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ÁNH GIÁ A D NG DI TRUY N VÀ C U TRÚC  
QU N TH  NGU N GEN XOÀI (Manifera spp.)  

B NG CH  TH  GBS - SNP 
*

 

Xoài (Mangifera indica L.) là cây n qu  có giá tr  kinh t  cao t i Vi t Nam. M c tiêu c a nghiên 
c u này nh m ánh giá m c  a d ng di truy n c a 14 m u gi ng xoài có ngu n g c t  các t nh 
thành trong c  n c b ng ch  th  a hình n nucleotide (SNP). K  thu t GBS (Genotyping by 
sequencing) c ng d ng  phát hi n và sàng l c 1.860 ch  th  SNP ch t l ng cao và s  d ng 
trong phân tích c u trúc qu n th  (b ng ph n m m STRUCTURE), phân nhóm di truy n (b ng 
công c  PowerMarker) c ng nh  các ch  s  di truy n c a các m u gi ng xoài. K t qu  cho th y, 
b  m u gi ng nghiên c u có m c  a d ng di truy n t ng i cao, d a trên ch  s  a d ng gen 
GD (0,259) và h  s  thông tin a hình PIC (0,227) c a các ch  th  SNP. Bên c nh phân nhóm c a 
m u gi ng i ch ng nhóm ngo i Thanh Trà khác loài, 2 phân nhóm m u gi ng xoài ã c xác 

nh - m t phân nhóm bao g m các m u gi ng xoài phía Nam có n n di truy n ng nh t và m t 
phân nhóm c a các m u gi ng xoài còn l i có n n di truy n pha tr n. K t qu  ph n ánh l ch s  lai 
gi ng, ch n t o khép kín gi a các m u gi ng xoài phía Nam ã góp ph n xây d ng c  s  di 
truy n cho các nghiên c u l u gi  và khai thác ngu n gen xoài t i Vi t Nam. 

Xoài, Mangifera spp., SNP, GBS, c u trúc qu n th . 
 
1. T V N 4  

Xoài (Manggifera indica L.) là cây n qu  có 
giá tr  kinh t  cao và c tr ng ph  bi n  các 
vùng nhi t i và c n nhi t i trên th  gi i [1]. 
Không ch  c s  d ng làm th c ph m ( n t i, 
s y khô, n c ép, ch t i u v …), các b  ph n c a 
cây xoài nh : R , thân, lá, v  qu , h t… còn c 
s  d ng làm v  thu c trong y h c c  truy n ch a 
tr  m t s  ch ng b nh v  ng tiêu hóa, thi u 
máu, hen suy n… Tính n n m 2020, di n tích 
canh tác xoài trên toàn th  gi i t kho ng 6 tri u 
hecta v i t ng s n l ng c tính 51 tri u t n, 
trong ó n  và Trung Qu c là 2 qu c gia s n 
xu t xoài hàng u [1]. Vi t Nam là qu c gia s n 
xu t xoài ng th  13 th  gi i v  quy mô v i di n 
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tích canh tác h n 114 nghìn ha, t ng s n l ng 
h n 940 nghìn t n [2]. ây ng th i là m t hàng 
trái cây xu t kh u th  m nh c a n c ta trong 
nh ng n m v a qua. 

Trong quá trình sinh tr ng và phát tri n, cây 
xoài ch u nh h ng c a nhi u y u t  sinh h c 
(b nh héo nhanh, b nh loét cây, ru i c qu …) 
c ng nh  y u t  phi sinh (nhi t  c c oan, m a 
b t th ng, nhi m m n…). Thêm vào ó bi n i 
khí h u, m i e d a chính cho s n xu t nông 
nghi p, c ng gây ra nhi u tác ng tiêu c c nh 
h ng tr c ti p n n ng su t và ch t l ng qu  
xoài [3]. Chính vì v y, nghiên c u ánh giá a 
d ng di truy n nh m làm sáng t  quan h  di 
truy n gi a các m u ngu n gen và tìm ki m, xác 

nh nh ng bi n d  di truy n liên quan n tính 
tr ng có l i là ho t ng quan tr ng, quy t nh 

n s  thành công c a công tác ch n t o, c i thi n 
gi ng xoài. T ng t  các loài cây tr ng khác, a 
d ng di truy n gi a các ngu n gen xoài có th  

c ánh giá thông qua c i m hình thái ho c 
ki u gen ADN ho c k t h p c  hai. ánh giá các 
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ch  tiêu hình thái là ph ng th c n gi n và 
nhanh chóng nh t  xác nh các m u ngu n gen 
ti m n ng. Trong khi ó, ch  th  phân t  v i u 

i m ph n ánh chính xác b n ch t di truy n mà 
không ch u tác ng c a i u ki n môi tr ng là 
cách ti p c n ph  bi n trong các nghiên c u ánh 
giá a d ng di truy n. 

Các nghiên c u ánh giá a d ng di truy n 
ngu n gen xoài ã c th c hi n s  d ng h  ch  
th  ng u nhiên không c n thông tin trình t  h  gen 

i t ng nghiên c u nh : RAPD [4], ISSR [5], 
ScoT [6, 7] và ch  th  c hi u phát tri n d a trên 
thông tin h  gen nh  SSR [8, 9], InDel, SNP [10]. 
So v i các lo i ch  th  phân t  khác, ch  th  SNP 

c xác nh có nhi u u i m v t tr i nh : Ch  
th  ng tr i, có s  l ng l n và phân b  ng u 
trên toàn h  gen. Tuy nhiên, vi c phát tri n và ng 
d ng th  SNP trên quy mô l n b  h n ch  b i các 
yêu c u v  k  thu t c ng nh  trang thi t b  nghiên 
c u hi n i và t ti n h n so v i các lo i ch  th  
phân t  khác. Bên c nh ó, các loài th c v t 
th ng có h  gen l n và ph c t p v i t  l  cao 
trình t  l p, trong ó nhi u loài ch a c gi i mã 
h  gen hoàn ch nh c ng là tr  ng i chính trong 
vi c ng d ng ch  th  SNP. 

Cùng v i s  phát tri n c a công ngh  gi i 
trình t  th  h  m i, k  thu t xác nh ki u gen 

thông qua gi i trình t  (GBS-Genotyping-By-
Sequencing) ã tr  thành l a ch n t i u cho các 
nghiên c u ánh giá a d ng di truy n ngu n gen 
th c v t  quy mô toàn h  gen [11]. G n ây h  
gen xoài c gi i mã y  [12, 13] ã cung c p 
c  s  d  li u trình t  r t h u ích, t o i u ki n cho 
vi c ng d ng k  thu t GBS ph c v  ánh giá a 
d ng di truy n và xa h n là công tác ch n t o 
gi ng xoài b ng ch  th  phân t . 

Trong nghiên c u này, s  a d ng di truy n 
gi a b  m u ngu n gen xoài thu th p t  m t s  a 
ph ng trong c  n c l n u tiên c ánh giá 
b ng k  thu t GBS. K t qu  nghiên c u này cung 
c p c  s  khoa h c cho vi c l a ch n ngu n gen 
xoài phù h p cho công tác b o t n và ch n t o 
gi ng xoài m i trong th i gian t i t i Vi t Nam. 

2. V T LI U VÀ PH NG PHÁP NGHIÊN C U 

M u lá non c a 21 m u gi ng xoài i di n  
các a ph ng trên c  n c và m u Thanh trà s  
d ng làm i ch ng nhóm ngo i (outgroup) c 
thu th p t  V n B o t n c a Vi n Khoa h c K  
thu t Nông lâm nghi p mi n núi phía B c, Vi n 
Nghiên c u Rau qu  và Vi n Cây n qu  mi n 
Nam. Ký hi u, tên m u gi ng và thông tin liên 
quan c th  hi n  b ng 1.  

STT Tên gi ng Ký hi u Ngu n g c Tên khoa h c 

1 Xoài cát Yên Châu M1 S n La* Mangifera indica 

2 Xoài Yên Minh v  h ng M2 Hà Giang* Mangifera indica 

3 Xoài Yên Minh qu  dài M3 Hà Giang* Mangifera indica 

4 Xoài Vân Du M4 Phú Th ** Mangifera indica 

5 Xoài Kim Hoàng M5 Phú Th ** Mangifera indica 

6 Xoài t ng M6 B n Tre*** Mangifera indica 

7 Xoài Thanh Ca M7 Ti n Giang*** Mangifera indica 
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8 Xoài T  quý V nh Long M8 V nh Long*** Mangifera indica 

9 Xoài Hòn ph n C n Th  M9 C n Th *** Mangifera indica 

10 Xoài Cát tr ng Ti n Giang M10 Ti n Giang*** Mangifera indica 

11 Xoài b i xanh M11 Ti n Giang*** Mangifera indica 

12 Xoài c m M12 Khánh Hòa*** Mangifera indica 

13 Xoài Tân Quang M13 Ti n Giang*** Mangifera indica 

14 Xoài ngh  Ti n Giang M14 Ti n Giang*** Mangifera indica 

15 Xoài cát m t M15 Khánh Hòa*** Mangifera indica 

16 Xoài ng t B n Tre M16 B n Tre*** Mangifera indica 

17 Xoài xiêm giòn M17 B n Tre*** Mangifera indica 

18 Xoài L  Ph ng Tiên M18 B n Tre*** Mangifera indica 

19 Thanh Trà M19 NA*** Bouea oppositifolia 

20 Xoài cát ngh  M20 NA* Mangifera indica 

21 Xoài cát chu M21 NA** Mangifera indica 

22 Xoài cát Hòa L c M22 Ti n Giang*** Mangifera indica 

Ghi chú: NA - Không có thông tin; * Thu t i Vi n Nghiên c u Rau qu ; ** Thu t i Vi n Khoa h c K  
thu t Nông lâm nghi p mi n núi phía B c; *** Thu t i Vi n Cây n qu  mi n Nam. 

Tách chi t ADN t ng s : 100 mg lá c a m i 
m u ngu n gen xoài c s  d ng  tách chi t 
ADN t ng s  b ng DNeasy Plant Mini Kit 
(Qiagen) theo h ng d n c a nhà cung c p. Tính 
nguyên v n,  tinh s ch và n ng  các m u 
ADN t ng s  c ánh giá thông qua i n di trên 
gel agarose 1% và o  h p th  quang b ng thi t 
b  NanoDrop™ 2000. 

Chu n b  th  vi n GBS và gi i trình t : ADN 
t ng s  c a các m u ngu n gen xoài c nh 

l ng ng nh t v  n ng  25 ng/µL tr c khi 
phân c t b i enzyme gi i h n ApeKI (New 
England Biolabs) t i 75˚C trong 3 gi . Th  vi n 
GBS c thi t l p theo quy trình c a Elshire và 
cs (2011) [11] và c g i i gi i trình t  m t 
chi u (single-end read, v i chi u dài 150 bp) trên 
h  th ng Illumina HighSeq 2500 t i công ty 
Yourgene Health ( ài Loan).  

X  lý trình t  và phân tích xác nh ki u gen 
SNP: Trình t  thô c a t ng m u ngu n gen xoài 

c ki m tra x  lý lo i b  adapter và các vùng 
trình t  ch t l ng kém b ng các công c  FastQC 
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và Cutadapt v i các thông s  theo quy trình c a 
Elshire và cs (2011) [11]. Các o n trình t  sau ó 

c ánh x  (mapping) lên h  gen tham chi u c a 
gi ng xoài Alphonso (mã Genbank: GCF_ 
011075055.1) [10] b ng công c  Bowtie2  phát 
hi n và sàng l c bi n d  trình t  (multi - variant 
detection) gi a các m u ngu n gen xoài trên n n 
t ng gói công c  NGSEP [14]. D a trên tiêu chí 
ch t l ng gi i trình t  t i v  trí SNP (Q-score) ≥ 
20, t n s  allen th  y u (MAF — minor allele 
frequency) > 0,01 và t  l  khuy t thi u d  li u t i 
m i locus SNP <10%, d  li u ki u gen SNP t yêu 
c u gi a các m u ngu n gen xoài c trích xu t 
cho các phân tích ti p theo. 

Phân tích c u trúc qu n th , xác nh các ch  
s  a d ng di truy n và xây d ng mô hình phân 
nhóm: C u trúc qu n th  c a b  m u gi ng xoài 

c xác nh b ng công c  STRUCTURE v i 10 
l n ki m ch ng c l p  m i giá tr  K t  1 - 10 
(s  qu n th  tính toán d a trên d  li u ki u gen), 
25.000 burnin và 50.000 MCMC theo mô hình 
h n t p. K t qu  phân tích sau ó c x  lý 
b ng công c  STRUCTURESELECTOR và xác 

nh giá tr  s  qu n th  K t i u theo ph ng 
pháp c a Evano [15]. Giá tr  h  s  thành viên q > 
0,8 c áp d ng  phân nh các m u gi ng 
xoài vào các qu n th , trong khi ó m u gi ng v i 
giá tr  q ≤ 0,8 c xem là có n n di truy n l n 
t p. Các tham s  di truy n, phân tích thành ph n 
chính Principal Coordinates Analysis - PcoA, 
phân tích kho ng cách di truy n d a trên tham s  
Nei 1983 và phân tích AMOVA xác nh ph ng 
sai di truy n  2 c p : (i) Gi a các qu n th  và 
(ii) Trong các qu n th  c phân nhóm d a trên 
giá tr  K t i u c th c hi n trên ph n m m 
PowerMarker V3.25 [16]. Phân nhóm di truy n 
Neighbor-Joining c mô hình hóa b ng ph n 
m m MEGA 11.  

3. K T QU  NGHIÊN C U VÀ TH O LU N  

Công tác thu th p, l u gi  và ánh giá ngu n 
gen xoài, c bi t là các ngu n gen a ph ng và 
m u gi ng t  các loài hoang d i có ý ngh a vô 
cùng quan tr ng, mang tính quy t nh n s  
thành công c a công tác ch n, t o và phát tri n 
gi ng xoài m i. c bi t trong b i c nh phát tri n 
s n xu t hàng hóa, s  xói mòn a d ng di truy n 

ngu n gen xoài a ph ng mang nh ng c tính 
quý s  là nh ng m t mát khó bù p cho nghiên 
c u nâng cao ch t l ng và kh  n ng ch ng ch u 
các i u ki n b t thu n vô sinh và h u sinh c a 
cây xoài [17].  

Cùng v i s  phát tri n c a công ngh  gi i 
trình t , các ch  th  phân t  d a trên trình t  ADN 
(SNP, InDel) v i u i m s  l ng và t n su t trên 
h  gen l n, m c  a hình cao, kh  n ng tái l p 
và  tin c y cao ã tr  nên ph  bi n và d n thay 
th  các th  h  ch  th  phân t  d a trên ph n ng 
khu ch i PCR (SSR, ISSR, RAPD…). V i s  ti n 
b  không ng ng c a công ngh  gi i trình t  thông 
l ng l n, k  thu t GBS có th  ánh giá ki u gen 
c a m t s  l ng l n các a hình trình t  SNP  
quy mô trên toàn h  gen v i hi u su t cao và chi 
phí th p [18]. Trong nghiên c u này, t ng s  22 
th  vi n GBS ã c thi t l p cho b  m u gi ng 
xoài nghiên c u. Tuy nhiên, qua ánh giá ch t 
l ng th  vi n GBS, 7 th  vi n c a các m u: M05, 
M08, M09, M11, M13, M18 và M22 không t yêu 
c u cho gi i trình t . Vì v y b c gi i trình t  cho 
các th  vi n GBS c ti n hành cho 14 m u 
gi ng xoài và 01 m u thanh trà M19 và t o ra 
12.815.809 o n c v i ch t l ng cao. S  l ng 

o n c thu c t  m i m u gi ng bi n thiên t  
304.093 (M10 - Xoài Cát tr ng Ti n Giang) n 
1.444.961 (M04 - Xoài Vân Du), trung bình là 
854.387,27 o n c cho m i m u gi ng. D  li u 
trình t  GBS sau ó c ánh x  lên h  gen tham 
chi u c a gi ng xoài “Alphonso” v i trung bình 
417.792,87 o n c/th  vi n (48,9%) ánh x  thành 
công. Trong ó, m u M02 (Xoài Yên Minh v  
h ng) có t  l  ánh x  thành công cao nh t (62,28%) 
và M19 (Thanh Trà) có t  l  ánh x  th p nh t 
(20,07%). Do m u gi ng M19 (Thanh Trà) không 
thu c chi Mangifera, k t qu  này ph n ánh úng 
kh  n ng ánh x  d  li u GBS t  các m u khác loài 
lên h  gen tham chi u c a xoài.  

Trình t  GBS c a 15 m u ánh x  thành công 
trên h  gen tham chi u b ng gói công c  NGSEP 

ã xác nh c 25.632 bi n d  trình t  thu c các 
nhóm khác nhau (SNP, InDel, STR và các lo i bi n 
d  a alen khác). Trong ó, có 1.860 SNP hai alen 
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(bi-allelic SNP) có t  l  khuy t d  li u <10% ã 
c l a ch n cho các phân tích ti p theo (m t  

trung bình 5,19 Mbp/1 SNP). Phân lo i các SNP 

theo v  trí trên vùng gen c th ng kê t i b ng 2 
và hình 1. 

Phân lo i S  l ng SNP 

T ng s  1.860 

SNP trên vùng mã hóa (coding) 1.115 

Bi n d  ng ngh a (synonymous variant) 426 

Bi n d  sai ngh a (missense variant) 480 

M t b  ba k t thúc (stop lost) 1 

T o b  ba k t thúc (stop gained) 4 

M t b  ba kh i u (start lost) 0 

Bi n d  vùng b t u c t n i ( u 5’ intron) (splice donor variant) 0 

Bi n d  vùng ti p nh n c t n i ( u 3’ intron) (splice acceptor variant) 0 

Bi n d  vùng c t n i trong exon (exonic splice region variant) 3 

Bi n d  vùng c t n i (splice region variant) 26 

Bi n d  vùng 5’ UTR (5’ UTR variant) 74 

Bi n d  vùng 3’ UTR (3’ UTR variant) 101 

SNP trên các vùng mã hóa khác (Other coding) 0 

Bi n d  trên các exon không mã hóa (non coding transcript exon variant) 0 

Bi n d  vùng phía tr c phiên mã (upstream transcript variant) 88 

Bi n d  vùng phía sau phiên mã (downstream transcript variant) 40 

Bi n d  vùng intron (intron variant) 205 

Bi n d  vùng liên gen (intergenic variant) 412 
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Ngoài 3 SNP trên các contig/scaffold ch a 
c l p ráp vào b  nhi m s c th  (NST) c a 

gi ng xoài Alphonso, 1.857 SNP phân b  trên t ng 
NST v i s  l ng bi n ng t  41 (NST s  16) n 
168 (NST s  01) (Hình 2A-B). So v i nghiên c u 
c a Wang và cs (2020) [12] s  d ng k  thu t gi i 
trình t  l i h  gen (whole genome re-sequencing) 
xác nh c h n 19 tri u SNP t  b  52 m u 

gi ng xoài hay phân tích h  phiên mã c a Mahato 
và cs (2016) [19] xác nh c h n 22 nghìn SNP, 
nghiên c u này áp d ng k  thu t GBS có  che 
ph  th p (low-coverage GBS) [20] nên s  l ng 
SNP thu c qua phân tích GBS là t ng i 
th p. M c dù v y, s  l ng 1.857 ch  th  SNP ch t 
l ng cao xác nh t  15 m u gi ng hoàn toàn áp 

ng c m c tiêu ánh giá a d ng di truy n. 
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D a trên ki u gen SNP, các thông s  di truy n 
ã c xác nh cho b   m u gi ng xoài nghiên 

c u. Theo ó, h  s  thông tin a hình PIC c a các 
locus SNP bi n thiên trong kho ng 0,117 - 0,375 
v i giá tr  trung bình theo t ng NST th p nh t và 
cao nh t ghi nh n l n l t  NST 20 (0,211) và 
NST 5 (0,256). T ng t , ch  s  a d ng gen 
(Gene diversity — GD) c a các locus SNP nghiên 
c u bi n thiên trong kho ng 0,116 - 0,500, giá tr  
trung bình theo t ng NST th p nh t và cao nh t 
ghi nh n l n l t  NST 20 (0,238) và NST 5 
(0,300) (Hình 2B). 

H  s  thông tin a hình PIC là ch  s  giúp 
ánh giá hi u qu  c a ch  th  phân t  trong 

nghiên c u di truy n m t qu n th  nh t nh và 
luôn có giá tr  t i a ≤ 0,5 i v i các ch  th  SNP 
2 alen (khi có 2 alen cùng xu t hi n trong qu n 
th  v i t n su t b ng nhau) [21]. Trong nghiên 
c u này, giá tr  trung bình c a h  s  PIC t 
0,227 cho th y, b  ch  th  SNP xác nh b ng k  
thu t GBS có hi u qu  trong ánh giá a d ng di 
truy n b   m u gi ng nghiên c u. Trong khi ó, 
ch  s  a d ng gen GD - bi u hi n cho m c  
bi n d  di truy n trên c  s  t  l  các alen c a các 
locus c phân tích trong qu n th  - t trung 
bình 0,259 cho th y, m c bi n d  di truy n t ng 

i cao c a b  m u gi ng xoài nghiên c u [22]. 
K t qu  này ph n ánh úng ngu n g c thu th p 
t  nhi u t nh, thành trong c  n c c a b  m u 

gi ng xoài nghiên c u. 

Nh m xác nh mô hình c u trúc di truy n c a 
b  15 m u gi ng xoài nghiên c u, phân tích phân 
nhóm b ng ph n m m STRUCTURE ã c th c 
hi n v i b  d  li u 1.857 SNP c xác nh trên 
20 NST tham chi u c a gi ng xoài “Alphonso”. 
K t qu  phân tích STRUCTURE d  oán s  qu n 
th  K t i u trong b  m u nghiên c u là 2 (d a 
trên ch  s  ∆K) ho c 3 (d a trên giá tr  trung bình 
LnP(K)) (Hình 3A). K t h p v i thông tin phân 
loài c a m u i ch ng nhóm ngo i M19 (Thanh 
Trà Bouea oppositifolia, không thu c chi 
Mangifera), s  qu n th  t i u là 3 c l a ch n. 
Theo ó, M19 là m u gi ng duy nh t có n n di 
truy n thu c qu n th  K1 (h  s  thành viên qK1 = 
1), hoàn toàn khác bi t so v i các m u gi ng xoài 
còn l i. Tám m u gi ng xoài (M01, M06, M10, 
M12, M16, M17, M20 và M21) có n n di truy n 

ng nh t cao thu c qu n th  K2 (qK2 = 0,99 ~ 1). 
Trong khi ó, n n di truy n c a sáu m u gi ng 
còn l i là pha tr n gi a qu n th  K2 và K3 v i t  l  
khác nhau. N m m u gi ng (M03, M04, M07, M14 
và M15) có n n di truy n pha tr n (giá tr  q < 0,8) 
gi a qu n th  K2 và K3 (qK2 = 0,21 ~ 0,50 và qK3 = 
0,40 ~ 0,78). Riêng m u gi ng M02 có n n di 
truy n ng nh t cao thu c qu n th  K3 (qK3 = 
0,95) (Hình 3B).  

 

A B 
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Phân tích thành ph n chính PCoA cho k t qu  
phân nhóm b  m u gi ng xoài t ng ng v i k t 
qu  c u trúc qu n th  STRUCTURE. Phân nhóm 2 
(g m các m u gi ng ng v i qu n th  K2) và phân 
nhóm 3 (g m các m u gi ng có n n di truy n pha 

tr n gi a qu n th  K2 và K3) tách bi t rõ ràng v i 
phân nhóm 1 (m u gi ng M19 ng v i qu n th  
K1) trên bi u  phân b  d a trên hai thành ph n 
chính u tiên PC1 và PC2 i di n 43,24% bi n d  
tích l y. 

 

D a trên ki u gen SNP c a b   m u gi ng 
nghiên c u, m c  khác bi t di truy n c a các 
m u gi ng ã c tính toán d a trên công th c 
Nei1983 b ng ph n m m PowerMarker. Giá tr  
kho ng cách di truy n trung bình c a các c p m u 
gi ng là 0,222; dao ng t  0,010 (M20 và M21) 

n 0,497 (M10 và M19). Cây phân nhóm 
Neighbor-Joining d a trên ma tr n kho ng cách di 
truy n Nei1983 phân chia 15 m u gi ng thành 3 
phân nhóm. T ng ng v i k t qu  phân tích c u 
trúc qu n th  và phân tích thành ph n chính 
PCoA, phân nhóm I bao g m m u gi ng i ch ng 
nhóm ngo i (M19 - Thanh Trà) thu c loài Bouea 
oppositifolia tách bi t v i 2 phân nhóm còn l i. 
Phân nhóm II bao g m 8 m u gi ng xoài, ph n l n 
là các m u có ngu n g c thu th p t  các t nh phía 
Nam và có n n di truy n ng nh t (thu c qu n 
th  K2). M u gi ng M01 (Xoài cát Yên Châu - thu 
th p t  phía B c) thu c phân nhóm II g i ý v  
ngu n g c du nh p t  các t nh phía Nam c a m u 
gi ng này. Phân nhóm III bao g m 6 m u gi ng, 
trong ó 3 m u gi ng M03 (Xoài Yên Minh qu  
dài), M14 (Xoài ngh  Ti n Giang) và M15 (Xoài 
cát m t) có v  trí phân nhóm t ng i g n v i 
phân nhóm II, v i n n di truy n pha tr n cân b ng 
gi a qu n th  K2 và K3 ã c xác nh b i phân 

tích c u trúc qu n th  (Hình 3B). Trong khi ó, 
các m u gi ng còn l i c a phân nhóm III là M02 
(Xoài Yên Minh v  h ng), M04 (Xoài Vân Du) và 
M07 (Xoài Thanh Ca) có quan h  di truy n t ng 

i g n nhau và phân bi t khác rõ v i phân nhóm 
II v i n n di truy n ng nh t cao h n v i qu n 
th  K3 (Hình 5). 

Ngoài phân nhóm I do ch  có m t m u gi ng 
M19, các thông s  di truy n trung bình ã c 
xác nh cho các phân nhóm II và III. Theo ó, 
kho ng cách di truy n Nei1983 gi a 2 phân nhóm 

t 0,667 và các ch  s  H, GD và PIC c a phân 
nhóm III (l n l t là 0,251, 0,342 và 0,287) cao h n 
c a phân nhóm II (l n l t là 0,167, 0,233 và 
0,199). Bên c nh ó, phân tích ph ng sai di 
truy n AMOVA cho th y, ch  có 1% bi n d  di 
truy n x y ra gi a phân nhóm II và III, trong khi 

ó 99% bi n d  ghi nh n c trong các phân 
nhóm. Giá tr  PhiPT gi a hai phân nhóm ch  t 
0,014 và không có ý ngh a th ng kê (p = 0,322). 
K t qu  này cho th y, các m u gi ng xoài thu c 
phân nhóm III có tính a d ng di truy n cao h n 
so v i phân nhóm II và phù h p v i k t qu  phân 
nhóm di truy n. T ng quan di truy n c ng g i ý 
kh  n ng k t h p các m u gi ng thu c hai phân 
nhóm này trong các t  h p lai nh m thu c bi n 
d  có l i v  u th  lai cao nh t. 
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 M20 (Xoài cát ngh )
 M21 (Xoài cát chu)

 M16 (Xoài ng t B n Tre)
 M10 (Xoài cát tr ng Ti n Giang)

 M06 (Xoài t ng)
 M17 (Xoài xiêm giòn)

 M01 (Xoài cát Yên Châu)
 M12 (Xoài cơm)

 M03 (Xoài Yên Minh qu  dài)
 M14 (Xoài ngh  Ti n Giang)

 M15 (Xoài cát m t)
 M07 (Xoài Thanh Ca)

 M02 (Xoài Yên Minh v  h ng)
 M04 (Xoài Vân Du)

 M19 (Thanh Trà)

 

T i Vi t Nam các ch  th  phân t  d a trên k  
thu t PCR ã c s  d ng trong ánh giá a 
d ng di truy n các m u gi ng xoài. Nguy n Th  
Lang và cs (2020) [9] ã s  d ng 31 ch  th  SSR  
phân nhóm 30 m u i di n cho 16 gi ng xoài 
thành 4 nhóm chính, trong ó có 7 gi ng nh p n i, 
thu th p  ng b ng sông C u Long. T ng ng 
v i m c  t ng ng di truy n dao ng trong 
kho ng 47 - 100%, k t qu  phân nhóm ph n ánh 

úng ngu n g c c a nhóm các m u gi ng xoài 
nh p n i và xoài Vi t Nam ng th i cho th y, s  
khác bi t ki u gen không áng k  gi a các m u 
gi ng xoài Vi t Nam. Trong khi ó, Nguy n Th  
Thanh Nhã và cs (2021) [7] ã ánh giá ki u gen 
30 m u i di n cho 13 gi ng xoài thu th p  các 
t nh mi n Trung và Nam b  b ng 22 ch  th  SCoT. 
Các m u gi ng xoài có m c  t ng ng di 
truy n t ng i cao (trong kho ng 83 - 97%) và 

c phân thành 2 nhóm chính. Hai nghiên c u 
trên s  d ng các ch  th  phân t  a alen v i s  
l ng alen trung bình t 4,1 (ch  th  SSR) và 15,2 
(ch  th  SCoT), do ó có ch  s  PIC cao h n so v i 

ghi nh n d a trên ch  th  SNP trong nghiên c u 
này. K t qu  t ng t  c ng ã c ghi nh n  
nghiên c u phân tích di truy n s  d ng ch  th  
GBS-SNP c a Pavan và cs (2018) [18], Cericola và 
cs (2018) [20]. 

Các công b  tr c ây c ng cho th y, m t s  
l ng ch  th  SNP gi i h n có th  m b o phù 
h p cho nghiên c u a d ng di truy n và phân tích 
c u trúc qu n th   xoài. Thông qua gi i trình t  
h  phiên mã t  m u lá c a m t s  gi ng xoài n 

, Singh và cs (2016) [23] ã phát tri n và l a 
ch n 1.159 ch  th  SNP ch t l ng cao  ánh giá 
phân chia 84 gi ng xoài t i n  thành 2 phân 
nhóm có n n di truy n t ng quan v i ngu n g c 
thu th p, trong ó có m t phân nhóm có n n di 
truy n pha tr n rõ r t.  Trên quy mô l n h n v i 
b  106 m u gi ng xoài thu th p trên toàn th  gi i, 
Warschefsky và cs (2014) [24] ã xác nh c 
612 ch  th  SNP ch t l ng cao t  d  li u RADseq. 
K t qu  phân tích phân nhóm và c u trúc di truy n 

ã cho th y, nhóm các m u gi ng xoài khu v c 
ông Nam Á có n n di truy n ng ngu n v i ch  
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m t s  ít m u gi ng có n n di truy n pha tr n t  
các m u gi ng n , châu Phi và châu M . 
T ng t , ch  v i 272 ch  th  SNP, n n di truy n 
c a b  208 m u gi ng xoài  Australia ã c xác 

nh thu c 4 phân nhóm, trong ó phân nhóm các 
m u gi ng xoài ông Nam Á có s  khác bi t di 
truy n rõ ràng v i các phân nhóm còn l i [25]. Các 
k t qu  trên th ng nh t v i nghiên c u này, m c 
dù s  l ng m u gi ng c phân tích không l n 
nh ng vi c s  d ng b  ch  th  SNP phân b  trên 
toàn h  gen ã giúp phân nh ngu n g c di 
truy n và t ng quan v i vùng a lý c a các m u 
gi ng xoài Vi t Nam. Bên c nh ó, n n di truy n 

ng nh t c ghi nh n  2/3 s  m u gi ng 
nghiên c u phù h p v i các nghiên c u ã công b  
tr c ây [7, 9] và có th  xem là c i m di 
truy n c tr ng c a ngu n gen xoài Vi t Nam, 
m c dù tr i qua l ch s  lai t o, ch n l c t ng i 
dài k  t  khi c du nh p t  n  [23]. 

4. K T LU N  

Trong nghiên c u này, l n u tiên k  thu t 
GBS c áp d ng nh m xác nh ki u gen SNP 
ph c v  ánh giá a d ng di truy n và phân tích 
qu n th  c a b  m u gi ng xoài Vi t Nam. Thông 
qua 1.860 ch  th  SNP ch t l ng cao phân b  trên 
toàn h  gen, các m u gi ng xoài nghiên c u c 
xác nh có m c  a d ng di truy n trung bình. 
Trong khi ó, phân tích c u trúc qu n th  cho 
th y, 2 nhóm v i n n di truy n khác bi t: Nhóm có 
n n di truy n ng nh t (các m u gi ng xoài phía 
Nam) và nhóm có n n di truy n pha tr n (các m u 
gi ng xoài phía B c và phía Nam). K t qu  này 
không ch  góp ph n t o l p c  s  di truy n cho 
công tác l u gi  và phát tri n ngu n gen xoài mà 
còn minh ch ng cho hi u qu  và tính kh  thi c a 
vi c tri n khai k  thu t GBS t i Vi t Nam. 
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Mango (Mangifera indica L.) is an economically significant fruit tree in Vietnam. This study aims 
to evaluate the genetic diversity of 15 mango accessions collected nationwide using single 
nucleotide polymorphism (SNP) markers. The GBS (Genotyping by sequencing) technique was 
applied to explore and screen 1,860 high - quality SNP markers, which were then utilized in 
population structure analysis (using the STRUCTURE v.4.3 software) and genetic clustering 
(using the PowerMarker v.3.25 software) as well as determining genetic indices among collected 
mango samples. The results showed that the studied mango accessions harbor a relatively high 
level of genetic diversity, as demonstrated by the genetic diversity index (GD) and the 
polymorphic information coefficient (PIC) determined based on the SNP markers. In addition to 
the subgroup of the out-group, interspecific Thanh Tra accessions, two subgroups of the mango 
accessions were identified - one consisting of southern - originated accessions with a 
homogeneous genetic background and one of the remaining accessions having an admixture 
genetic background. This result reflected the history of closed breeding and selection among 
mango varieties in the southern region. It might contribute to an essential genetic foundation for 
research in the conservation and exploitation of mango genetic resources in Vietnam. 

: Mango, Mangifera spp., SNP, GBS, population structure. 
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