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TÓM TẮT 

Cải thiện khả năng chịu hạn của đậu tương có thể là một cách hiệu quả để giảm thiểu 

việc giảm năng suất ở các vùng thường xuyên bị hạn hán. Việc xác định quỹ tích các 

tính trạng số lượng (QTLs) liên quan đến khả năng chịu hạn rất hữu ích để tạo điều 

kiện phát triển các giống chịu được điều kiện bất thuận. Nghiên cứu này nhằm xác 

định các QTL về khả năng chịu hạn ở đậu tương bằng cách sử dụng quần thể dòng lai 

tái tổ hợp (RIL) được phát triển từ phép lai giữa giống cây PI416937 chịu hạn và cây 

trồng Cheonsang mẫn cảm. Việc xác định kiểu hình được thực hiện với một hệ số hạn 

hán có trọng lượng bắt nguồn từ các đặc điểm sinh dưỡng và sinh sản. Bản đồ di 

truyền được xây dựng bằng cách sử dụng 2.648 marker SNP đa hình phân bố trên 20 

nhiễm sắc thể với khoảng cách di truyền trung bình giữa các marker là 1,36cM. Tổng 

số 10 QTL có giá trị chênh lệch logarit 3,52–4,7 chiếm tới 12,9% biến thiên kiểu hình 

đã được xác định trên bảy nhiễm sắc thể. Năm nhiễm sắc thể — 2, 7, 10, 14 và 20 — 

mỗi nhiễm sắc thể chứa một QTL, nhiễm sắc thể 1 và 19 chứa hai và ba QTL, tương 

ứng. Vị trí nhiễm sắc thể của bảy QTL chồng chéo hoặc nằm gần với các QTL có liên 

quan và/hoặc các gen ứng viên tiềm năng đã được báo cáo trước đó. Các QTL và các 

marker liên kết chặt chẽ có thể được sử dụng trong quá trình lựa chọn có sự hỗ trợ của 

marker để đẩy nhanh quá trình chọn giống đậu tương chịu hạn. 

 

Từ khóa: gen ứng viên; quỹ tích tính trạng số lượng; dòng lai tái tổ hợp; đậu tương 

chịu hạn; hệ số hạn có trọng lượng 

 

1. GIỚI THIỆU 

Đậu tương (Glycine max [L.] Merr.) Là một trong những cây hàng hóa chính trên toàn 

thế giới để làm nguồn thực phẩm (http://faostat.fao.org/). Tăng sản lượng là yếu tố 

quan trọng đối với an ninh lương thực toàn cầu. Tuy nhiên, năng suất của nhiều loại 

cây trồng, bao gồm cả đậu tương, đang bị thách thức bởi biến đổi khí hậu toàn cầu [1]. 

Biến đổi khí hậu làm nghiêm trọng thêm tỷ lệ các kiểu thời tiết khắc nghiệt, chẳng hạn 

như lượng mưa thất thường, nhiệt độ tăng cao và hậu quả là hạn hán, làm giảm đáng 

kể sản lượng trồng trọt [2]. Căng thẳng do hạn là một tác nhân phi sinh học làm giảm 

hơn 50% năng suất đậu tương [3]. Sự mẫn cảm của cây đậu tương đối với hạn hán ảnh 

hưởng đến năng suất đậu tương toàn cầu vì gần 41% diện tích đất trên thế giới là đất 

khô [4], và sự biến đổi khí hậu không thể đoán trước, bao gồm cả các đợt hạn hán gia 

tăng, có thể xảy ra ở nhiều nơi [5, 6]. Mặc dù ảnh hưởng tiêu cực của hạn hán đối với 

cây đậu tương phụ thuộc vào mức độ nghiêm trọng, thời gian và thời điểm bị căng 

http://faostat.fao.org/


thẳng về giai đoạn sinh trưởng, giai đoạn dễ bị hạn hán nhất là giai đoạn sinh sản [7, 

8]. Vì vậy, việc thu thập thông tin di truyền về khả năng chịu hạn ở các giai đoạn sinh 

sản của cây đậu tương là rất quan trọng. 

Khả năng cung cấp nước trong đất thấp mang đến một số thay đổi sinh lý và sinh hóa 

ở cây đậu tương có thể gây ra một loạt các triệu chứng tổn thương, chẳng hạn như 

giảm quang hợp [9, 10], tăng căng thẳng oxy hóa [11] và thay đổi trong quá trình trao 

đổi chất [12]. Những thay đổi này được tái hiện ở nhiều đặc điểm dễ nhận thấy, bao 

gồm giảm chiều cao cây, số lượng đốt, cành và quả, sinh khối và diện tích lá ở đậu 

tương [13, 14, 15]. Vì khả năng chịu hạn là một tính trạng số lượng phức tạp được 

kiểm soát bởi nhiều gen [16], có thể cho rằng một số đặc điểm và locus có liên kết với 

khả năng chịu hạn của đậu tương. Do đó, những nghiên cứu QTL tính chống chịu bao 

gồm các đặc điểm như chiều cao cây, số lượng đốt, cành và quả, sinh khối và diện tích 

lá có thể có tỷ lệ cao.  

Việc xác định đặc điểm của các vùng gen liên quan đến khả năng chịu hạn có thể giúp 

thúc đẩy quá trình nghiên cứu di truyền và cải tiến giống đậu tương. Một số nghiên 

cứu lập bản đồ liên kết đã được thực hiện để xác định các QTL liên quan đến khả năng 

chịu hạn ở đậu tương xét các tính trạng khác nhau. Ví dụ, các QTL đã được phát hiện 

bằng cách sử dụng năng suất hạt và tính mẫn cảm với hạn hán [17], hiện tượng héo lá, 

mất nước ở lá, hàm lượng nước tương đối và năng suất hạt [18], sự điều hòa của rễ cây 

có liên quan đến tránh hạn [19], hiệu suất sử dụng nước và cháy lá [20, 21], phân biệt 

đồng vị carbon và beta [22], sự héo rũ của tán cây [23], chiều cao cây và năng suất hạt 

[24]. Gần đây, Wang và cs [25] đã sử dụng một nghiên cứu liên kết trên toàn bộ bộ 

gen để xác định QTL về khả năng chịu hạn xem xét sự cân đối chiều cao và trọng 

lượng của cây. 

Một trong những yếu tố hạn chế chính trong nghiên cứu di truyền về khả năng chịu 

hạn là sự sẵn có của các chỉ thị mật độ thấp, do đó làm giảm hiệu quả và độ chính xác 

của việc lập bản đồ QTL. Tuy nhiên, sự phát triển nhanh chóng của các kỹ thuật giải 

trình tự đã cung cấp sự phân loại kiểu gen mạnh mẽ (SNP), cho phép phát triển độ 

phân giải bản đồ cao nhất so với các hệ thống marker khác [26, 27]. Các marker SNP 

đã được sử dụng để phát hiện ra QTL trong nhiều loại cây trồng, bao gồm lúa, ngô, lúa 

mì, đậu tương, cải dầu, lúa mạch, củ cải đường và đậu đũa [28]. Tương tự, việc lựa 

chọn và đo lường các đặc điểm có liên quan cũng quan trọng không kém để xác định 

chính xác các QTL về khả năng chống chịu căng thẳng. Trong nghiên cứu này, chúng 

tôi đã xem xét một số đặc điểm sinh dưỡng cũng như sinh sản, chẳng hạn như chiều 

cao cây (PH), số lượng đốt trên thân chính (NN), cành (BN), quả (PN), sinh khối (BM) 

và diện tích lá (LA) để xác định kiểu hình và marker SNP xác định kiểu gen của quần 

thể RIL để xác định QTL về khả năng chịu hạn. Vì sáu tính trạng này được coi là 

những tính trạng bị ảnh hưởng nhiều do hạn hán [13, 14, 15], nghiên cứu này cung cấp 

thông tin có giá trị về kiến thức di truyền và chọn giống đậu tương chịu hạn. 

 

2. KẾT QUẢ  

2.1. Độ ẩm của đất  

Độ ẩm của đất ở các ô đối chứng và xử lý khác nhau trong ba năm tùy theo lượng 

nước tưới được áp dụng cho các ô. Trung bình, các ô đối chứng có 10–13% và các ô 

xử lý khô hạn có độ ẩm đất 3–10%. Trong năm 2017, độ ẩm trung bình của ô đối 

chứng là 11% và của ô xử lý là 7%. Năm 2018, độ ẩm đất ở ô đối chứng và ô xử lý 



khô hạn lần lượt là 12,7% và 9,7%. Tương tự, ô đối chứng là 10% và ô xử lý là 3% 

vào năm 2019. 

 

2.2. Phân tích kiểu hình của bố mẹ và 140 RIL 

Bố mẹ chịu hạn PI416937 có tỷ lệ chịu hạn (WDC) cao hơn liên tục so với bố mẹ mẫn 

cảm Cheonsang đối với cả ba tổ hợp tính trạng (Bảng 1). WDC trung bình, được tính 

bằng cách sử dụng hai, ba và sáu đặc điểm, của PI416937 lần lượt là 0,76, 0,80 và 0,79 

và của Cheonsang lần lượt là 0,42, 0,52 và 0,57. WDC cao nhất cho PI416937 và 

Cheonsang lần lượt vào năm 2019 và 2018. Mặt khác, WDC cao nhất cho các RIL vào 

năm 2017. Phân bố RIL cho WDC trong ba năm cho thấy phân bố bình thường với sự 

phân tích ngược lại (Hình 1). 

 

Hình 1. Tần số trong các 

RIL cho hệ số hạn có trọng 

số (WDC) từ năm 2017 

đến năm 2019. Ch và PI 

bên cạnh mũi tên ngược 

(↓) với giá trị WDC bên 

trong dấu ngoặc đơn được 

viết tắt tương ứng cho bố 

mẹ Cheonsang và 

PI416937. Các giá trị trong 

ngoặc đơn sau WDC cho 

biết số đặc điểm được xem 

xét để tính WDC: 2 (sinh 

khối và diện tích lá), 3 

(chiều cao cây, sinh khối 

và diện tích lá) và 6 (chiều 

cao cây, số đốt, số nhánh, 

số quả, sinh khối và diện 

tích lá). 

 

Bảng 1. Hệ số hạn có trọng lượng (WDC) của bố mẹ và các dòng lai tái tổ hợp (RIL) 

cho ba năm (2017–2019) và trung bình của chúng. 

Tính trạng Năm 
Bố mẹ RILs 

PI 416937 Cheonsang Mean Range 

WDC (2) 

2017 0,71 0,28 0,73 0,12 - 2,16 

2018 0,65 0,53 0,57 0,23 - 1,01 

2019 0,90 0,45 0,56  0,23 - 1,04 

Mean1 0,76 0,42 0,62 0,12 - 1,04 

WDC (3) 

2017 0,78 0,43 0,77 0,32 - 1,87 

2018 0,76 0,62 0,65 0,36 - 0,99 

2019 0,86 0,51 0,62 0,31 - 1,02 

Mean 0,80 0,52 0,68 0,31 - 1,87 

WDC (6) 

2017 0,76 0,45 0,86 0,22 - 3,06 

2018 0,78 0,63 0,67 0,38 - 1,01 

2019 0,82 0,63 0,70 0,33 - 1,15 



Mean 0,79 0,57 0,74 0,22 - 3,06 
1 Giá trị trung bình của ba năm. Các giá trị trong ngoặc đơn sau WDC cho biết số đặc điểm 

được xem xét để tính WDC: 2 (sinh khối và diện tích lá), 3 (chiều cao cây, sinh khối và diện 

tích lá) và 6 (chiều cao cây, số đốt, số nhánh, số quả, sinh khối và diện tích lá). 

2.3. Lập bản đồ liên kết và Phân tích QTL 

19.259 marker đa hình đã được phân loại (phân ly không chính xác p<0,001 và dữ liệu 

bị thiếu với >15%) để loại bỏ các marker dư thừa. Sau khi phân loại, còn lại 2.702 

marker, trong đó 54 marker có khoảng bản đồ và tần số tái tổ hợp cao cũng bị loại bỏ. 

54 marker bị loại bỏ có khoảng bản đồ cao tới 63,34cM và/hoặc tần số kết hợp là 

0,6712. Tổng cộng 2.648 SNP đã được sử dụng để xây dựng bản đồ liên kết của 20 

nhiễm sắc thể (Bảng bổ sung S1) và phân tích QTL. Tổng số bản đồ liên kết trải dài 

3.608,4cM với giá trị trung bình giữa các marker là 1,36cM. Nhiễm sắc thể 13 

(262,44cM) và 15 (145,71cM) lần lượt có bản đồ liên kết lớn nhất và ngắn nhất. 

Tổng số 10 QTL với phạm vi từ 3,52 đến 4,71 LOD và 8,1 đến 12,9% PVE đã được 

xác định trên bảy nhiễm sắc thể (1, 2, 7, 10, 14, 19 và 20). Một QTL được tìm thấy 

trên năm nhiễm sắc thể 2, 7, 10, 14 và 20; hai QTL trên nhiễm sắc thể số 1 và ba QTL 

trên nhiễm sắc thể số 19 (Hình 2 và Bảng 2). Năm QTL — qWDC2-1, qWDC7-1, 

qWDC10-1, qWDC19-1 và qWDC19-2 đã được phát hiện trên các tổ hợp tính trạng 

khác nhau. Các QTL này được coi là các QTL ổn định về khả năng chịu hạn. Điều thú 

vị là qWDC7-1 được phát hiện trên cả ba tổ hợp tính trạng qWDC2-1 (LOD = 4,68, 

PVE = 10,6%), qWDC7-1 (LOD = 4,44, PVE = 10,3%) và qWDC19-2 (LOD = 4,57, 

PVE = 10,3%) được xác định trên nhiều hơn hai tổ hợp tính trạng và có hơn 10% PVE 

được coi là ổn định và QTL chủ yếu cho khả năng chịu hạn. 

 

 

Hình 2. Vị trí của các QTL đối 

với khả năng chịu hạn trên 7 

nhiễm sắc thể (Ch). q: QTL, 

WDC: hệ số khô hạn gia quyền. 

Trong tên các QTL, số đầu tiên 

trong ngoặc đơn sau WDC đại 

diện cho số lượng tính trạng 

được coi là để tính WDC (màu 

đen, đỏ và xanh lục tương ứng 

cho 2, 3 và 6 tính trạng; số thứ 

hai là tên nhiễm sắc thể; số 

lượng sau dấu gạch ngang (-) 

đại diện cho số thứ tự của 

marker trên bản đồ liên kết; và 

mean biểu thị giá trị trung bình 

của các tính trạng trong các 

năm khác nhau (2017–2019). 

Các dòng 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 biểu 

thị vùng QTL. Các số tỉ lệ bên 

cạnh nhiễm sắc thể cho biết 

chiều dài di truyền (cM) của 

nhiễm sắc thể. 



Bảng 2. Các QTL về chịu hạn được xác định trong quần thể dòng lai tái tổ hợp có 

nguồn gốc từ bố mẹ PI416937 chống chịu và Cheonsang mẫn cảm với khô hạn. 

 
1 QTL được phát hiện tại cùng một khoảng marker liền kề hoặc chồng chéo được coi là cùng 

một QTL. 2 Số lượng các tính trạng (2: sinh khối và diện tích lá, 3: chiều cao cây, sinh khối 

và diện tích lá, và 6: chiều cao cây, số đốt, số nhánh, số quả, sinh khối và diện tích lá) được 

xem xét để phân tích QTL. 3 Nhiễm sắc thể (Chr) và nhóm liên kết (LG). 4 Vị trí vật lý của 

khoảng marker. Bộ gen tham chiếu của đậu tương (Glycine max Wm82.a1) được sử dụng để 

xác định vị trí vật lý của các marker. 5 Lôgarit của giá trị chênh lệch ở khả năng xảy ra cao 

nhất của QTL. 6 Sự biến đổi kiểu hình được giải thích bằng QTL. 7 Hiệu ứng cộng, giá trị 

dương chỉ ra rằng PI416937 đã đóng góp alen và giá trị âm cho biết rằng Cheonsang đã 

đóng góp alen cho PVE. 

 

2.4. Dự đoán gen ứng cử viên 

Các gen ứng viên tiềm năng nằm trong phạm vi 200kb của QTL đã được tìm kiếm trên 

Soybase (www.soybase.org, được truy cập vào ngày 20 tháng 4 năm 2021), NCBI 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/, được truy cập vào ngày 20 Tháng 4 năm 2021), và 

Phytozyme (https://phytozome.jgi.doe.gov, truy cập vào ngày 20 tháng 4 năm 2021). 

12 gen ứng viên tiềm năng được tìm thấy trong 200kb của vùng QTL (Bảng 3). Bốn 

gen — Glyma07g10321, Glyma07g10340, Glyma07g10440 và Glyma07g11470 — 

nằm trong một trong những QTL ổn định chính qWDC7-1. Chúng có liên quan đến 

yếu tố phiên mã myeloblastosis (MYB), một tiếp nhận lặp lại làm giàu leucine giống 

như protein kinase, tương ứng với protein liên kết calmodulin và protein kinase hoạt 

hóa mitogen. Gene Glyma01g04710 có liên quan đến glutathione S-transferase (GST). 

Một số gen, chẳng hạn như Glyma19g33750, Glyma19g34210 và Glyma20g22311 

được tìm thấy có liên quan trực tiếp đến phản ứng với căng thẳng. 

http://www.soybase.org/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
https://phytozome.jgi.doe.gov/


Bảng 3. Các gen ứng viên tiềm năng liên quan đến chống chịu căng thẳng nằm trong 

vùng QTL 200 kb. 

 
Tên và mô tả của các gen ứng cử viên tiềm năng liên quan đến căng thẳng khô hạn đã được 

tìm kiếm trong Soybase (www.soybase.org), NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) và 

Phytozyme (https://phytozome.jgi.doe.gov). 

 

3. THẢO LUẬN 

Cơ chế chịu hạn ở thực vật rất phức tạp và là kết quả của mạng lưới phức tạp gồm 

nhiều gen. Các thay đổi sinh lý và sinh hóa khác nhau do căng thẳng khô hạn, đã được 

xác định ở cây đậu tương [9, 10, 11, 12] có thể phản ánh rõ ràng ở các tính trạng như 

PH, NN, BN, PN, BM và LA [13, 14, 15]. Qi và cs [29] đã tìm thấy mối tương quan 

đáng kể giữa hệ số kháng hạn toàn diện và WDC được tính toán bằng cách xem xét 35 

chỉ tiêu hình thái, sinh lý và sinh hóa bao gồm chiều cao cây và trọng lượng thân khô 

(sinh khối), cũng được xem xét trong nghiên cứu này. Hai tính trạng này (chiều cao 

cây và trọng lượng thân khô (sinh khối) được kết hợp trong báo cáo trước [29] có 

tương quan đáng kể với các tính trạng khác được xem xét trong nghiên cứu hiện tại. Vì 

hầu hết sáu tính trạng này đều có tương quan đáng kể (Bảng bổ sung S2), một tổng 

hợp thông số WDC, bắt nguồn từ những đặc điểm này, có thể đại diện cho chúng một 

cách thích hợp trong khi phân tích QTL về khả năng chịu hạn. với số quả, số hạt và 

năng suất hạt [31] đã được báo cáo ở đậu tương trong điều kiện thiếu nước, cho thấy 

tiềm năng ứng dụng kết quả QTL của nghiên cứu hiện tại đối với năng suất hạt đậu 

tương trong điều kiện khô hạn. 

Giá trị WDC (Bảng 1) của PI416937 cao hơn so với Cheonsang liên tục trong ba năm 

cho thấy giống bố mẹ trước đây chịu hạn tốt hơn về sau. Phạm vi rộng và biến thiên 

liên tục về giá trị WDC của RIL trong các môi trường khác nhau (năm) cho thấy bản 

chất định lượng của WDC, cho thấy sự phù hợp của việc lựa chọn các cặp bố mẹ này 

để phát triển quần thể RIL cho phân tích QTL. Sự phân ly đột biến của các kiểu gen có 

WDC ngoài bố hoặc mẹ có thể được khai thác trong chọn giống chịu hạn [32]. Mặc dù 

tính di truyền theo nghĩa rộng cao đối với sáu tính trạng đã được quan sát trong các 

năm riêng lẻ (lên đến 0,90), dữ liệu năm trung bình cho thấy tính di truyền tương đối 

thấp (lên đến 0,42) (Bảng bổ sung S3), cho thấy ảnh hưởng đáng kể của môi trường 

http://www.soybase.org/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
https://phytozome.jgi.doe.gov/


phát triển lên các tính trạng. Sự tương tác giữa kiểu gen × năm có ý nghĩa cao (p 

<0,0001) cũng chỉ ra ảnh hưởng chính của môi trường lên các tính trạng (Bảng bổ 

sung S4). 

Các vị trí nhiễm sắc thể của bảy QTL được xác định trong nghiên cứu này chồng chéo 

hoặc liền kề với các QTL liên quan và/hoặc các gen ứng viên tiềm năng được báo cáo 

trước đó, trong khi hai QTL (qWDC1-1 và qWDC1-2) trên nhiễm sắc thể 1 và một 

QTL (qWDC19-3) trên nhiễm sắc thể 19 là mới. qWDC2-1 nằm gần Satt266 (<260kb) 

được liên kết với QTL để làm héo tán cây [19]. Một QTL MPW2.2 (Gm02_14594196) 

chịu hạn khác [25] cũng nằm gần qWDC2-1 (<33kb). qWDC7-1 được chồng lên vị trí 

của nó với các QTL qPH28-M-1 và qPH-B2-1 cho chiều cao cây [33,34] và QTL 

qPN-M-1 cho số quả [35]. qWDC10-1 đã được tô màu vị trí vật lý với QTLs MPW10.5 

(Gm10_38212261) cho khả năng chịu hạn [25], qPH49-O-1 cho chiều cao cây [33] và 

qPN-O-1 cho số quả [36]. QTL qPH-B2-1 cho chiều cao cây [34] nằm trong phạm vi 

300kb từ qWDC14-1 được xác định trên nhiễm sắc thể số 14. qWDC19-1 và qWDC19-

2 được định vị bằng QTLs tương ứng với qPH07-L-1 và qPH-L-2, đối với chiều cao 

cây [33, 34] và qPN-L-1 cho số quả [36] và nằm trong QTL MPH19.2 về khả năng 

chịu hạn [25]. Tương tự, QTL qWDC20-1 trên nhiễm sắc thể 20 được chồng chéo với 

QTL qPN-I-1 cho số quả [36]. 

Một số cơ chế sinh hóa và gen có thể liên quan đến chống chịu căng thẳng ở đậu tương 

[37]. Glyma01g04710 liên quan đến GST được tìm thấy nằm trong QTL qWDC1-1. 

GSTs đóng nhiều vai trò trong thực vật bao gồm phản ứng với căng thẳng do khô hạn 

ở Arabidopsis [38], lúa [39] và đậu tương [40]. Sự biểu hiện quá mức của gen GST, 

GsGST, từ đậu tương dại (Glycine soja) giúp tăng cường khả năng chịu hạn và mặn ở 

thuốc lá chuyển gen [41]. Sự biểu hiện quá mức của hạt đậu tương BiP (protein liên 

kết), một phân tử đi kèm, tương tự như Glyma01g04750 trong QTL qWDC1-1, có thể 

tăng cường khả năng chịu hạn ở đậu tương [42]. 

Các sản phẩm của 4 gen — Glyma07g10321, Glyma07g10340, Glyma07g10440 và 

Glyma07g11470 — trong vùng QTL của nhiễm sắc thể số 7 có liên quan đến việc điều 

chỉnh sự căng thẳng khô hạn ở đậu tương và các cây khác. Ví dụ, yếu tố phiên mã gắn 

với calmodulin của cây Arabidopsis, CAMTA1 có liên quan đến phản ứng với khô hạn 

[43]. GmMYB84, một MYB mới đưa ra khả năng chịu hạn ở đậu tương [44]. Sự biểu 

hiện quá mức của gen tiếp nhận làm giàu leucine giống như kinase, LRK2 làm tăng 

khả năng chịu hạn và số nhánh trên lúa [45]. Sự biểu hiện của một protein ERECTA bị 

cắt ngắn (một họ gen mã hóa tiếp nhận lặp lại giàu leucine giống như kinase) đã sửa 

đổi khả năng tăng trưởng và khả năng chống chịu căng thẳng phi sinh học ở đậu tương 

[46]. Hơn nữa, protein kinase được kích hoạt bằng mitogen điều chỉnh tích cực tình 

trạng căng thẳng do khô hạn ở cà chua [47]. 

Trong vùng QTL của nhiễm sắc thể số 19, bốn gen ứng cử viên đã được tìm thấy. 

Glyma19g33750 có liên quan đến phản ứng căng thẳng với mặn và Glyma19g34210 

có liên quan đến yếu tố phiên mã sốc nhiệt. Hai gen khác – Glyma19g33650 và 

Glyma19g34550 – được liên kết tương ứng với glutathione peroxidase và Golgi 

SNARE liên quan đến Bet1. Các yếu tố phiên mã căng thẳng nhiệt đóng một vai trò 

quan trọng trong phản ứng của cây trồng đối với một số căng thẳng phi sinh học bằng 

cách điều chỉnh sự biểu hiện của các gen phản ứng với căng thẳng, chẳng hạn như 

protein sốc nhiệt [48]. Sự biểu hiện quá mức của gen glutathione peroxidase 5 

(RcGPX5) làm tăng khả năng chịu hạn ở Salvia miltiorrhiza [49]. Hơn nữa, các hoạt 

động tìm ra loại phản ứng oxy, bao gồm cả glutathione peroxidase, tăng lên ở cây đậu 



tương và có tương quan thuận với năng suất hạt khi bị khô hạn [50]. Tương tự, 

SNARE được phát hiện có vai trò trong khả năng chịu hạn của cây trồng [51]. 

Các QTL về chịu hạn, được xác định dựa trên 6 đặc điểm, được định vị hoặc định vị 

gần với các QTL đã được báo cáo trước đó và/hoặc các gen ứng viên tiềm năng liên 

quan đến điều kiện bất thuận và/hoặc các đặc điểm cần xem xét. Nó làm tăng độ tin 

cậy của QTL và kết quả có thể cung cấp tài liệu tham khảo có giá trị cho việc lựa chọn 

có sự hỗ trợ của chỉ thị phân tử và lập bản đồ chi tiết hơn nữa của các gen về khả năng 

chịu hạn. 

 

4. VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP 

4.1. Vật liệu cây trồng và điều kiện trồng trọt 

Một quần thể RIL được phát triển thông qua phương pháp một hạt (single seed descent 

– SSD) từ lai tạo giữa giống chịu hạn PI416937 và giống nhạy cảm Cheonsang đã 

được sử dụng để phân tích QTL về tính chịu hạn. Các cây bố mẹ và 140 RIL của F6:7, 

F6:8 và F6:9 được trồng trong nhà nhựa tại Bộ phận Khoa học Cây trồng miền Nam, Daegu 

(35054′24″N, 128026′51″E) năm 2017 và Miryang (35029′32″N, 128044′35″E), Hàn 

Quốc vào năm 2018 và 2019. Nhà nhựa là một loại nhà che mưa phù hợp với điều kiện 

môi trường xung quanh. Cây đậu tương được trồng trong khay nhựa ươm cây con và 

sau đó những cây con đồng đều khỏe mạnh ở giai đoạn ba lá đầu tiên (V1) được cấy 

trong nhà nhựa. Ba đến năm cây của mỗi kiểu gen được cấy trong nhà nhựa với hàng 

cách hàng và cây cách cây 30cm trong mỗi lần lần lặp lại có kiểm soát và khô hạn. 

Tưới tiêu được áp dụng thông qua tưới nhỏ giọt và khô hạn đã được áp dụng từ giai 

đoạn V4 đến R4 bằng cách ngừng tưới trong giai đoạn này. Cây trong các ô đối chứng 

được tưới thường xuyên để tránh bị hạn. 

4.2. Đo độ ẩm của đất 

Độ ẩm đất của các ô đối chứng và ô bị hạn hán được đo bằng máy đo độ ẩm đất (TDR 

300, Spectrum Technologies, Plainfield, IL, USA). 

4.3. Đo đếm các đặc điểm và kiểu hình 

Chiều cao cây, số đốt và cành trên thân chính, số quả và diện tích lá được đo ở giai 

đoạn R6, còn sinh khối (bao gồm cả hạt) được đo khi cây được thu hoạch ở giai đoạn 

R8. Các tính trạng được đo ở ba đến năm cây của mỗi lần lặp lại. Diện tích lá được đo 

bằng phần mềm Easy Leaf Area [52]. 

Mỗi giá trị hệ số hạn (DC) của sáu tính trạng được tính bằng tỷ lệ giữa các tính trạng 

cá thể trong điều kiện hạn với điều kiện có kiểm soát theo phương trình dưới đây: 

DC = TraitDrought/TraitControl 

Hệ số hạn có trọng lượng (WDC) được tính toán như sau [29]. Đây là một trong những 

phương pháp đánh giá toàn diện khả năng chịu hạn của cây đậu tương được xác định 

từ tám đặc điểm nông học liên quan đến năng suất và các nghiên cứu nghiêm ngặt về 

các phương pháp đánh giá khác nhau bằng cách thiết lập mối tương quan tương đối 

với các tính trạng. 

 



trong đó DC là hệ số hạn trung bình của các tính trạng được xem xét, r là hệ số tương 

quan giữa DC trung bình của các tính trạng được xem xét và DC của các tính trạng 

riêng lẻ. 

Các QTL về khả năng chịu hạn được phân tích bằng cách xem xét các giá trị WDC 

được tính toán từ sự kết hợp của hai tính trạng (sinh khối và diện tích lá), ba tính trạng 

(chiều cao cây, sinh khối và diện tích lá) và sáu tính trạng (chiều cao cây, số đốt, số 

cành, số quả, sinh khối và diện tích lá). 

4.4. Chiết xuất DNA và định dạng kiểu gen 

Bộ gen DNA được chiết xuất từ các lá tam thất non bằng bộ kit (ExgeneTM Plant SV 

Miniprep Kit, GeneAll, Seoul, Korea) như được mô tả trong một báo cáo trước đây 

[53]. Bố mẹ và RIL được định dạng kiểu gen bằng cách sử dụng mảng 180K Axiom® 

SoyaSNP [54]. 

4.5. Xây dựng Bản đồ liên kết và Phân tích QTL 

Các marker đa hình giữa bố mẹ được tách ra khỏi 180K SNP  và được kiểm tra sự dư 

thừa. Trong nghiên cứu di truyền, các marker thừa không thể tạo thêm thông tin vì 

chúng có sự phân ly giống hệt nhau trong quần thể di truyền và thể hiện sự phân nhóm 

tại một vị trí di truyền trong việc xây dựng bản đồ liên kết [55]. Do đó, các marker dư 

thừa đã được tách ra bằng cách sử dụng chức năng Bin trước khi xây dựng bản đồ liên 

kết bằng cách sử dụng chức năng Bản đồ trong IciMapping V4.1 [56]. Các thuật toán 

được thiết lập cho hàm Bin như sau: sai khác có ý nghĩa của p <0,001 và dữ liệu bị 

khuyết với >15%. Bản đồ liên kết được xây dựng bằng cách sử dụng bản đồ chức năng 

Kosambi 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. Các SNP với khoảng bản đồ cao và tần 

số tái tổ hợp được loại bỏ. 

Các QTL được phân tích với bản đồ tổng hợp (CIM) bằng QTL Cartographer V2.5 (có 

tại https://brcwebportal.cos.ncsu.edu/qtlcart/WQTLCart.htm, ngày 5 tháng 3 năm 

2021) theo hướng dẫn của nhà sản xuất với các thông số được điều chỉnh: Mô hình 6, 

hồi quy tiến và lùi, tốc độ di chuyển là 1,0cM và QTL giả định với kích thước cửa sổ 

là 10cM. Số lượng marker  kiểm soát là 5, là một tham số mặc định. Ngưỡng LOD cho 

mỗi tính trạng được xác định bằng cách sử dụng 1.000 phép thử hoán vị ở p <0,05. Sau 

khi hoàn thành phân tích, thông tin QTL được trích xuất bằng cách điều chỉnh khoảng 

hỗ trợ tối thiểu giữa QTL và 2-LOD là 10cM. Việc trình bày đồ họa của bản đồ liên 

kết với các QTL được thực hiện bằng cách sử dụng MapChart 2.32 [57]. 

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

hệ số hạn có trọng lượng, theo sau là tên của nhiễm sắc thể và QTL thứ n trên nhiễm 

sắc thể. Ví dụ: qWDC1-2 biểu thị QTL thứ hai được xác định trên nhiễm sắc thể 1. 

4.6. Dự đoán về gen ứng viên tiềm năng 

Các gen ứng viên tiềm năng được tìm kiếm trong vùng 200kb của các QTL. Các gen, 

có liên quan trực tiếp đến phản ứng với căng thẳng khô hạn và/hoặc liên quan đến 

căng thẳng, được coi là gen ứng cử viên. Tên và chức năng của các gen ứng cử viên 

tiềm năng liên quan đến căng thẳng khô hạn nằm trong các QTL đã được tìm kiếm 

trong Soybase (www.soybase.org), NCBI (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) và 

Phytozyme (https://phytozome.jgi.doe.gov). Phiên bản gen Glyma1.1 được sử dụng để 

thu thập thông tin gen. 

https://brcwebportal.cos.ncsu.edu/qtlcart/WQTLCart.htm
http://www.soybase.org/
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
https://phytozome.jgi.doe.gov/


4.7. Phân tích dữ liệu 

Phân tích phương sai (ANOVA) và tương quan của Pearson được tính toán bằng SAS 

9.4 bằng cách sử dụng PROC GLM và PROC CORR tương ứng. Hệ số di truyền mở 

rộng (h2) được xác định là tỷ lệ giữa phương sai kiểu gen (σ2
G) và phương sai kiểu 

hình (σ2
P) như đã mô tả trước đó [58]. Thành phần phương sai kiểu gen (σ2

G) được ước 

tính là: M3-M2/rY trong đó M3 là bình phương trung bình của kiểu gen, M2 là bình 

phương trung bình của kiểu gen × năm, r là số lần lặp lại và Y là số năm. Thành phần 

phương sai kiểu hình (σ2
P) được ước tính bằng công thức σ2

P = σ2
G + σ2

GY/Y + σ2e/rY 

trong đó σ2GY và σ2
e lần lượt là thành phần của kiểu gen × năm và phương sai sai số. 

Thành phần của kiểu gen × phương sai năm (σ2
GY) được ước tính là: M2 − M1/r trong 

đó M1 là bình phương sai số trung bình (σ2
e). 

Xem thêm nguyên liệu bổ sung tại https://www.mdpi.com/article/10.3390/plants10091816/s1 
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