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Thị trường lúa gạo là thị trường mong manh, rất hẹp so với mễ cốc khác, chỉ có 7% tổng sản lượng 

gạo thế giới vận hành trong thị trường xuất nhập khẩu ấy (Giraud 2013; Muthayya et al. 2014). Giống lúa 
có gạo thơm (gọi chung lúa thơm: aromatic rice) chiếm tỷ trọng đáng kể thị trường gạo xuất khẩu với nhiều 
đẳng cấp khác nhau, bao gồm loại hình gạo Jasmine và loại hình gạo Basmati. Hai loại hình gạo này có 
vai trò chủ lực trong sản lượng gạo thơm thế giới (Annex 2011; Giraud 2013; Mahajan et al. 2018). Bộ 
Nông Nghiệp Hoa Kỳ (USDA) dự đoán nguồn gạo nhập khẩu của Hoa Kỳ là 2,7 triệu cwt năm 2018, với 
2,35 triệu cwt gạo thơm, hạt dài bao gồm cả hai loại hình nói trên [Jasmine hoặc Basmati types] (Baldwin 
and Childs 2018). Di truyền giữa giống lúa thơm liên quan đến quần thể giống lúa khác ở mức độ phân 
loại ‘subpopulations’ ngày càng rõ hơn trong xếp hạng nhờ chỉ thị phân tử được áp dụng trong sàng lọc di 
truyền.  

Cây lúa (Oryza sativa) đã được loài người thuần hóa trên 10.000 năm trước đây từ nguồn đa dạng 
di truyền hoang dại của các loài Hòa thảo như Oryza rufipogon (Kovach et al. 2007). Nguồn gen phong 
phú của loại hình lúa trồng thuộc indica và japonica, được giả định là sự phân chia ra cách nay 200.000 - 
400.000 năm trong quá trình thuần hóa (Cai và Morishima 2002; Ma và Bennetzen 2004; Vitte et al. 2004). 
Nhiều kết quả nghiên cứu đã phân lập được 5 quần thể phụ (sub-populations) có khoảng cách di truyền rõ 
ràng hình thành nên những nhóm giống lúa khác nhau (varietal groups). Nhóm giống lúa trồng indica bao 
gồm kiểu hình quần thể phụ indica và aus. Nhóm giống lúa trồng japonica bao gồm kiểu hình quần thể phụ 
japonica nhiệt đới, japonica ôn đới, và nhóm quần thể phụ aromatic (Glaszmann 1987; Garris et al. 2005; 
Kovach et al. 2007; Civán et al. 2015; McCouch et al. 2016).  

Tuy nhiên, quần thể phụ aromatic trước đó được người ta cho rằng liên quan gần nhất với loại 
hình lúa trồng indica trên cơ sở giống nhau về hình thái học của hạt thóc, hạt gạo. Theo kết quả sàng lọc 
di truyền bằng chỉ thị SSR (simple sequence repeats) lại chứng minh rằng quần thể phụ aromatic có bản 
chất di truyền gần với loại hình japonica hơn quần thể phụ indica (Sweeney và McCouch 2007).  

Hiện nay, theo kết quả phân tích ‘resequencing’, quần thể phụ aromatic được giải thích là một 
loại hình pha trộn rất cỗ xưa giữa loại hình lúa trồng japonica ôn đới và loại hình aus, có một ảnh hưởng 
nhỏ từ tổ tiên của giống lúa indica (Civán et al. 2015).  

Tại Mỹ, hầu hết nguồn giống bố mẹ thuộc loại hình japonica, với nguồn vật liệu hạt dài kết hợp với 
loại hình japonica nhiệt đới, và lúa hạt dài trung bình hàm chứa cả kiểu hình từ tổ tiên japonica nhiệt đới 
và japonica ôn đới (Lu et al. 2005; Zhao et al. 2011).  

Hoa kỳ cho phép phát triển 13 giống lúa thơm dẫn xuất từ 6 vật liệu giống lúa thơm làm bố mẹ đã 
được thu thập trong ngân hàng gen lúa của Hoa Kỳ. Nguồn gen thơm từ vật liệu bố mẹ này là Delitus, 
Basmati 370, Jasmine 85, 96A-8, và hai loại hình Basmati có tính chất bổ sung (Linscombe and Famoso 
2017; McClung 2018; Marchetti et al. 1998; Sha et al. 2011; CCRRF 2018).  

Phương pháp đo lường mùi thơm của gạo và cơm dựa trên nền tảng tính trạng mùi thơm (scent-
based), bao gồm thử phản ứng gạo với KOH, kể cả phản ứng nghiền lá hoặc mô thân lúa (Sood and Siddiq 
1978). Hợp phần tạo mùi thơm, 2-acetyl1-pyrroline (2AP), được xác định là yếu tố then chốt quyết định 
phẩm chất gạo thơm có trong giống lúa thơm (Buttery et al. 1982). Phương pháp định tính 2AP bằng sắc 
ký khí [GC: gas chromatography] được nhóm nghiên cứu Petrov et al. (1996) thực hiện và phổ biến quy 
trình. Kết quả tương quan chặt giữa phương pháp GC và phương pháp cảm quan do người ta ngửi 
(standard human scent technique), chứng minh rằng phương pháp GC chính xác và ít bị chủ quan (Lorieux 
et al. 1996).  

Phương pháp GC được tin cậy cao nhưng kết quả tương đối thấp vì giá thành làm hạn chế thử 
nghiệm khi số dòng con lai quá lớn trong chương trình cải tiến giống lúa thơm. 

Gen lặn chủ lực fgr được tìm thấy trong rất nhiều kết quả nghiên cứu có chức năng mã hóa protein 
2AP. Gen này định vị trên nhiễm sắc thể 8, giải thích được 69% biến thiên hàm lượng 2AP (Ahn et al. 
1992; Lorieux et al. 1996; Chen et al. 2006).  

Gen có tính chất kế dưới đó (underlying gene) là gen BADH2 mã hóa betaine aldehyde 
dehydrogenase (BADH2). Đột biến chức năng được minh chứng ở đoạn phân tử bị mất 8 bp, tại exon 
số 7 của gen này (Bradbury et al. 2005a).  



Chu trình sinh tổng hợp 2AP bắt đầu với proline bị dị hóa thông qua putrescine biến thành γ-
amino butyraldehyde (AB-ald), một cơ chất của BADH2. Enzyme hoạt tính BADH2 chuyển hóa AB-ald 
thành γ-aminobutyric acid (GABA). Lúa thơm thiếu một enzyme có chức năng BADH2 dẫn đến tích tụ 
AB-ald. Do tính chất bất hoạt của enzyme này để chuyển hóa AB-ald thành GABA, nên việc tổng hợp 2AP 
tăng lên từ kết quả tích tụ AB-ald bị acetyl hóa (Bradbury et al. 2008; Chen et al. 2008).  

Cho dù có 10 alen khác nhau đã được người ta báo cáo có liên quan đến tính trạng mùi thơm, 
nhưng chỉ có phân tử mất đoạn 8-bp là alen ưu thế nhất quyết định sự thể hiện mùi thơm. Phân tử mất 
đoạn hoặc thiếu đoạn 8-bp (InDel) xuất hiện trong 93/124 giống lúa thơm khá đa dạng trên thế giới (80%), 
bao gồm những giống nổi tiếng như KDML105, Basmati, Della, và Jasmine 85 (Kovach et al. 2009).  

Sự phát hiện ra phân tử mất đoạn 8-bp đã làm dễ dàng hơn cho phát triển chỉ thị phân tử InDel 
được áp dụng vào nghiên cứu di truyền và chọn giống nhờ marker (Bradbury et al. 2005a, b). Một gen đơn 
điều khiển biến thiên kiểu hình với khối lượng lớn tính trạng mùi thơm; giá thành và kết quả đánh giá kiểu 
hình không còn là giới hạn cho nhà chọn giống lúa thơm, làm chiến lược MAS trở nên lý tưởng hơn để có 
giống phục vụ yêu cầu sản xuất. Cùng mục tiêu như vậy, Hoa Kỳ phát triển phương pháp sử dụng chỉ thị 
SNP để sàng lọc di truyền tập đoàn vật liệu lúa thơm với phương pháp đánh giá kiểu gen theo KASP.  

Mục tiêu nhằm (1) định tính sự đa dạng của haplotype gen BADH2 thông qua O. sativa; (2) xác 
định những haplotypes/alen của BADH2 có trong ngân hàng gen lúa Hoa Kỳ; (3) phát triển và minh chứng 
SNP-based kompetitive allele chuyên phục vụ cho xét nghiệm PCR  có tên là KASP (LGC Group 2016).  
1. Đa dạng haplotype BADH2 – gen điều khiển mùi thơm hạt gạo. 

Mùi thơm là tính trạng phẩm chất hạt gạo quan trọng, được điều khiển bởi sự đột biến gen trong 
họ gen BADH2. Đây là tính trạng có cơ chế di truyền đơn giản, người ta có thể phát triển dòng lúa thơm 
thông qua sàng lọc di truyền bằng chỉ thị phân tử trong nhiều chương trình cải tiến giống lúa. Đột biến có 
chức năng mang tính trội (predominant) trong gen BADH2, một phân tử indel với kích thước 8-bp, có thể 
được tìm thấy bằng xét nghiệm PCR, nhưng xét nghiệm gắn kết với đánh giá kiểu gen (associated 
genotyping platforms) vẫn chưa đủ đề áp dụng di truyền phân tử trên qui mô lớn và nó không có thể tiếp 
hợp được với kiểu gen ngoài luồng (outsourcing genotyping). Addison et al. (2020) xác định tính đa dạng 
của bộ chỉ thị SNP phủ trên toàn bộ gen BADH2 trong một tập đoàn giống lúa bao gồm 2932 mẫu giống, 
để tìm ra số haplotypes của gen thơm này trong O. sativa. Người ta sử dụng 297 SNPs liên quan đến 
gen đích, người ta tìm thấy 11 haplotype groups. Sau đó, người ta đã phân lập được một minimal set 
bao gồm 9 chỉ thị SNPs mang tính chất thông tin đáng tin cậy, biểu hiện tính độc nhất vô nhị của những 
haplotypes của gen BADH2. Chín chỉ thị SNPs này được được phát triển thành KASP assays. Người ta 
sử dụng chúng để khảo sát tập đoàn giống lúa thơm Hoa Kỳ gồm 369 mẫu giống. Tập đoàn giống này đặc 
trưng cho giống lúa cao sản có nguồn gốc bố mẹ là lúa thơm bản địa của Hoa Kỳ. Sáu haplotypes đã 
được tìm thấy trong tập đoàn giống lúa Hoa Kỳ, trong đó, hai haplotypes biểu thị tính chất chủ chốt nhất 
(85%). Một bộ giống đặc trưng gồm 39 dòng lúa từ những nhóm haplotype đã được đánh giá kiểu hình 
(tính trạng mùi thơm) để phân biệt lúa thơm và lúa không thơm. Một haplotype (Hap 6) được ghi nhận là 
kết hợp hoàn hảo với  kiểu hình gạo thơm. Chỉ thị KASP SNP có tính chất độc nhất đối với Hap 6 đã minh 
chứng rằng đây là kỹ thuật phân biệt đáng tin cậy: giữa giống lúa thơm với giống lúa không thơm trong 
ngân hàng gen lúa Hoa Kỳ (Addison et al. 2020). 
2. Vai trò điều tiết của proline đối với mùi thơm                 

Proline là tiền chất của chu trình sinh tổng hợp 2-acetyl-1-pyrroline (2-AP), là chìa khóa định tính 
hợp chất bay hơi có mùi thơm của lúa. Nghiên cứu ảnh hưởng ngoại sinh chất proline trên sinh tổng hợp 
2-AP và các tính trạng phẩm chất hạt khác góp phần tạo mùi thơm của gạo, Luo et al. (2020) sử dụng 2 
giống lúa thơm indica: "Meixiangzhan-2" và "Xiangyaxiangzhan", 1 giống lúa thơm japonica: 
"Yunjingyou", để phân tích di truyền. Khi lúa bắt đầu trổ bông,  dung dịch proline ở nồng độ 0 (đối chứng), 
0,10 (Pro1), 0,20 (Pro2) và 0,50 (Pro3) g L-1 được phun trên lá lúa của các giống khảo nghiệm này. So 
sánh với nghiệm thức đối chứng, các nghiệm thức Pro1, Pro2 và Pro3 đều gia tăng hàm lượng 2-AP có ý 
nghĩa. Sự điều tiết để gen thơm biểu hiện theo liểu 'up' chịu ảnh hưởng bởi xử lý proline ngọai sinh được 
quan sát ở nghiệm thức proline, Δ1-pyrrolidine-5-carboxylic acid (P5C) và Δ1-pyrroline, với kết quả 
hình thành 2-AP. Phun proline làm giảm đáng kể γ-aminobutyric acid (GABA). Bên cạnh đó, nghiệm thức 
có proline đã làm tăng hoạt tính của proline dehydrogenase (ProDH) cũng như mức thể hiện các phân 
tử transcript của gen PRODH. Mặt khác, số phân tử transcript của gen BADH2 và hoạt tính của betaine 
aldehyde dehydrogenase (BADH) giảm xuống trong nghiệm thức proline. Các nghiệm thức proline (Pro2 
và Pro3) còn làm tăng hàm lượng protein trong hạt: 3.57-6.51%. Bên cạnh đó, tỷ lệ gạo bạc bụng giảm 
xuống: 32.03-34.25%, chỉ số bạc bụng giảm 30.80-48.88% trong nghiệm thức Pro2 và Pro3, giống lúa 
Meixiangzhan và Xiangyaxiangzhan, trong khi giống Yunjingyou không có ảnh hưởng nào khi phun trên lá 



nghiệm thức proline, đến tỷ lệ gạo bạc bụng và chỉ số bạc bụng. Không khác biệt trong phẩm chất xay chà 
(tỷ lệt gạo lứt, gạo xát trắng, gạo nguyên), hàm lượng amylose giữa đối chứng và nghiệm thức xử lý proline. 
Xử lý proline ngoại sinh làm tăng sinh tổng hợp 2-AP làm cải tiến gạo thơm hơn của giống lúa thơm (Luo 
et al. 2020). 
3. Di truyền tính trạng mùi thơm của Basmati 

Tên gọi Basmati xuất phát từ hai chữ Sanskrit: “Vas” có nghĩa là “aroma” và “matup” có nghĩa là 
“possessing: sở hữu.” Kết hợp hai chữ này lại với nhau, chúng ta có “Vaasmati,” được người ta đọc trại 
thành “Basmati” (Siddiq et al. 2012). 

Basmati là nhóm giống lúa đặc biệt (Oryza sativa L.) vì mùi thơm của nó và phẩm chất gạo thượng 
hạng, nguồn gốc: chân núi Himalaya (Ấn Độ và Pakistan). Những nghiên cứu di truyền trước đây cho thấy 
các giống Basmati  được xếp vào nhóm lúa aromatic (Kishor et al. 2020). Cho dù cố gắng rất nhiều, nhưng 
quan hệ có tính chất genomic của giống lúa Basmati với các nhóm giống lúa khác; biến thiên hệ gen trong 
các giống lúa Basmati vẫn chưa được hiểu rõ. Kishor et al. (2020) đã tiến hành kỹ thuật "resequencing" 
toàn hệ gen cây lúa của 3 giống Basmati bản địa, mật độ phủ: 25X Illumina HiSeq2500, rồi xây dựng bản 
đồ di truyền các trình tự DNA nhận biết so với hệ gen tham chiếu của giống lúa Nipponbare (japonica), 
Kasalath (aus), và Zhenshan 97 (indica). So sánh các trình tự DNA cho thấy những chỉ thị SNP liên kết với 
gen đích tại vùng mục tiêu của ba giống lúa Basmati. Phân tích SNPs cho thấy các giống Basmati biểu 
hiện trình tự loại hình aus ít có biến dị di truyền hơn các giống lúa thuộc loại hình japonica và indica. 

 
 
Hình 1: Phân tích đa dạng di truyền 60 giống lúa thông qua 190 chỉ thị SNPs. (A) UPGMA dendrogram. Nhánh biểu hiện màu sắc tùy 
vào kết quả đánh giá subpopulation; trên cơ sở K = 6, ngoại trừ nhóm lúa aromatic, K = 3. Nhánh màu xám biểu thị sự pha trộn 
(admixture). (B) Phân tích kiến trúc quần thể bằng phần mềm STRUCTURE với các giá trị K biến thiến từ 2 đến 7. Ba giống lúa được 
phân tích genome có màu vàng (Kishor et al. 2020). 
 

Về tin sinh học, phân tích độ phong phú của GO (gene ontology: mức độ biểu hiện của gen và 
sản phẩm gen góp phần khẳng định bản chất nhóm) cho thấy rằng: SNPs có trong những gen đích với 
nhiều chức năng về sinh học, phân tử và tế bào. Hơn nữa, kết quả giải thích phần mềm annotation của 
chùm gen đột biến Basmati được chia sẻ bởi Nipponbare, Kasalath, và Zhenshan 97 cho thấy: mối quan 



hệ với tiến trình biến dưỡng, bao gồm hợp chất tạo mùi thơm ở mức độ tế bào, chỉ ra tính trạn thơm 
(aroma) là đặc điểm quan trọng của hệ gen các giống lúa Basmati. Người ta phân loại 30 giống lúa Basmati 
truyền thống chia ra thành 3 nhóm di truyền khác nhau: aromatic (22 giống), aus (4 giống), và indica (4 
giống), trên cơ sở chạy ‘genome-wide SNPs’. Tất cả 22 giống Basmati aromatic mang alen Badh2 có 
chức năng kích hoạt tính trạng mùi thơm. Người ta tiếp tục hoàn thiện phân tích 13 tính trạng nông học 
chủ chốt và tính trạng phẩm chất hạt của giống lúa Basmati và những giống lúa khác. Ba tính trạng được 
chú ý là: tỷ lệ hạt dài/rộng [L/l ratio], chiều dài bông (PL), hàm lượng amylose (AC) đều có khác biệt ý nghĩa 
giữa lúa thơm (aromatic) và lúa không thơm (indica/aus) (P < 0.05 và P < 0.01). Phân tích so sánh cấu trúc 
genome, trên cơ sở biến thể các đoạn trên hệ gen và phân tích GO, kết quả cho thấy hệ gen giống Basmati 
được dẫn suất chủ yếu từ loại hình aus và japonica. Cơ sở dữ liệu 'whole-genome sequence' và thông tin 
về đa dạng di truyền có từ kết quả thí nghiệm này sẽ là nguồn tư liệu quan trọng phục vụ chọn giống theo 
nền khoa học phân tử và phục vụ phân tích di truyền các giống lúa Basmati (Kishor et al. 2020). 
4. OsBADH2 – alen mới được chỉnh sửa nhờ CRISPR-Cas9 

Mùi thơm của hạt gạo là tính trạng phẩm chất hạt quan trọng khẳng định sự chấp nhận của thị 
trường thế giới. Công trình khoa học nghiên cứu tính trạng aroma cây lúa vô cùng đồ sộ, kết quả đã xác 
định những thể đột biến của betaine aldehyde dehydrogenase (OsBADH2) dẫn đến mùi thơm của lúa. 
Công nghệ chỉnh sửa hệ gen thông qua hệ thống CRISPR/Cas9 đã mở ra con đường mới, thúc đẩy cải 
tiến giống lúa có phẩm chất gạo mong muốn thông qua đột biến có chủ đích. Ashokkumar et al. (2020) đã 
tiến hành sử dụng CRISPR/Cas9 để sáng tạo ra alen mới có tên là OsBADH2 du nhập tính trạng thơm 
vào giống lúa cao sản không thơm ASD16. Phân tích PCR những cây transformants giả định nhờ những 
cặp mồi đánh dấu đích đến những vùng kề cận phân tử sgRNA tại exon thứ 7 của gen OsBADH2, kết quả 
xác định được 37.5% đột biến đa alen có tiềm năng ở thế hệ T0. Trắc nghiệm mùi thơm lá lúa của dòng T0 
cho thấy có 13 dòng thuộc 5 sự kiện độc lập sản sinh ra mùi thơm. Phân tích trình tự gen của những dòng 
lúa thơm T0 này cho thấy người ta xác định được 22 loại hình đột biến khác nhau định vị tại -17 bp đến 
+15bp của vùng sgRNA. Phân tử mất đoạn -1/-2 bp của dòng lúa # 8-19 và phân tử mất đoạn -8/-5 bp của 
dòng lúa # 2-16 biểu thị có mùi thơm rất mạnh, kiểu hình này được di truyền ổn định sang thế hệ T1. Phổ 
thể hiện mang tính chất so sánh tính trạng mùi thơm dễ bay hơi này cho kết quả tìm thấy được hợp chất 
aromatic mới viz., pyrrolidine, pyridine, pyrazine, pyradazine và pyrozole trong hạt gạo cây T1 - dòng 
lúa # 8-19. Người ta chúng minh được CRISPR/Cas9 có khả năng tạo ra alen mới của gen OsBADH2 điều 
khiển mùi thơm của bất cứ giống lúa không thơm nào đó (Ashokkumar et al. 2020). 
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