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TÓM TẮT 

Lúa là cây lương thực quan trọng toàn cầu, để đáp ứng nhu cầu an ninh lương 

thực trong tương lai thì việc nâng cao năng suất và đảm bảo nguồn cung bền 

vững là vô cùng cần thiết. Tuy nhiên, bệnh đạo ôn xuất hiện trong thời gian 

gần đây đã ảnh hưởng nghiêm trọng đến năng suất và chất lượng. Trong 

nghiên cứu, giống lúa MTL859 và OM7347 được chọn để làm vật liệu lai tạo 

với mục tiêu chọn ra dòng lúa vừa mang kiểu gen kháng đạo ôn và có khối 

lượng 1000 hạt cao thông qua chỉ thị phân tử. Kết quả đánh giá kiểu gen vật 

liệu khởi đầu về kiểu gen và kiểu hình cho thấy giống OM7347 có khả năng 

kháng bệnh đạo và mang kiểu gen Pi-ta kháng đạo ôn, trong khi MTL859 mang 

kiểu gen và có khối lượng 1000 hạt cao. Kết qủa đánh giá quần thể phân ly F2 

có khối lượng 1000 hạt trung bình là 27,33 g. Trong đó, 159 cá thể chiếm 

96,95% quần thể có khối lượng 1000 hạt cao hơn giống OM7347. Thông qua 

đánh giá dựa trên kiểu gen và kiểu hình chọn được 19 cá thể có các đặc tính 

mong muốn và tiến hành đánh giá kiểu gen kháng đạo ôn và khối lượng 1000 

hạt. Kết quả chọn được 15 cá thể mang cả hai kiểu gen về khả năng kháng đạo 

ôn và khối lượng 1000 hạt cao ở thế hệ F2. Kết quả này là tiền đề cho công tác 

chọn tạo tiếp theo.   
 

ABSTRACT 

Rice is a crucial  global staple, and to address future food security  needs, it is 

imperative to enhance productivity and  ensure a sustainable supply.  

Nonetheless, the recent emergence of blast disease has significantly impacted 

both yield and quality.  The research involved selecting the rice cultivars 

MTL859 and OM7347 as breeding materials to identify rice lines with both the 

blast-resistant genotype and a high 1000-grain weight via molecular markers.  

The genotyping assessment of the first materials indicates that the OM7347 

variety exhibits resistance to blast disease and possesses the Pi-ta genotype, 

whereas MTL859 has a high 1000-grain weight.  The examination of the F2 

segregating population revealed an average 1000-grain weight of 27.33 g.  Of 

the total, 159 individuals, representing 96.95% of the population, had a 1000-

grain weight surpassing that of the OM7347 variety.  Nineteen individuals 

exhibiting favorable features were selected based on selection efficiency, and 

their genotypes for blast resistance and 1000-grain weight were evaluated. 

The results identified 15 individuals possessing both genotypes for blast 

resistance and elevated 1000-grain weight in the F2 generation.  This outcome 

serves as a basis for subsequent breeding efforts. 
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1. ĐẶT VẤN ĐỀ 

Bệnh đạo ôn gây ảnh hưởng nghiêm trọng 

đến sản xuất lúa, làm giảm trực tiếp đến năng 

suất và chất lượng hạt gạo, đồng thời tăng chi 

phí canh tác. Khi dịch bệnh bùng phát, năng 

suất lúa có thể giảm từ 10-50%, thậm chí lên 

đến 80% trong điều kiện thuận lợi khi nấm phát 

triển [1]. Lúa khi bị nhiễm đạo ôn sẽ dẫn đến 

hạt lép, nhỏ, không đạt tiêu chuẩn, gây thiệt hại 

kinh tế lớn, đặc biệt tại các quốc gia phụ thuộc 

nhiều vào sản xuất lúa. Ngoài ra, người nông 

dân phải tăng cường sử dụng thuốc bảo vệ thực 

vật và áp dụng biện pháp phòng ngừa, làm gia 

tăng chi phí sản xuất. Các nghiên cứu trong và 

ngoài nước về chọn tạo giống lúa kháng bệnh 

đạo ôn đã đạt được nhiều tiến bộ nhờ ứng 

dụng các gen kháng như Pi-ta, Pi9, và Pi54 

thông qua lai tạo truyền thống, chỉ thị phân tử 

(MAS) và công nghệ chỉnh sửa gen [2, 3]. Thông 

qua việc ứng dụng công nghệ sinh học và kỹ 

thuật di truyền. Trung Quốc đã phát triển các 

giống lúa mang gen Pi9 và Pi54, nhờ áp dụng 

phương pháp lai tạo truyền thống kết hợp với 

chỉ thị phân tử (MAS) để cải thiện hiệu quả và 

tính ổn định tính kháng đạo ôn của các giống 

lúa [4]. Ấn Độ tập trung khai thác các gen kháng 

từ giống lúa dại (Oryza rufipogon) và ứng dụng 

công nghệ chỉnh sửa gen CRISPR/Cas9 để tạo ra 

các giống lúa không chỉ kháng bệnh và tăng 

năng suất [5].  

Một trong những yếu tố cấu thành năng suất 

là việc tăng khối lượng 1000 hạt đóng góp rất 

lớn cho việc tăng năng suất. Nhiều nghiên cứu 

chọn tạo giống lúa có khối lượng 1000 hạt cao 

đã đạt nhiều thành tựu nhờ kết hợp giữa 

phương pháp lai tạo truyền thống, chỉ thị phân 

tử (MAS) và công nghệ chỉnh sửa gen. Ở Việt 

Nam, giống OM4900 được phát triển với hạt 

dài, lớn và năng suất cao nhờ tích hợp gen cải 

tiến [6]. Trên thế giới, giống IR64 được cải thiện 

với các gen GS3 và GW5 để tăng kích thước và 

trọng lượng hạt, trong khi Ấn Độ phát triển 

giống Samba Mahsuri bằng MAS, vừa nâng cao 

khối lượng hạt vừa giữ chất lượng gạo thơm 

ngon [7]. Do đó, đề tài thực hiện với mục tiêu 

chọn tạo dòng lúa F2 mang kiểu gen kháng đạo 

ôn và khối lượng 1000 hạt caophục vụ công tác 

chọn giống trong tương lai. 

2. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

2.1. Vật liệu nghiên cứu 

Thí nghiệm được thực hiện trên tổ hợp lai 

MTL859/OM7347 được nhận từ Ngân hàng 

gen, Khoa Di truyền và Chọn giống cây trồng, 

Trường Nông nghiệp, Trường Đại học Cần Thơ 

(Bảng 1). 

 

Bảng 1. Danh sách giống lúa bố mẹ 

TT Giống Cây mẹ Cây bố 

1 MTL859 IR86385-159-2-1-B Jasmine85 

2 OM7347 KhaoDawMali BL 
 

Nhận diện con lai từ tổ hợp MTL859/OM7347 

và các dòng lúa có mang gen kháng bệnh đạo ôn 

và gen quy định khối lượng 1000 hạt bằng chỉ thị 

phân tử. 
 

Bảng 2. Danh sách primer nhận diện kiểu gen kháng đạo ôn và khối lượng 1000 hạt cao 

Primer Trình tự primer (5' đến 3') Kích thước (bp) 

Primer nhận diện gen Pita [8]  

Pita-I-F CTCTGCCGTGGCTTCTATCTTTACTTG 

230 – 201 -382 
Pita-I-R ATCAAGTCAGGTTGAAGATGCATGGA 

Pita-O-F ATGGTTGATATACAATGGGTGGATTGG 

Pita-O-R CCCGAGAAAATATAGGACCTCCCATTAA 

                                           Primer nhận diện gen TGW6 [9] 

CAPs6-1-F CCACAGCCACAACGAGAAT 590 – 372 - 217 

CAPs6-1-R ACCGTTCGGGTAGGTTATGT 
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2.2. Phương pháp nghiên cứu 

2.2.1. Phương pháp đánh giá vật liệu bố mẹ 

Đánh giá khả năng mang gen kháng bệnh 

đạo ôn 

Giống MTL859 và OM7347 được đánh giá 

khả năng kháng bệnh đạo ôn trong điều kiện 

nhà lưới. Mỗi giống gồm 10 chậu và mỗi chậu 

trồng một cây lúa. Nguồn nấm Pyricularia 

oryzae được nuôi cấy trong môi trường PDA 

khoảng 15 ngày trước khi tiến hành thí nghiệm. 

Các khuẩn lạc nấm ở dạng huyền phù, sau đó 

pha loãng và đếm trên buồng đếm hồng cầu, 

xác định mật độ ở khoảng 3x106 cfu/mL trong 

Tween 20 ở nồng độ 0,2%. Lúa sau khi được 

gieo 30 ngày thì đánh dấu 5 lá trên mỗi cây. 

Tiến hành lây nhiễm nấm Pyricularia oryzae với 

mật độ 3x106 cfu/mL trong Tween 20 ở nồng độ 

0,2%, bằng cách phun qua lá (3 ml/cây). Sau khi 

chủng bệnh các chậu lúa được đặt trong điều 

kiện phòng trong 48 giờ. Thí nhiệm được tiến 

hành trong nhà lưới, mỗi chậu trồng 3 cây để 

thực hiện đánh giá trên 30 chậu [10]. Chỉ tiêu 

bệnh đạo ôn được ghi nhận ở thời điểm 7, 14 

và 21 ngày sau khi chủng bệnh. Tại mỗi thời 

điểm quan sát, trên 5 lá đã đánh dấu, chiều dài, 

chiều rộng của từng lá, số lượng vết đạo ôn, 

chiều dài và chiều rộng của từng vết bệnh được 

đo và xác định bằng cấp bệnh [11]. 

Đánh giá khối lượng 1000 hạt 

Khi số hạt trên bông chín trên 85% tiến hành 

thu hoạch. Hạt giống sẽ được sấy ở nhiệt độ 

50oC trong 24 giờ sau đó cân khối lượng và đo 

ẩm độ 1000 hạt của từng giống với 10 lần lặp 

lại. Khối lượng 1000 hạt sẽ được quy về khối 

lượng ở ẩm độ 14% bằng công thức: 

Wa * (100 – 14) = Wb * (100 – Hb) 

Trong đó: 

Wa: là khối lượng ở ẩm độ cần tính; 

Ha: là ẩm độ cần tính (14%); 

Hb: là ẩm độ đo được lúc cân; 

Wb: là khối lượng ban đầu .  

2.2.2 Phương pháp đánh giá kiểu gen  

Ly trích DNA theo phương pháp CTAB [12] 

Nhận diện gen kháng đạo ôn [8] 

Nhận diện gen kháng đạo ôn thông qua 

phương pháp PCR bằng 4 đoạn primer Pita-O-

F, Pita-O-R, Pita-I-F, Pita-I-R (Bảng 2). Nhiệt độ 

và thời gian thích hợp theo chu kỳ như sau: 

biến tính DNA trong 5 phút ở 94℃, 30 giây ở 

94℃ tháo xoắn DNA tách thành 2 mạch đơn, 

nhiệt độ gắn mồi ở 55℃ trong 30 giây, kéo dài 

chuỗi trong 30 giây ở 72℃, 5 phút ở 72℃ giai 

đoạn tổng hợp mạch mới và sản phẩm được 

trữ ở 10℃ trong 60 phút.  

Nhận diện gen quy định khối lượng 1000 hạt 

[9]. 

Nhận diện gen quy định khối lượng 1000 hạt 

thông qua phương pháp PCR bằng 2 đoạn 

primer CAPs6-1-F và CAPs6-1-R (Bảng 2). Điều 

chỉnh nhiệt độ và thời gian thích hợp theo chu 

kỳ như sau: bắt đầu biến tính DNA trong 5 phút 

ở 94℃, 30 giây ở 94℃ tháo xoắn DNA tách 

thành 2 mạch đơn, nhiệt độ gắn mồi ở 58℃ 

trong 30 giây, kéo dài chuỗi trong 30 giây ở 

72℃, 5 phút ở 72℃ giai đoạn tổng hợp mạch 

mới và sản phẩm được trữ ở 100oC trong 60 

phút. Sản phẩm PCR từ primer CAPs6-1 sẽ được 

cắt bằng enzyme BssHII. Một phản ứng với 

enzyme BssHII có thể tích là 10 μL. Tương ứng 

là 5 μL sản phẩm PCR, 1 μL (10 x buffer R), 

BssHII (10 U/μL) 0,25 μL, ddH2O 3,75 μL. Sau 

khi trộn, và ủ lại ở nhiệt độ 37℃ từ 5-8 giờ. Sản 

phẩm PCR trên gel agarose 2% và ghi nhận kết 

quả. 

2.3. Phương pháp xử lý số liệu 

Phân tích dữ liệu thông qua: Microsoft Ofice 

Excel 2013, 0 phần mềm SPSS để phân tích 

thống kê, R-studio: 

(https://Rstudio.com/products/Rstudio/downl

oad/). 

3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

3.1. Đánh giá kiểu gen và kiểu hình của vật liệu 

bố mẹ 

Đặc tính kháng bệnh đạo ôn của giống 

MTL859 và OM7347 được đánh giá bằng 

phương pháp chuẩn nấm đạo ôn (Pyricularia 

oryzae) nhân tạo, kết quả đã ghi nhận giống 

MTL859 nhiễm bệnh ở mức cấp 5, trong khi 

giống OM7347 nhiễm bệnh ở mức cấp 1. Bên 

cạnh đó, kết quả nhận diện gen Pi-ta nhận thấy 

các giống khuếch đại được băng hình có kích 

thước băng hình 382 bp và 201 bp thì mang 
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kiểu gen mẫn cảm với bệnh đạo ôn. Trong khi 

đó các giống có kích thước băng hình 382 bp và 

230 bp thì mang gen Pi-ta quy định tính kháng 

bệnh đạo ôn [8]. Như vậy, giống MTL859 

khuếch đại băng hình có kích thước 201 bp và 

382 bp mang kiểu gen mẫn cảm với bệnh đạo 

ôn, giống OM7347 có kích thước băng hình là 

230 bp và 382 bp mang kiểu gen kháng bệnh đạo 

ôn. Kết quả đánh giá giữa kiểu hình và kiểu gen 

phù hợp.

 
 

Hình 1. Kết quả đánh giá khả năng kháng bệnh đạo ôn của giống lúa bố mẹ 

(M: thang chuẩn DNA (1kb.); P1: MTL859; P2: OM7347; N: mẫu âm) 
 

Kết quả đánh giá khối lượng 1000 hạt của 

giống lúa làm bố và mẹ của tổ hợp 

MTL859/OM7347 trong điều kiện nhà lưới, cho 

thấy khối lượng 1000 hạt trung bình của 

MTL859 là 30,56 g và của OM7347 là 23,40 g. 

Đồng thời cá thể có mang gen TGW6 qui định 

tính trạng khối lượng 1000 hạt của 2 giống lúa 

cũng được phân tích. Gen TGW6 được tìm thấy 

ở cả nhóm lúa Indica Kasalath và Japonica 

Nipponhare. Nipponhare mang gen TGW6 mã 

hóa protein thủy phân indole-3-acetic acid 

(IAA)-glucose thành IAA và glucose. Alen tương 

ứng ở họ Kasalath làm mất 1-bp gây mất chức 

năng, do đó làm tăng chiều dài và trọng lượng 

hạt [13]. Kết quả cho thấy giống MTL859 

khuếch đại băng hình 217 bp và 372 bp, giống 

OM7347 khuếch đại băng hình 590 bp. Các 

giống lúa có băng hình 217 bp và 372 bp thì 

mang gen TGW6 qui định khối lượng 1000 hạt 

ở dạng đồng hợp tử [9]. Nếu sản phẩm PCR 

không được cắt bởi enzyme thì chỉ khuếch đại 

băng hình 590 bp thì khônng mang kiểu gen qui 

định khối lượng 1000 ở mức cao. Trường hợp 

mang băng hình 590 bp, 217 bp và 372 bp thì 

kiểu gen ở dạng dị hợp tử. Như vậy kết quả 

đánh giá kiểu gen TGW6 của 2 giống lúa làm bố 

mẹ của tổ hợp lai MTL859/OM7347 cho thấy 

giống MTL859 mang kiểu gen qui định khối 

lượng 1000 hạt cao, điều này hoàn toàn phù 

hợp với kết quả đánh giá kiểu hình về tính trạng 

khối lượng 1000 hạt của 2 giống lúa thể hiện ở 

Hình 2. 
 

 
Hình 2. Kết quả khối lượng 1000 hạt của giống lúa bố mẹ 

Như vậy kết quả đánh giá kiểu gen TGW6 của 2 giống lúa làm bố mẹ của tổ hợp lai 
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MTL859/OM7347 cho thấy giống MTL859 
mang kiểu gen qui định khối lượng 1000 hạt 
cao, điều này hoàn toàn phù hợp với kết quả 

đánh giá kiểu hình về tính trạng khối lượng 
1000 hạt của 2 giống lúa. Như vậy cả hai chỉ thị 
phân tử Pita và TGW6 đều cho kết quả PCR đa 

hình nên chúng có thể sử dụng để nhận diện 
gen mục tiêu và cá thể con lai F1 trong nghiên 
cứu này. 
3.3. Lai tạo, nhận diện dòng lai và đánh giá 

dòng lai F1 
Kết quả điện di sản phẩm PCR của chỉ thị 

phân tử TPAP-Pita, đã nhận diện được 8 trong 
tổng số 12 cá thể của tổ hợp lai 
MTL859/OM7347 dị hợp tử bao gồm mẫu 3, 4, 

5, 7, 8, 9, 11 và 12. Các cá thể dị hợp tử đều 
xuất hiện 3 băng hình có kích thước là 382 bp, 
230 bp và 201 bp. Tính kháng ổn định đối với 

bệnh đạo ôn được điều khiển do hai nhóm gen: 
gen chính và gen số lượng [4]. Hơn nữa, tính 
kháng đạo ôn ở cây lúa có hơn 31 locus trên 12 
NST có liên quan đến tính kháng bệnh đạo ôn 

[14, 15].  

 

  
Hiǹh 3. Kết quả điện di sản phẩm PCR nhận diện của gen (A) Pi-ta và (B) TGW6 

(M: ladder 1kb plus; P1: MTL859, P2: OM7347; 1-12: số thứ tự các dòng F1) 
 

Sử dụng chỉ thị phân tử CAPs6-1 đã nhận 
diện được 8 dòng đều khuếch đại băng hình có 
kích thước 217 bp, 372 bp và 590 bp tại các 

giếng lần lượt là 3, 4, 5, 7, 8, 9, 11, và 12. 
Trường hợp xuất hiện kích thước băng hình là 
590 bp, 217 bp và 372 bp thì kiểu gen ở dạng dị 

hợp tử. Như vậy 8 dòng lúa F1 đều mang gen 
TGW6 ở dạng dị hợp tử. Việc ứng dụng MAS 
cho phương pháp lai tạo truyền thống giúp tăng 

hiệu quả chọn lọc, về lý thuyết giúp nhận diện 
một cách nhanh và chính xác kiểu gen mong 
muốn từ đó giảm được thời gian lai tạo [16]. 
3.4. Chọn dòng phân ly thế hệ F2 

Khối lượng 1000 hạt 
Số liệu thống kê từ khối lượng 1000 hạt của 

quần thể F2 cho thấy, khối lượng 1000 hạt của 
các cá thể trong quần thể dao động từ 20,35 g 
đến 32,41 g với trung vị của quần thể là 27,33 

g. Trong khi đó khối lượng 1000 hạt của 
MTL859 và OM7347 lần lượt là 31,25 g và 23,24 
g. Điều này cho thấy phần lớn các cá thể trong 

quần thể có khối lượng 1000 hạt lớn hơn so với 
OM7347 với 159 cá thể chiếm 96,95% so với 
toàn quần thể, bên cạnh đó có 2 cá thể có khối 

lượng 1000 hạt cao hơn cả bố và mẹ. Như vậy 
đến thế hệ F2 này chúng ta có thể thấy rõ tính 
trạng khối lượng 1000 hạt của các cá thể đã 
được cải thiện đáng kể so với giống làm bố 

OM7347.

 

 

 
 

Hình 4. Khối lượng 1000 hạt của quần thể F2 từ tổ hợp lai MTL859/OM7347 

Qua kết quả đánh giá một số chỉ tiêu nông học của quần thể F2 đã tuyển chọn 19 cá thể có 

A 

B 
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các đặc tính nông học tốt và có tiềm năng về 

năng suất. Các cá thể này tiếp tục được đánh 

giá kiểu gen để nhận diện gen Pi-ta và gen 

TGW6. 
 

Bảng 3. Danh sách 19 cá thể F2 được tuyển chọn dựa vào đánh giá đặc tính nông học 

TT Tên cá thể STT Tên cá thể 

1 TNN17-5-4 11 TNN17-8-38 

2 TNN17-7-12 12 TNN17-8-42 

3 TNN17-7-21 13 TNN17-8-43 

4 TNN17-7-37 14 TNN17-8-44 

5 TNN17-8-13 15 TNN17-8-48 

6 TNN17-8-26 16 TNN17-9-23 

7 TNN17-8-27 17 TNN17-9-29 

8 TNN17-8-28 18 TNN17-12-13 

9 TNN17-8-36 19 TNN17-12-16 

10 TNN17-8-37   

 

Kết quả điện di sản phẩm PCR nhận diện gen 

Pi-ta của 19 cá thể F2 cho thấy (Hình 5) các cá 

thể tại vị trí giếng số 2, 3 và 16 khuếch đại băng 

hình tương tự giống MTL859 (P1) có kích thước 

băng 201 bp và 382 bp. Trong khi đó các cá thể 

còn lại khuếch đại băng hình 382 bp, 230 bp và 

201 bp. Các giống mang kích thước băng hình 

382 bp và 201 bp thì mang kiểu gen mẫn cảm 

với bệnh đạo ôn trên lúa. Trong khi đó các 

giống có kích thước là 382 bp và 230 bp thì 

mang gen Pi-ta quy định khả năng kháng bệnh 

đạo ôn trên lúa. Trong trường hợp xuất hiện cả 

3 băng hình thì mang gen Pi-ta ở dạng dị hợp. 

Như vậy kết quả nhận diện gen Pi-ta kháng đạo 

ôn trên 19 cá thể lúa cho thấy có 16 cá thể 

mang gen Pi-ta ở dạng dị hợp tử. 

 

  
Hình 5. Kết quả điện di sản phẩm PCR nhận diện gen Pi-ta trên 19 dòng lúa F2 

(P1:MTL859; P2: OM7347; M: thang chuẩn; N: mẫu âm) 
 

Nhận diện gen TGW6 ở các dòng lúa thế hệ F2 

Qua kết quả phân tích gen TGW6 quy định 

tính trạng khối lượng 1000 hạt trên 19 cá thể 

F2 cho thấy tại vị trí giếng số 6 khuếch đại băng 

hình tương tự với giống MTL859 (P1) có kích 

thước 372 bp và 217 bp. Trong khi đó cá thể tại 

vị trí giếng số 2, 3, và 16 khuếch đại băng hình 

tương tự với giống OM7347 (P2) có kích thước 

590bp, các cá thể còn lại có kích thước băng 

hình 590 bp, 372bp và 217 bp.  Các giống lúa có 

băng hình 217 bp và 372 bp thì mang gen TGW6 

qui định khối lượng 1000 hạt ở dạng đồng hợp 

tử. Nếu sản phẩm PCR không được cắt bởi 

enzyme thì chỉ khuếch đại băng hình 590 bp thì 

mang kiểu gen không qui định khối lượng 1000 

hạt cao. Trường hợp mang băng hình 590 bp, 

217 bp và 372 bp thì kiểu gen ở dạng dị hợp tử 

[9]. Như vậy, kết quả nhận diện kiểu gen quy 

định tính trạng về khối lượng 1000 hạt trên 19 

cá thể F2 cho thấy có 16 cá thể mang gen TGW6 

trong đó có 1 cá thể mang gen ở dạng đồng hợp 

tử và 15 cá thể mang gen ở dạng dị hợp tử. 
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Hình 6. Kết quả diện di sản phẩm PCR nhận diện gen TGW6 trên 19 dòng lúa F2 

(P1:MTL859; P2: OM7347; M: thang chuẩn; N: mẫu âm) 

4. KẾT LUẬN 

Qua đánh giá một số đặc tính nông học và 

kiểu gen của quần thể F2 từ tổ hợp lai 
MTL859/OM7347 đã tuyển chọn được 15 dòng 

lúa dị hợp tử mang kiểu gen Pi-ta quy định tính 

kháng đạo ôn và có khối lượng 1000 hạt cao và 

1 dòng dị hợp tử mang gen Pi-ta kháng đạo ôn 

và đồng hợp tử trội mang gen TGW6 mang gen 

khối lượng 1000 hạt. Cần tiếp tục đánh giá thế 
hệ tiếp theo để chọn được dòng tối ưu về khả 

năng kháng bệnh và có khối lượng 1000 hạt cao. 
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