự của 

nhiệt độ cao hơn đến việc giảm DW vào năm 2017. Mối tương quan giữa CC và DW 

cũng chỉ ra rằng chất diệp lục lá cao có thể có lợi trong việc sản xuất sinh khối cao hơn ở 

đối chứng và ngập. Sự tích lũy sinh khối cao được phát hiện có mối tương quan thuận với 

việc tăng năng suất đậu tương (Ghanbari, Nooshkam, Fakheri, & Mahdinezhad, 2018; 

Rao và cs, 2002). 

Một sự biến thiên liên tục về CC và DW của quần thể RIL cho thấy bản chất số lượng 

của các tính trạng và sự phân li thuận chiều tạo cơ hội để lựa chọn các kiểu gen vượt trội 

giá trị kiểu hình của bố mẹ theo hướng âm hoặc dương. Sự phân ly này được tìm thấy 

trong quần thể RIL có thể cung cấp tính mới về kiểu hình và được khai thác trong việc 

chọn giống chịu ngâp úng (Rieseberg, Archer, & Wayne, 1999). Các giá trị CCI, DWI và 

FTI của bố mẹ và RIL cho thấy sự khác biệt lớn về mức độ chịu ngập của chúng, cho 

thấy tính hữu ích của chúng trong việc lập bản đồ QTL. Để phân tích QTL về khả năng 

chịu căng thẳng phi sinh học, điều cần thiết là sử dụng các vật liệu di truyền thích hợp và 

các kỹ thuật định lượng kiểu hình đáng tin cậy và chính xác. Trong nghiên cứu này, các 

phương pháp định lượng kiểu hình được xem xét để đo CC và DW bị ảnh hưởng nhiều 

bởi tình trạng ngập úng ở đậu tương. QTL về tính chịu ngập được xác định dựa trên các 

phép đo định lượng của hai đặc điểm này trong quần thể RIL được phát triển từ phép lai 

giữa giống chống chịu và giống mẫn cảm, làm tăng độ tin cậy của các kết quả thu được 

trong nghiên cứu này. 

Phân bố trên chín nhiễm sắc thể, tổng số 20 QTL cho các tính trạng liên quan đến tính 

chịu ngập đã được tìm thấy (Bảng 4). Vị trí nhiễm sắc thể của một số QTL được phát 

hiện trong nghiên cứu này bị chồng chéo hoặc lập bản đồ liền kề với các gen ứng viên 

liên quan hoặc QTL được báo cáo trước đó. Ví dụ: qSFT_2-157 cho DW được tìm thấy 

để xác định vị trí gần với các gen Glyma.02g280400 chịu trách nhiệm về yếu tố phiên mã 

điều chỉnh sự phát triển của rễ và thân, Glyma.02g274100 liên quan đến alcohol 

dehydrogenase và Glyma.02g281700 liên quan đến yếu tố đáp ứng auxin. Hoạt động của 

alcohol dehydrogenase được báo cáo có liên quan đến tính chịu ngập úng ở đậu tương 

(Borella, Amarante, Oliveira, Oliveira, & Braga, 2014; Komatsu, Nanjo, & Nishimura, 

2013). Một gen liên quan đến sinh tổng hợp chất diệp lục Glyma09g05240 phủ lên QTL 

qSFT_9-22 về mặt vật lý. Các vị trí vật lý của QTL đối với DW được phát hiện trên 

nhiễm sắc thể số 10 được tìm thấy để xác định vị trí gần với QTL đối với khối lượng rễ 

khô ở đậu tương được liên kết với các marker Satt445 (Wu và cs, 2012) và Satt358 (Korir 

và cs, 2011). Trong điều kiện ngập, các mối tương quan giữa sản xuất sinh khối rễ và 

thân ở đậu tương đã được báo cáo (Sakazono và cs, 2014), cho thấy sự đóng góp của 

QTL đối với khối lượng rễ khô, QTL đối với DW trong nghiên cứu này. QTL qSFT_11-

55 cho CC chồng chéo gen Glyma.11g155800 phản ứng hệ thống quang I và gen 

Glyma.11g145500 yếu tố đáp ứng auxin. Một marker liên quan đến tính chịu ngập của 

hạt đậu tương Satt568 (Sayama và cs, 2009) cũng được xác định gần với qSFT_12-12. 

QTL cho DW được phát hiện trên nhiễm sắc thể số 13 nằm trong vùng lân cận của gen 

Glyma.13g279200 liên quan đến asparagine synthetase. Sự tham gia của asparagine 

synthetase trong tính chịu ngập có thể được giả định vì nó phản ứng với các căng thẳng 

sinh học và phi sinh học ở cây trồng (Gaufichon, Reisdorf-Cren, Rothstein, Chardon, & 

Suzuki, 2010). 



Các gen ứng cử viên trong hoặc gần QTL đã xác định được tìm thấy có liên quan đến một 

số chức năng sinh học đã biết cũng như chưa biết. Một số chức năng đó liên quan đến 

giải độc hydrogen peroxide, hoạt động của peroxidase, oxy hóa, liên kết mủ, gấp khúc 

protein, liên kết protein mở, oxy hóa-khử, phát triển tế bào, liên kết ATP, sinh tổng hợp 

diệp lục, quang hợp và phản ứng ánh sáng. Một số gen ứng cử viên liên quan đến chống 

chịu căng thẳng, bao gồm phản ứng với auxin, XTH và peroxidase ascorbate, được tìm 

thấy trong các điểm nóng QTL của nhiễm sắc thể 10, 12 và 13 (Bảng 5). Các gen phản 

ứng với đã được báo cáo có vai trò trong tính chịu ngập úng ở cà chua (Bouzroud và cs, 

2018) và đậu tương (Ye và cs, 2018). Người ta đã biết rằng auxin điều chỉnh các mức độ 

hormone khác nhau (Woodward & Bartel, 2005) và điều chỉnh sự hình thành rễ nhanh 

chóng để đáp ứng với ngập úng (Visser và cs, 1995) có thể làm giảm bớt các tác động 

tiêu cực của ngập úng. Các cây đậu tương tạo ra rễ bất định trong điều kiện ngập nước 

cũng được tìm thấy trong nghiên cứu này (không có dữ liệu). Các gen ứng cử viên như 

SLOMO, CKX7 và RGI4, có liên quan đến trao đỏi chất và vận chuyển auxin và 

cytokinin, được tìm thấy ở gần QTL về tính chịu ngập úng ở loại đậu bình thường 

(Soltani và cs, 2018). Tính chịu ngập úng của đậu tương do sự biểu hiện của các gen như 

Arabidopsis XTH hỗ trợ vai trò của các gen XTH trong cơ chế điều chỉnh phản ứng với 

ngập úng cũng liên quan đáng kể đến mức độ ethylene (Song, Valliyodan, Prince, Wan, 

& Nguyen, 2018). Ứng dụng ngoại sinh của ethylene làm giảm bớt tác động tiêu cực của 

ngập úng, gây ra sự hình thành rễ nhanh chóng cũng như tăng diện tích bề mặt rễ và biểu 

hiện của glutathione S-transferase (Kim và cs, 2018). Glutathione S-transferase được cho 

là có vai trò bảo vệ chống lại ngập úng và khô hạn ở đậu tương (Chen và cs 2016; Oh & 

Komatsu, 2015). Mức độ hoạt động của ascorbate peroxidase đã tăng lên trong lục lạp 

của cây đậu chống chịu so với cây mẫn cảm trong điều kiện nhiễm mặn (Hernandez, 

Olmos, Corpas, Sevilla, & Del Rio, 1995). Ascorbate peroxidase cũng làm tăng tính 

chống chịu ngập úng ở lúa (Chiang, Chen, Shih, & Lin, 2015), ngập úng và hạn hán ở 

đậu tương (Kausar, Hossain, Makino, & Komatsu, 2012). 

Trong nghiên cứu này, các vị trí vật lý của nhiều QTL cho CC hoặc DW được phát hiện 

trùng nhau hoặc nằm gần các gen ứng cử viên hoặc QTL giả định đã được báo cáo trước 

đó. Tuy nhiên, một số QTL cho CC hoặc DW không được phát hiện một cách nhất quán 

trên các môi trường khác nhau. Một lý do có thể cho sự không nhất quán như vậy trong 

phát hiện QTL trong các môi trường khác nhau có thể là do sự phức tạp trong cơ chế 

chống chịu căng thẳng phi sinh học và sự tương tác giữa kiểu gen × môi trường. Một số 

kiểu gen của lúa mì phản ứng khác nhau với căng thẳng bình thường và khô hạn và nhiệt, 

cho thấy kiểu gen × tương tác với môi trường trong khả năng chống chịu căng thẳng phi 

sinh học (Sareen, Tyagi, Sarial, Tiwari, & Sharma, 2014). Hơn nữa, cơ chế chịu ngập là 

kết quả của sự tương tác phức tạp và đa chiều giữa các gen thuộc các con đường trao đổi 

chất khác nhau như SnRK1A (Lee và cs, 2009), N-end-rule (Gonzali và cs, 2015; 

Mendiondo và cs, 2016), và con đường đường phân (Oh & Komatsu, 2015). Chỉ QTL 

cho CC được phát hiện trên nhiễm sắc thể 12 và những QTL cho DW được xác định trên 

nhiễm sắc thể 10 và 13 là tương đối nhất quán giữa các môi trường. QTL khác được quan 

sát trong nghiên cứu này có thể phụ thuộc vào điều kiện trồng trọt và do đó, không được 

sao chép giữa các môi trường. QTL với các tác động cộng hưởng tích cực và tiêu cực chỉ 

ra rằng các alen thuận lợi được đóng góp tương ứng từ Paldalkong và NTS1116. 

 

Tóm lại, 20 QTL đối với các đặc điểm liên quan đến ngập úng đã được xác định trong 

nghiên cứu này, tuy nhiên, chỉ một số QTL được phát hiện nhất quán trên các môi 

trường. Mặc dù một số QTL được phát hiện ở đối chứng không được xác định trong điều 



kiện ngập, chúng được phát hiện cho giá trị chỉ số, FTI hoặc cả hai. Những kết quả này 

cho thấy rằng QTL không được xác định trong ngập úng nhưng được tìm thấy trong chỉ 

số và/hoặc FTI cũng có thể liên quan đến tính chịu ngập vì dữ liệu kiểu hình (chỉ số và 

FTI) được lấy từ các cây trồng ngập và đối chứng. Vì tiềm năng chống chịu của thực vật 

chống lại các căng thẳng phi sinh học là một hiện tượng phức tạp, việc xem xét các kết 

quả QTL thu được với các thông số riêng lẻ (CC và DW) cũng như các thông số có 

nguồn gốc (CCI, DWI và FTI) có thể có hiệu quả trong việc khám phá cơ sở di truyền 

của tính chịu ngập úng ở cây đậu tương. Người ta cũng nhận thấy rằng các vùng gen của 

nhiễm sắc thể 10, 12 và 13, chứa QTL tương đối nhất quán hơn, có thể quan trọng đối với 

việc cải thiện tính chịu ngập úng ở đậu tương. Một số gen ứng cử viên với các chức năng 

được chú thích liên quan đến CC, DW hoặc chống chịu căng thẳng cũng đã được xác 

định ở những vùng đó. Nghiên cứu này giúp mở rộng hiểu biết về cơ chế chịu ngập úng 

và cung cấp thông tin hữu ích cho việc sử dụng QTL và các marker liên quan trong việc 

thực hiện các chương trình chọn giống chịu ngập úng ở đậu tương. QTL được xác định 

trong nghiên cứu này có thể được chuyển vào các giống đậu tương ưu tú để cải thiện tính 

chịu ngập úng của chúng thông qua công nghệ MAS. Trong bối cảnh lũ lụt có thể gia 

tăng do biến đổi khí hậu, nghiên cứu này có thể được áp dụng nhiều hơn để phát triển 

tính chịu ngập và giảm thiểu thiệt hại về năng suất đậu tương. Ngoài ra, các phương pháp 

đánh giá kiểu hình được áp dụng trong nghiên cứu này có thể hữu ích cho việc nghiên 

cứu tính chịu ngập úng ở giai đoạn đầu của đậu tương. 
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