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MỞ ĐẦU 

Việt Nam là quốc gia thuộc khu vực nhiệt đới với khí hậu nóng ẩm quanh năm 

và có ngành nông nghiệp phát triển. Trữ lượng phụ phẩm của nông nghiệp lớn với 

khoảng 50 triệu tấn rơm rạ, 4 triệu tấn bã mía mỗi năm [1]. Bên cạnh đó, ngành chế 

biến gỗ hàng năm cũng thải ra một lượng lớn mạt cưa. Với trữ lượng phụ phẩm dồi 

dào, trồng nấm được kỳ vọng trở thành một ngành chủ lực của nông nghiệp. Tuy 

nhiên cho đến nay, sự phát triển của ngành này vẫn còn hạn chế cả về sản lượng và 

số loài nuôi trồng. Theo số liệu của FAOSTAT năm 2021, Việt Nam sản xuất được 

24637 tấn nấm các loại [2]; sản lượng này vẫn chưa đáp ứng đủ nhu cầu trong nước. 

Một số loại nấm được trồng phổ biến hiện nay là nấm rơm (Volvariella volvacea), 

nấm mèo (Auricularia spp.), nấm bào ngư (Pleurotus spp.), nấm linh chi (Ganoderma 

lucidum) và nhộng trùng thảo (Cordyceps militaris). Hàng năm nước ta nhập nhiều 

loại nấm khác nhau, đặc biệt là các loài sinh trưởng trong điều kiện ôn đới từ các 

quốc gia như Trung Quốc, Hàn Quốc, Nhật Bản. Để thúc đẩy ngành trồng nấm phát 

triển, nhiều giải pháp đã được thực hiện. Các giải pháp hiện tại chủ yếu tập trung vào 

việc đầu tư mở rộng cơ sở sản xuất, trang thiết bị, quảng bá sản phẩm hay cải tiến 

năng suất dựa trên kinh nghiệm của người trồng. Trong khi đó để cải tiến năng suất, 

cần có những giống nấm tốt, năng suất cao, phù hợp với điều kiện nuôi trồng. Các 

giống nấm nuôi trồng hiện nay tại nước ta có nhiều nguồn gốc khác nhau, đa phần 

giống gốc được nhập từ nước ngoài, chỉ có một số ít chủng nấm được sưu tầm trong 

nước. Thông tin về giống, năng suất nuôi trồng và chất lượng không đồng bộ; chất 

lượng phôi giống không ổn định theo thời gian, giống nấm sau một thời gian sản xuất 

bị thoái hóa. Do vậy cần phải có những trang thiết bị chuyên dụng để bảo quản, cũng 

như phát triển các kỹ thuật bảo tồn, phục tráng giống; và cần quan tâm hơn nữa đến 

công tác lai tạo, cải tiến giống. 

Nấm bào ngư (Pleurotus spp.) hay nấm sò là một trong những giống nấm nuôi 

trồng quan trọng nhất của thế giới với sản lượng xếp ở vị trí thứ 2 sau nấm hương [3]. 

Nấm bào ngư không chỉ có giá trị dinh dưỡng cao mà còn chứa nhiều thành phần có 

hoạt tính sinh học cũng như khả năng ứng dụng trong xử lý môi trường [4]. Tại Việt 

Nam, bào ngư là loại nấm được trồng phổ biến đặc biệt tại khu vực Đông Nam Bộ. 

Trong các giống nấm bào ngư đang nuôi trồng, bào ngư xám và bào ngư trắng là các 

giống chủ lực do phù hợp với điều kiện nuôi trồng và nhu cầu tiêu thụ cao của thị 

trường. Tuy nhiên vấn đề giống nấm bào ngư chưa được quan tâm đúng mức: chưa 

có bộ sưu tập giống chất lượng; giống nấm khi đưa ra thị trường chưa có đầy đủ thông 

tin về nguồn gốc, phân loại, năng suất; chất lượng giống không được đánh giá nên 
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không ổn định và xuất hiện các dấu hiệu thoái hóa; công tác cải tiến giống chưa được 

chú trọng. 

  Xuất phát từ thực tiễn trên, việc xây dựng bộ sưu tập các chủng nấm trên cơ 

sở thông tin về nguồn gốc, định danh, đa dạng di truyền và đặc điểm của các chủng 

nấm đang được sản xuất và tiêu thụ phổ biến sẽ tạo nền tảng ban đầu cho nghiên cứu 

ứng dụng. Bên cạnh đó trên cơ sở bộ sưu tập này, việc nghiên cứu lai tạo, cải tiến 

giống cũng sẽ được tiến hành thuận lợi. Nguồn nguyên liệu quan trọng cho công tác 

lai tạo này chính là các dòng đơn bội đơn nhân (monokaryon, gọi tắt là dòng đơn bội) 

của các giống nấm. Trong đó việc xác định kiểu bắt cặp, sàng lọc các dòng đơn bội 

có các đặc điểm phù hợp để làm nguyên liệu cho các tổ hợp lai là cần thiết. Đề tài 

này tiến hành xây dựng bộ sưu tập các chủng song nhân và dòng đơn bội của các 

giống nấm bào ngư trắng và bào ngư xám có tiềm năng thương mại: giống nấm có 

nguồn gốc rõ ràng, xác định được chính xác tên loài, một số chỉ tiêu sinh trưởng được 

xác định và phù hợp các yêu cầu sản xuất. 

Mục tiêu nghiên cứu:  

Xây dựng bộ sưu tập các chủng song nhân và dòng đơn bội của các giống nấm 

bào ngư trắng và bào ngư xám có tiềm năng thương mại. 

Nội dung nghiên cứu: 

- Thu thập và định danh các chủng nấm bào ngư được nuôi trồng phổ biến.  

- Khảo sát một số đặc điểm sinh học của các chủng nấm bào ngư thu thập được. 

- Thu thập và khảo sát một số đặc điểm sinh học của các dòng đơn bội của các 

chủng nấm bào ngư. 

- Thử nghiệm phân nhóm kiểu di truyền bắt cặp các dòng đơn bội bằng một số 

marker sinh học phân tử. 

Những đóng góp mới của luận án: 

1. Lần đầu tiên đã cung cấp thông tin có liên quan về hình thái, đặc điểm sinh 

học, đặc điểm di truyền, sinh trưởng và phát triển của 10 chủng nấm bào ngư 

có tiềm năng thương mại thu thập tại các tỉnh phía nam. 

2. Xây dựng bộ 80 dòng đơn bội của 4 chủng nấm bào ngư với các thông tin về 

di truyền bắt cặp và sinh trưởng. 

3. Phân lập và đánh giá tiềm năng nuôi trồng của một chủng nấm bào ngư tự 

nhiên tại Lâm Đồng (ABI-F000261). 
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Chương 1. TỔNG QUAN NGHIÊN CỨU 

1.1. NGÀNH TRỒNG NẤM 

1.1.1. Lịch sử, tiềm năng và thực trạng 

  Nấm lớn (macro fungi) là một nhóm trong giới nấm để phân biệt với vi nấm 

(micro fungi). Đây là nhóm bao gồm các loại nấm có sự hình thành quả thể quan sát 

được bằng mắt thường. Nhóm nấm lớn bao gồm các nấm ăn được (nấm ăn), nấm có 

giá trị dược liệu và nhóm nấm độc. Từ xa xưa con người đã biết thu hái nấm trong tự 

nhiên để sử dụng trong đời sống hàng ngày. Theo thời gian con người đã biết trồng 

nấm. Năm 600, nấm mèo (Auricularia auricula) đã được trồng trên gỗ khúc tại Trung 

Quốc. Sau đó nhiều loài nấm cũng đã được con người nuôi trồng nhân tạo với quy 

mô lớn [5]. Đến nay ngành trồng nấm đã phát triển rộng khắp trên toàn thế giới với 

sản lượng hơn 44 triệu tấn, tăng gần 2 lần so với năm 2010 [2]. Các quốc gia và khu 

vực có sản lượng nấm lớn trên thế giới là Trung Quốc, Ấn Độ, Úc, Nhật Bản, Bắc 

Mỹ, Tây Âu… Trong đó Trung Quốc là quốc gia có sản lượng lớn nhất với hơn 41 

triệu tấn (chiếm hơn 90% sản lượng toàn cầu). Sáu loài nấm có sản lượng cao nhất 

chiếm khoảng 90% tổng sản lượng là nấm hương (22%), nấm bào ngư (19%), nấm 

mèo (18%), nấm mỡ (15%), kim châm (11%) và nấm rơm (5%) [3]. 

  Việt Nam là quốc gia nằm trong khu vực nhiệt đới, khí hậu quanh năm nóng 

ẩm. Bên cạnh đó khu vực phía bắc và một số vùng núi cao có khí hậu dịu mát nên 

nước ta phù hợp trồng nhiều loại nấm khác nhau, đặc biệt là các loại nấm nhiệt đới. 

Đồng thời với lượng phụ phẩm nông, lâm nghiệp dồi dào, Việt Nam được đánh giá 

có tiềm năng lớn trong phát triển nghề trồng nấm. Số liệu năm 2021 cho thấy sản 

lượng nấm của Việt Nam ước tính hơn 24 ngàn tấn (tăng khoảng 20% so với năm 

2010) với nhiều loại nấm khác nhau trồng trên khắp cả nước [2]. Các loài nấm phổ 

biến được trồng là: nấm rơm trồng chủ yếu tại Đồng bằng sông Cửu Long; nấm mèo 

trồng chủ yếu tại vùng Đông Nam Bộ; nấm bào ngư, nấm linh chi trồng nhiều vùng 

khác nhau. Ngoài ra một số lượng nhỏ các loài nấm khác cũng được trồng tại các địa 

phương có khí hậu mát mẻ hoặc trong các nhà trồng điều khiển được các điều kiện 

sinh trưởng phù hợp như nấm hương, nấm mỡ, nấm hầu thủ, nhộng trùng thảo [6]… 

Về công nghệ, ngành trồng nấm chủ yếu vẫn áp dụng các công nghệ truyền thống, 

trình độ cơ giới hóa thấp và năng suất chưa cao. Tuy nhiên hiện nay một số cơ sở đầu 

tư công nghệ hiện đại trong canh tác các loại nấm có hiệu quả kinh tế cao, đặc biệt 

các loài nấm sinh trưởng ở điều kiện lạnh. 
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1.1.2. Các vấn đề cần giải quyết của ngành trồng nấm Việt Nam 

  Để phát triển ngành trồng nấm tại Việt Nam một cách hiệu quả, về mặt khoa 

học và công nghệ cần có một giải pháp tổng thể. Trong đó 3 khâu chính là: giống, 

công nghệ nuôi trồng và sau thu hoạch. 

- Giống: cần có bộ sưu tập các giống đang được trồng tại Việt Nam. Đồng thời 

cần khai thác các giống tự nhiên bổ sung vào bộ sưu tập. Các giống bản địa có vai trò 

rất lớn trong phát triển thành giống thương mại phù hợp với khí hậu nước ta. Ngoài 

ra việc nhập nội các giống từ nước ngoài cũng nên được xem xét. Trên cơ sở bộ sưu 

tập này, tiến hành định danh chính xác và khảo sát các đặc điểm về sinh lý, sinh hóa 

và năng suất nuôi trồng. Trong đó chú trọng phát triển các phương pháp nhận diện 

nhanh giống nấm để chọn ra giống nấm phù hợp. Từ bộ sưu tập, tiến hành phát triển 

kỹ thuật để bảo tồn bộ sưu tập lâu dài, ổn định các giống có tiềm năng thương mại; 

cũng như thúc đẩy các phương pháp cải tiến giống nấm để tạo ra giống có đặc tính 

tốt. Bên cạnh đó cần quan tâm đến các giải pháp công nghệ trong bảo vệ bản quyền 

giống. 

- Nuôi trồng: chủ yếu là nghiên cứu, áp dụng công nghệ phù hợp với điều kiện 

sản xuất cụ thể; đa dạng hóa cơ chất và cải tiến công thức nuôi trồng. Bên cạnh đó, 

kiểm soát sâu bệnh hại nấm là một vấn đề cần quan tâm. 

- Sau thu hoạch: cần xây dựng bộ tiêu chuẩn chất lượng nấm; phát triển các 

phương pháp sơ chế bảo quản phù hợp, đồng thời phát triển các sản phẩm từ nấm để 

nâng cao giá trị thương phẩm cũng như chủ động sản xuất. 

  Đông Nam Bộ nói riêng và khu vực phía nam nói chung là vùng trọng điểm 

của Việt Nam trong sản xuất phôi giống cũng như nuôi trồng nấm. Tại đây có nhiều 

vùng trồng nấm lâu đời với đa dạng chủng loại nấm như Long Khánh, Trảng Bom, 

Xuân Lộc (Đồng Nai), Củ Chi (TP. Hồ Chí Minh), Dầu Tiếng (Bình Dương) ... Đông 

Nam Bộ cũng là khu vực chiếm gần 40% cơ sở sản xuất phôi nấm của cả phía nam 

(31/80 đơn vị từ Đà Nẵng trở vào) [7]. Luận án này góp phần trong việc xây dựng bộ 

sưu tập giống nấm bào ngư xám và bào ngư trắng, hai nhóm nấm bào ngư đang được 

trồng phổ biến tại khu vực này. 

1.2. GIỚI THIỆU VỀ NẤM BÀO NGƯ 

1.2.1. Giới thiệu chung 

  Nấm bào ngư (Pleurotus spp.) là một trong những chi nấm nuôi trồng quan 

trọng nhất của thế giới. Chi nấm này không chỉ có giá trị dinh dưỡng cao mà còn chứa 

nhiều thành phần có hoạt tính sinh học và các ứng dụng khác trong lĩnh vực môi 
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trường [4, 8, 9]. Đặc biệt, nấm bào ngư chứa nhóm chất lovastatin 

(mevinolin/monacolin K), là chất tiềm năng được sử dụng làm thuốc để hạ nồng độ 

cholesterol trong máu [10-12]. Xét về sản lượng nuôi trồng, nấm Pleurotus đứng vị 

trí thứ hai trong các loài nấm được nuôi trồng nhiều nhất trên thế giới và cũng là một 

trong các loài nấm nuôi trồng phổ biến tại Việt Nam đặc biệt tại khu vực Đông Nam 

Bộ. 

Vị trí phân loại của chi Pleurotus như sau [13]: 

Giới:  Fungi  

Ngành:  Basidiomycota  

Lớp:  Agaricomycetes 

Bộ:  Agaricales 

Họ:  Pleurotaceae 

Chi:  Pleurotus  

Loài điển hình: Pleurotus ostreatus (Jacq.) P. Kumm. (1871). 

Với hơn 25 loài được nuôi trồng trên toàn thế giới, chi Pleurotus là một trong 

những chi nấm trồng đa dạng nhất. Chi nấm này phân bố rộng cả khu vực nhiệt đới 

và ôn đới [14]. Sự đa dạng của chi nấm Pleurotus còn được thể hiện ở sự khác biệt 

về genome của các loài. Hiện tại, bộ genome của một số loài trong chi này cũng đã 

được phân tích. P. pulmonarius có bộ gen khoảng 39,2 - 39,9 Mb, 10848  - 11139 

gen [15],12 nhiễm sắc thể [16]. P. ostreatus có bộ gen khoảng 35 Mb [17], 11875  - 

12330 gen [18], 11 nhiễm sắc thể [19]. P. eryngii có bộ gen khoảng 49,9 Mb, 13213 

gen [20], 10 nhiễm sắc thể [21]. Cho đến nay, quan hệ di truyền cũng như việc phân 

loại các loài thuộc chi Pleurotus chưa thống nhất. Singer (1986) phân loại các loài 

thuộc chi Pleurotus gồm khoảng 36 loài [13]. Trong khi đó, Chang và Miles (2004) 

cho rằng chi Pleurotus gồm khoảng 50 loài [5]. Nguyên nhân khiến việc phân loại 

nhóm nấm này trở nên phức tạp và thường xuyên bị nhầm lẫn là do sự đa dạng, thay 

đổi hình thái và đặc điểm phân bố rộng khắp. Ngoài ra, sự phức tạp này có lẽ một 

phần do sự phát triển nhanh của ngành nuôi trồng nấm. Rất nhiều loài mới khi đưa 

vào nuôi trồng thương mại đã không được định danh kỹ càng và được gọi bằng những 

tên không chính xác. Một vài ví dụ là nấm bào ngư xám trồng chủ yếu tại khu vực 

châu Á thường được gọi tên là P. sajor-caju nhưng thực chất là loài P. pulmonarius 

[22-25]; hoặc nấm được gọi P. florida thực chất là loài P. ostreatus hoặc là P. 

pulmonarius [26, 27]. 

https://en.wikipedia.org/wiki/Nikolaus_Joseph_von_Jacquin
https://en.wikipedia.org/wiki/Paul_Kummer
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1.2.2. Vòng đời và đặc điểm di truyền giới tính 

Chu trình sống của nấm bào ngư điển hình cho nhóm nấm đảm bao gồm hai 

pha chính: pha đơn nhân (monokaryon - n) và pha song nhân (dikaryon - n+n). Hai 

hệ sợi đơn nhân dung hợp tế bào chất với nhau tạo thành hệ sợi song nhân có khả 

năng hình thành quả thể (tạo mấu/clamp connection) khi 2 hệ sợi đơn nhân tạo được 

kiểu hình dị hợp ở cả 2 gen điều khiển sự bắt cặp (AxBx, AyBy). Quá trình giảm 

phân tạo ra 4 kiểu bào tử (dựa trên khả năng bắt cặp). Vòng đời điển hình của nấm 

bào ngư được trình bày ở Hình 1.1 và quá trình tạo bào tử xảy ra tại thể đảm được 

trình bày ở Hình 1.2. 

Nấm bào ngư có kiểu di truyền dị tản tứ cực, nguyên tắc bắt cặp của nấm bào 

ngư được trình bày trong Hình 1.3. Với hệ thống bắt cặp tứ cực được điều khiển bởi 

2 nhân tố bắt cặp A và B, các phản ứng tương tác có thể xảy ra giữa các dòng đơn 

bội. Việc xác định khả năng bắt cặp của các hệ sợi đơn bội trong lai chéo là giai đoạn 

mất nhiều thời gian. Cho đến nay chưa có phương pháp phổ biến giúp xác định kiểu 

hình của 2 nhân tố A và B trong hệ sợi đơn bội ngoài phương pháp kiểm tra khả năng 

bắt cặp của từng cặp dòng đơn bội một cách ngẫu nhiên. 

 

Hình 1.1. Vòng đời cơ bản của các loài nấm bào ngư [28] 

(1): Bào tử; (2): nảy nầm của bào tử tạo hệ sợi nấm đơn nhân; (3): dung hợp 

nguyên sinh chất hình thành sợi nấm song nhân; (4): dung hợp nhân; (5): giảm 

phân tại đảm tạo thành bào tử đảm. 
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Hình 1.2. Quá trình tạo bào tử xảy ra tại thể đảm [5]  

(1): Thể đảm chứa 2 nhân chưa dung hợp; (2): Thể đảm sau khi dung hợp 2 nhân 

(nhân lưỡng bội); (3): Thể đảm sau giảm phân I; (4): Thể đảm sau giảm phân II (4 

nhân đơn bội); (5): Bào tử đảm hữu tính trưởng thành. 

AxBx X AyBy (Các dòng đơn bội) 

 

 AxBx+AyBy (Dòng song nhân, hệ sợi có mấu) 

 

Quả thể với đảm (Dung hợp nhân ở đảm) 

 

      AxAyBxBy    

      (Giảm phân) 

   Các kiểu bào tử         (n) 

                 AxBx 

                                        AxBy 

                                        AyBx                (Các cặp phản ứng tương hợp,  

                AyBy                   tạo thành hệ sợi song nhân) 

Hình 1.3. Di truyền giới tính kiểu dị tản tứ cực của nấm đảm [5]  

1.3. THU THẬP VÀ GIỮ GIỐNG NẤM 

1.3.1. Thu thập 

Thông thường các bộ sưu tập giống có được từ các nguồn: 

- Giống gốc từ các viện nghiên cứu, cơ quan lưu trữ giống:  

Theo cơ sở dữ liệu của Hiệp hội Bảo tàng giống vi sinh vật quốc tế - WFCC 

(The World Federation of Culture Collections) hiện nay có 768 cơ sở từ 76 nước 

thuộc hệ thống này [29]. Trong đó một số ngân hàng gen có lưu trữ giống nấm nổi 

tiếng trên thế giới như: ATCC (the American Type Culture Collection) tại Mỹ; CBS 

(The Dutch Centraalbureau voor Schimmelcultures/ Fungal Biodiversity Centre) tại 

Hà Lan; NBRC (National Biological Resource Center), FMRC (Fungus/Mushroom 

Resource and Research Center) tại Nhật Bản… Các chủng giống thuộc các bộ sưu 

tập này có đầy đủ thông tin cơ bản phục vụ cho nghiên cứu, ứng dụng. 
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Việt Nam có 3 bộ sưu tập thuộc hệ thống WFCC là Bảo tàng giống chuẩn vi 

sinh vật Việt Nam (VTCC) thuộc Đại học Quốc gia Hà Nội, Bảo tàng giống vi sinh 

vật (VCCM) thuộc Viện Hàn lâm Khoa học và Công nghệ Việt Nam và Bảo tàng 

giống vi sinh vật công nghiệp (VCIM) thuộc Viện Công nghiệp Thực phẩm. Trong 

đó VTCC bảo quản nhiều loài nấm sợi và nấm men. Tuy nhiên, bảo tàng không tập 

trung lưu trữ các chủng giống nhóm nấm lớn [30]. Hầu hết các nhóm nấm ăn thông 

thường như bào ngư (Pleurotus sp.), nấm mèo (Auricula sp.), nấm rơm (Vovariella 

sp.) … đều không được lưu trữ tại bảo tàng. Tại phía nam, Trung tâm Công nghệ Sinh 

học TP. HCM đã có bộ sưu tập giống vi sinh vật và đã tiến hành bảo quản được trên 

150 chủng vi nấm và vi khuẩn... Tuy nhiên mảng nấm lớn vẫn chưa được quan tâm 

nhất là các loại nấm ăn thông dụng như nấm rơm, nấm bào ngư...  

Ngoài ra, tại nhiều đơn vị nghiên cứu cũng có các bộ sưu tập riêng, tuy nhiên 

nhìn chung trong tình trạng được bảo quản sơ sài, thiếu thông tin đối chiếu, thiếu các 

thông tin về năng suất, chất lượng giống. 

- Giống phân lập từ giống thương mại, nuôi trồng 

 Các cơ sở sản xuất giống cũng thường lựa chọn các loại nấm lưu hành trên thị 

trường và tiến hành phân lập từ quả thể và giữ giống. Một dạng nguyên liệu khác 

cũng có thể phân lập được là sợi tơ trong các bịch giống hay bịch phôi. Tuy nhiên 

thông tin về nguồn gốc giống thường không đầy đủ. 

- Phân lập từ các chủng giống bản địa 

  Đây là nhóm được các cơ sở nghiên cứu quan tâm vì các giống bản địa thường 

có khả năng thích nghi với điều kiện khí hậu cũng như khả năng chống chịu tốt với 

các tác nhân gây bệnh. Từ các chủng giống này người ta cũng tiến hành định danh, 

đánh giá và các nghiên cứu về nuôi trồng, chất lượng dinh dưỡng, hoạt tính sinh học 

và các yếu tố an toàn. Các giống phù hợp có thể đưa vào sản xuất thương mại. Nguồn 

giống này còn là nguồn vật liệu quan trọng cho công tác lai tạo, cải tiến giống. Tại 

nước ta, một vài chủng nấm có nguồn gốc bản địa đã được thu thập, nghiên cứu và 

thương mại hóa như chủng nấm hương (Lentinula edodes) tại vùng Langbiang (Lâm 

Đồng) [31], chủng nấm bào ngư (P. cystidiosus var. blaoensis) tại Bảo Lộc (Lâm 

Đồng) [32], chủng nấm linh chi (Ganoderma lucidum) thu thập tại phía nam. 

1.3.2. Giữ giống 

  Giống nấm qua quá trình cấy chuyền nhiều lần hay giữ giống không đúng cách 

thường sẽ bị thoái hóa. Một số biểu hiện của của quá trình thoái hóa giống nấm có 

thể quan sát được như như tốc độ lan tơ yếu, giảm hàm lượng một số sắc tố và nghiêm 
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trọng nhất là giảm năng suất nuôi trồng, thậm chí không ra quả thể [5, 33, 34]. Sự 

thoái hóa của giống trong quá trình giữ giống có thể do sự thiếu dinh dưỡng, giảm 

hàm lượng oxy, tích lũy các chất độc, thay đổi pH dẫn đến sự thay đổi cấu trúc và 

tính chất của tế bào. Bên cạnh đó quá trình giữ giống cũng có thể làm xuất hiện các 

đột biến. Ngoài ra, nhiễm tạp cũng là vấn đề lo ngại trong trong giữ giống. Do vậy 

các kỹ thuật giữ giống đều hướng đến mục tiêu: giống vẫn sống sau thời gian dài; giữ 

được các đặc điểm di truyền, hình thái, sự ổn định các yếu tố sinh lý sinh hóa và năng 

suất nuôi trồng; không bị tạp nhiễm vi sinh vật [5]. 

  Hiện tại có nhiều phương pháp giữ giống nấm khác nhau. Tùy theo đối tượng, 

điều kiện, người ta sẽ lựa chọn phương pháp phù hợp. 

  Giữ giống trong thời gian ngắn: các yếu tố ảnh hưởng là tần suất cấy chuyền, 

môi trường giữ giống và nhiệt độ. Giống khi lan đầy trong dụng cụ chứa (ống 

nghiệm/vial) chứa môi trường phù hợp (potato dextrose agar - PDA, malt yeast agar 

- MYA, mushroom complete medium - MCM…) sẽ đặt vào tủ giữ giống ở nhiệt độ 

5°C (riêng nấm rơm là 15°C). Cấy chuyền sau mỗi 3-12 tháng. Đây là phương pháp 

giữ giống sử dụng phổ biến trong các phòng thí nghiệm giữ giống của các đơn vị sản 

xuất [35]. Ngoài ra người ta có thể giữ giống trên các giá thể làm giống như lúa miến 

[36], lúa mì [37].  

   Giữ giống trong thời gian dài: người ta có thể sử dụng riêng lẻ hoặc kết hợp 

các phương pháp: hạn chế dinh dưỡng, hạn chế oxy, đông khô, lạnh sâu hay giữ trong 

nitơ lỏng. Các phương pháp này có thể giống ổn định từ 1-5 năm. 

  Phương pháp hạn chế dinh dưỡng: phương án này đề xuất giữ sợi tơ nấm trong 

nước cất vô trùng ở nhiệt độ phòng trong 1-2 năm [38]. 

  Phương pháp hạn chế oxy: tương tự như phương pháp giữ giống trên thạch 

nhưng người ta đổ thêm một lớp dầu khoáng vô trùng trên môi trường thạch có tơ 

nấm đã lan đầy và có thể giữ ổn định đến 2 năm [39-41]. 

  Phương pháp đông khô: phương pháp này phù hợp cho giữ bào tử, không phù 

hợp cho giữ hệ sợi. Nước trong bào tử sẽ được tách ra ở nhiệt độ thấp dưới áp suất 

thấp trong các máy đông khô và sau đó được giữ trong ống ampoules. Phương pháp 

này cũng ghi nhận phù hợp giữ đến 4 năm cho nấm Cordyceps militaris [38]. 

  Phương pháp lạnh đến lạnh sâu: bảo quản giống nấm ở nhiệt độ lạnh ngưỡng -

20 đến -80°C, có thể giữ giống đến 3 năm khi kết hợp một số chất chống đông để giữ 

giống [42-46].  
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  Phương pháp giữ giống trong ni tơ lỏng (-196°C): đây là phương pháp phù hợp 

để giữ giống trong thời gian dài hơn 5 năm [35, 47-49]. 

1.4. ĐỊNH DANH NẤM              

    Việc định danh chính xác tên nấm có vai trò quan trọng. Định danh chính xác 

hỗ trợ cho nhiều lĩnh vực khác như bảo quản nguồn gen, bảo tồn đa dạng sinh học… 

Đây là bước đầu tiên của quá trình nghiên cứu đánh giá các đặc điểm về sau. Để định 

danh, phương pháp cơ bản là dựa vào các đặc điểm hình thái (đại thể và vi thể). Bên 

cạnh đó nhiều phương pháp khác cũng được sử dụng riêng lẻ hay phối hợp để xác 

định loài. 

Guzman đã hệ thống các phương pháp khác nhau để định danh nấm Pleurotus 

theo Hình 1.4. 

Hình 1.4. Các phương pháp phổ biến để xác định loài Pleurotus [27] 

Theo đó, việc định danh nấm người ta sử dụng các bước sau đây: 

1. Khảo sát quả thể: màu sắc của các phần, kết cấu, kiểu bề mặt mũ nấm, vị 

trí và bề mặt của cuống nấm, có hay không vân trên cuống 

2. Màu sắc của bào tử (dấu in bào tử) 

3. Cơ chất tự nhiên 

4. Phân lập chủng nấm và cho lai với chủng đã được định danh chính xác 

(khảo sát sự tương hợp loài) 

5. Nghiên cứu cấu trúc vi thể của quả thể 

6. Phân tích đặc tính sinh hóa 

7. Phân tích sinh học phân tử 

  Các bước trên được tiến hành theo một trật tự xác định, sau khi đủ 7 bước 

người ta rút ra mối liên hệ và đánh giá chung để định danh cuối cùng. Tuy nhiên tùy 

theo điều kiện, mục tiêu, đối tượng mà một số bước có thể được bỏ qua hoặc một số 
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loài có một số đặc điểm rất đặc trưng chỉ cần một/một số bước là có thể xác định 

được. 

Việc định danh nấm bào ngư thông thường sẽ có 3 nội dung: định danh bằng 

hình thái (tương ứng các bước 1, 2, 3, 5, 6), định danh dựa trên sự tương hợp loài 

(tương ứng với bước 4) và định danh dựa trên sinh học phân tử (tương ứng với bước 

7). 

1.4.1. Định danh dựa trên các đặc điểm hình thái 

1.4.1.1.  Đặc điểm chung của các loài thuộc chi Pleurotus 

Đặc điểm chung các loài thuộc chi Pleurotus được mô tả như sau [50]: 

  Quả thể có cuống ở giữa, ở một bên hoặc không có cuống, nấm gây mục gỗ 

trên cây một lá mầm hoặc dương xỉ, một số loài phát triển trên mặt đất. Mũ nấm có 

lông mịn đến trơn láng; rìa mép lúc đầu cuộn lại. Vòng cổ có hoặc không, một số loài 

có vòng trên thân. Phiến nấm kéo dài xuống cuống, hiếm khi phân đôi, mép phiến rõ 

ràng. Thịt nấm dày đến rất mỏng, dạng thịt đến hơi ẩm hoặc nhầy, thường trở nên dai. 

  Bào tử màu trắng hoặc hồng nhạt, trơn láng, inamyloid, có nhiều đốm màu 

hoặc không; hình cầu, hình elip hoặc hình trụ, hiếm khi có hình hạt đậu. Đảm ngắn 

đến khá dài (11-)18 - 80 µm, dài gấp 2 đến 6 lần chiều dài bào tử. Liệt bào đỉnh có 

hoặc không, thường có mấu nhọn đến mấu nhọn-đỉnh tròn. Liệt bào bên có ở một số 

loài. Bào tầng không dày, vùng cận bào tầng mỏng (5 µm) đến dày (50 µm). Hệ sợi 

tơ monomitic hoặc dimitic với sợi nấm liên kết thuôn gọn, hiếm khi phân nhánh; hệ 

sợi nguyên thủy ít nhiều căng phồng hoặc không, vách trở nên dày ở một số loài, có 

mấu ngoại trừ một số loài dị thường, các tế bào sợi nấm hiếm khi dài tới 300 µm. Lớp 

nền của phiến được cấu tạo bởi hệ sợi giảm dần, sau đó là dạng đan xen, trong một 

số trường hợp có cấu trúc hướng tâm. Bề mặt của mũ nấm được cấu tạo bởi các sợi 

nấm hình tia, ở một số loài có sợi nấm hình liềm đơn giản đến phân nhánh hoặc ít 

phân nhánh, tạo thành lớp lông nhung. 

  Đặc điểm hình thái một số loài phổ biến trong chi Pleurotus được mô tả trong 

Hình 1.5. 
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Hình 1.5. Đặc điểm hình thái một số loài trong chi Pleurotus 

I: P. ostreatus: A. Mũ nấm; B. Bào tử; C. Basidia; D. Hệ sợi của thể nền phiến 

nấm; E. Hệ sợi của cuống nấm; F. Hệ sợi của mũ nấm. Thước 1 = 10 cm cho hình A; 

thước 2: = 20 µm cho hình B–F [51]. 

II: P. pulmonarius: a. Hệ sợi nguyên thủy vách mỏng; b. Hệ sợi nguyên thủy 

vách dày; c. Hệ sợi lớp nền có cấu trúc giống khung xương, keo hóa; d. Cụm basidia; 

e. Bào tử. Thước = 10 μm [22]. 

III: Lentinus sajor-caju (Fr.) Fr. (1838): a. Quả thể non [50]; b. Quả thể 

trưởng thành. 

IV: P. cystidiosus O.K. Mill: A. Tai nấm; B. Bào tử; C. Đảm; D. Cấu trúc hiển 

vi bào tử vô tính; E. Hình thái sợi nấm khi nuôi cấy. Thước 1 = 30 µm cho hình B-

D, thước 2 = 10 cm cho hình A [51]. 

V: P. cornucopiae [52]. 

VI: P. djamor: A. Quả thể; B. Bào tử; C. Cheilocystidia; D. Thể nền bào tầng 

và bào tầng; E. Hệ sợi mũ nấm; F. Hệ sợi cuống nấm. Thước 1 = 5 cm cho hình A, 

thước 2 = 30 μm cho hình B – F [51]. 
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1.4.1.2. Một số đặc điểm hình thái phân biệt một số loài nấm bào ngư phổ 

biến tại Việt Nam 

  Việc phân tích bằng hình thái đòi hỏi phải quan sát kỹ lưỡng các đặc điểm và 

đối chiếu với các khóa phân loại. Tuy nhiên, qua các mô tả [22, 50, 51, 53-57], một 

số loài nấm bào ngư phổ biến có thể phân biệt bằng các đặc điểm điển hình. 

- P. citrinopileatus: màu sắc vàng tươi đặc trưng của quả thể, cuống phân nhánh; 

tỉ lệ chiều dài trên chiều rộng của bào tử (Q) = 2,6 [58]. 

- P. djamor: màu hồng của tai nấm khi còn non; có liệt bào, Q = 2,8 [51]. 

- P. cornucopiae: phiến nấm kéo dài từ mũ nấm xuống đến chân cuống nấm, 

tại cuống các phiến nấm tạo thành các gờ nối với nhau giống như mạng lưới; 

Q = 1,8-2,3 [56].  

- P. cystidiosus: bề mặt mũ nấm có nhiều vảy nhỏ màu nâu đen hình thành khi 

bề mặt bị nứt, có bó cuống bào tử màu đen rất đặc trưng khi tơ nấm phát triển; 

kích thước bào tử lớn: 12-16 × 4,0-6,0 µm [59], Q=3,0 [60]. 

- Lentinus sajor-caju: đặc trưng là có vòng cổ; các tác giả trên thế giới chấp 

nhận tên nấm P. sajor-caju chính là một đồng danh của loài này [61]. Còn loài 

bào ngư xám đang được trồng phổ biến hiện nay và được gọi tên là P. sajor-

caju thực chất là loài P. pulmonarius [22-25].  

- P. pulmonarius: mũ nấm màu xám, tai nấm mỏng, với các vân sọc đặc trưng 

phần rìa mũ nấm tạo hình gợn sóng khi về già. 

- P. ostreatus: loài này có nhiều phân loại dưới loài nên loài này có nhiều màu 

sắc khác nhau của mũ nấm (trắng, tím, xám…). Đặc trưng là tai nấm lớn, dày; 

không có liệt bào. Phức hợp P. ostreatus bao nhiều loài có đặc điểm cơ bản 

giống nhau như P. columbinus, P. spodoleucus, P. salignus, P. floridanus, P. 

abieticola, P. placentodes  [13, 23, 26, 27, 61-64]. 

- Phân biệt giữa P. ostreatus và P. pulmonarius: ngoài những đặc điểm bên 

ngoài có thể quan sát được, đặc điểm vi thể giúp phân biệt là hình thái bào tử. 

Tỉ lệ giữa chiều dài/chiều rộng của bào tử (Q) có sự khác biệt giữa hai loài. Q 

của loài P. pulmonarius thấp hơn Q của loài P. ostreatus. Một số thông tin về 

giá trị Q như sau: Q của P. ostreatus: 2,8-3,1 [60]; 2,7 – 2,8 [65]; P. 

pulmonarius: 2,1 [66]; 2,2 -2,7 [60]; 2,3 -2,8 [65]. 

1.4.2. Định danh dựa trên sự tương hợp loài 

Nguyên tắc của phương pháp này là: cho hệ sợi loài nấm cần định danh lai với 

các loài nấm của chi Pleurotus đã xác định tên loài. Những loài khác nhóm tương 

hợp sẽ không lai được với nhau [67]. Các dữ liệu về sự tương hợp loài có giá trị không 

http://mushroomobserver.org/name/show_name/113
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chỉ đối với các nhà phân loại học mà còn đối với các nhà tạo giống. Các thông tin này 

giúp các nhà tạo giống xác định được giới hạn di truyền của các cặp lai và lựa chọn 

phương pháp phù hợp. Tùy theo bộ sưu tập mà số nhóm tương hợp loài sẽ công bố 

khác nhau. 3 nhóm tương hợp tại Bắc Mỹ và 11 nhóm tương hợp tại châu Âu đã được 

công bố [23, 26]. Ở các giống Châu Á, các tác giả đã tiến hành lai giữa hai dòng đơn 

bội (mon – mon) và giữa một dòng song nhân và một dòng đơn bội (di –mon) của 24 

giống nấm bào ngư và có kết quả theo Hình 1.6. 

 

Hình 1.6. Kết quả lai mon–mon và  di–mon giữa các loài Pleurotus [68] 

Dấu +: tương hợp lai mon–mon; dấu - không tương hợp lai mon - mon; D: 

không tương hợp lai di – mon. 

Dựa trên trên kết quả này các giống nấm trong nghiên cứu được xếp vào 12 

nhóm theo Bảng 1.1. 

Phương pháp này cũng dùng để xác định các nhóm Pleurotus ở New Zealand 

[66]; các loài trong nhóm P. cystidiosus [69]. Trong một vài trường hợp phương pháp 

này phân tách được cả hai loài không thể phân tách được bằng sinh học phân tử hoặc 

hình thái: P. sajor-caju và P. pulmonarius [70]. Tuy nhiên có quan điểm cho rằng hai 

loài này vẫn không phân tách được [68]. Các thông tin này có nhiều mâu thuẫn; điều 

này có thể do chủng nấm của các nghiên cứu trên là không thống nhất, hoặc sự nhầm 

lẫn của các tác giả trong định danh loài P. sajor-caju và khái niệm loài trong giới nấm 

cũng tương đối đa dạng. Có 3 quan niệm về loài (species) trong nhóm nấm: loài hình 

thái (morphological species), loài kiểu gen (phylogenetic species) và loài sinh học 
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(biological species) [71]. Các tác giả cũng cho rằng nghiên cứu về hệ thống bắt cặp 

(mating system) là tương ứng với loài sinh học và phù hợp cho phân loại nấm.  

Bảng 1.1. Các nhóm không tương hợp của chi Pleurotus 

Loài Loài đồng danh/Dưới loài Nhóm không 

tương hợp  

P. ostreatus P. ostreatus var. columbinus  

P. djamor  

P. flabellatus 

I 

P. pulmonarius P. eugrammus 

P. eugrammus var. brevisporus  

P. sajor-caju  

P. sapidus  

P. sp. florida  

P. opuntiae 

II 

P. calyptratus  III 

P. cornucopiae P. cornucopiae var. 

citrinopileatus 

IV 

P. corticatus  V 

P. cystidiosus P. abalonus VI 

P. dryinus  VII 

P. eryngii  VIII 

P. nebrodensis  IX 

P. salmoneostramineus P. rhodophyllus  

P. ostreatoroseus 

X 

P. smithii  XI 

P. ulmarius  XII 

 

1.4.3. Định danh dựa trên các trình tự bảo tồn 

Phương pháp định danh bằng đặc điểm hình thái là nền tảng của quá trình định 

danh. Tuy vậy hình thái của nấm (kích thước, màu sắc, hình dáng…) thay đổi bởi ảnh 

hưởng của các yếu tố môi trường và nhiều loài có quan hệ di truyền gần khó xác định. 

Đồng thời phương pháp này đòi hỏi nhà phân loại phải có trình độ chuyên môn và 

cần nhiều thời gian để xử lý mẫu và so sánh với các khóa phân loại khác nhau. Do đó 

người ta đã phát triển phương pháp định danh hỗ trợ dựa trên phân tích dữ liệu các 

gen bảo tồn. Phần lớn phương pháp phân loại thuộc nhóm này đều sử dụng các trình 



16 

 

 

 

tự bảo tồn nằm trong gen mã hóa các RNA của ribosome (rDNA) và một vài gen mã 

hóa một số protein đặc biệt khác. 

Gen mã hóa RNA của ribosome (rDNA) đóng vai trò quan trọng trong các 

nghiên cứu định danh và phát sinh loài. rDNA có liên quan mật thiết tới quá trình tiến 

hóa và đặc biệt không mã hóa cho bất kì protein nào. Các gen rDNA có đến hàng 

trăm bản lặp lại, nằm cách nhau bởi các vùng không phiên mã NTS (non transcribed 

spacer), tạo thành một vùng phức hợp nằm trong nhân. Phần lớn rDNA tương đối bảo 

tồn nên được xem là cơ sở để tìm ra sự tương đồng và khác biệt khi so sánh các sinh 

vật khác nhau. Thành phần một rDNA bao gồm: ba trình tự mã hóa 18S, 5.8S, 28S 

rRNA và hai vùng sao mã bên trong ITS1, ITS2 (internal transcribed spacer) nằm 

phân cách các trình tự mã hóa. ITS1, ITS2 và tiểu phần 5.8S được gọi chung là vùng 

sao mã bên trong (Hình 1.7)  [72, 73]. 

 

Hình 1.7. Cấu trúc của vùng rDNA nấm [72] 

Các vùng ITS có độ dài 600 đến 700 bp và tiến hóa nhanh nên có thể thay đổi 

về trình tự, độ dài [74, 75]. Các vùng khác bên cạnh ITS như 18S (SSU), 5.8S và 28S 

(LSU) thường bảo tồn và được sử dụng để thiết kế các mồi chung cho nhân bản vùng 

ITS [76] [73]. Đặc biệt, ITS có tính bảo thủ cao trong loài nhưng lại thay đổi ở các 

loài khác nhau nên ITS trở thành vùng trình tự phù hợp cho nghiên cứu tiến hóa, phát 

sinh loài và đa dạng di truyền. Trong khi đó vùng SSU phù hợp cho phân biệt mức 

độ họ trở lên và vùng LSU phân biệt mức độ chi trở lên [77]. Do vậy, vùng ITS được 

sử dụng để phân biệt giống ở các mức độ khác nhau (dưới loài, loài, chi…) [70].  

ITS là vùng trình tự đã được sử dụng rộng rãi trong định danh nấm. ITS được 

phát triển trong định danh nấm vào năm 1990 bởi White và cs. [78]. Hai primer ITS1 

và ITS4 cùng một số primer khác để khuếch đại toàn bộ đoạn trình tự đến nay vẫn 

được sử dụng phổ biến [78]. Trình tự vùng ITS hiện được sử dụng rộng rãi và đã 

được đề xuất là DNA barcode cơ bản cho nấm tại International Fungal Barcoding 

Consortium năm 2012 [79]. Hiện nay mặc dù có khá nhiều trình tự gen được sử dụng 

để định danh, ITS với tính chất mã vạn năng, dễ khuếch đại bằng PCR và khả năng 
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phân tách loài, nó vẫn được đánh giá là chỉ thị định danh hiệu quả nhất cho giới nấm 

và dữ liệu ITS cũng là một trong những dữ liệu phong phú nhất của Gen Bank hiện 

nay [76, 77, 79]. Thống kê đến nay cho thấy có gần 3700 trình tự ITS của chi 

Pleurotus có trên Gen Bank. Tuy vậy, ở một số chi nấm khác như Aspergillus, 

Cladosporium, Fusarium, Penicillium việc sử dụng ITS không hiệu quả, các đoạn 

trình tự khác được phát triển [77, 80]. Các trình tự khác như elongation factor 1-α 

(EF1α), RNA polymerase II subunits (RPB1 và RPB2) ... cũng đã được sử dụng trong 

định danh nấm [76, 77, 81, 82]. Thông tin một số vùng trình tự và gen để định danh 

các loài thuộc chi Pleurotus được trình bày trong Bảng 1.2. 

Bảng 1.2. Một số trình tự và gen được sử dụng để định danh nấm bào ngư 

trong một số công bố 

STT Loài Vùng trình tự 

sử dụng 

Tham 

khảo 

1 Khoảng 200 loài nấm ITS, LSU, SSU, EF1α, 

RPB1, RPB2 

[81] 

2 4 chủng thuộc 2 loài P. ostreatus 

và P. djamor 

LSU [83] 

3 25 chủng Pleurotus tại Mexico ITS [84] 

4 P. floridanus, P. cystidiosus ITS [85] 

5 31 chủng nấm (thuộc 10 loài) ITS [86] 

6 9 chủng nấm bào ngư tại Việt 

Nam 

ITS [60] 

7 19 mẫu nấm (có chi Pleurotus) ITS [87] 

8 19 chủng P. eryngii tại Jordan ITS, LSU [88] 

9 3 loài tại Nigeria ITS [89] 

10 8 chủng tại Nigeria ITS [90] 

11 132 chủng tại Trung Quốc ITS và LSU [91] 

 
1.5. PHÂN TÍCH ĐA DẠNG DI TRUYỀN BẰNG KỸ THUẬT AFLP  

Theo các quy luật di truyền, trong một quần thể khi các cá thể có quan hệ di 

truyền gần lai với nhau thì thế hệ con có khả năng giảm sức sống, kém thích nghi. Do 

vậy, quần thể có sự đa dạng di truyền cao sẽ có nhiều cơ hội sống sót và phát triển 

hơn so với quần thể có sự đa dạng di truyền thấp. Chính vì vậy, trong quá trình lai tạo 

giống, phân tích quan hệ di truyền các dòng bố mẹ là công đoạn quan trọng. Các cá 

thể có quan hệ di truyền xa, sẽ được ưu tiên lựa chọn làm dòng bố mẹ để giúp tăng 

khả năng xuất hiện các tổ hợp có ưu thế lai cũng như tránh hiện tượng thoái hóa 

giống.  

Để phân tích quan hệ di truyền, người ta thường sử dụng dữ liệu về trình tự của 

gen. Tuy nhiên, việc giải trình tự các gen khá tốn kém nên các phương pháp sinh học 
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phân tử khác để đánh giá quan hệ di truyền đã được phát triển. Mặc dù hiện nay việc 

giải trình tự các đoạn gen đã trở nên đơn giản và nhanh chóng, nhưng các kỹ thuật 

phân tích dựa trên chỉ thị DNA vẫn tiếp tục được phát triển nhằm đánh giá nhanh độ 

đa dạng di truyền mà không cần giải trình tự các gen hay toàn bộ genome. 

Chỉ thị DNA từ lâu đã được sử dụng trong phân tích đa dạng di truyền. Phương 

pháp RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) là phương pháp đầu tiên 

được sử dụng [92]. Sau đó với sự phát triển của kỹ thuật PCR nhiều chỉ thị phân tử 

khác đã được giới thiệu để đánh giá đa dạng di truyền cho nhiều đối tượng sinh vật 

[73]. Trong đánh giá di truyền nấm bào ngư dựa trên chỉ thị DNA, một số kỹ thuật đã 

được giới thiệu như RFLP, AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism), 

RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA), ISSR (Inter Simple Sequence 

Repeats) … đã được áp dụng và một số kết quả được trình bày ở Bảng 1.3. 

Trong các phương pháp đánh giá đa dạng di truyền, AFLP đã được sử dụng phổ 

biến trong phân tích đa dạng di truyền nấm lớn. Phương pháp này kết hợp các hệ 

thống chỉ thị khác nhau để phân tích các đối tượng còn ít biết thông tin [93]. AFLP 

được đánh giá cho nhiều thông tin hơn so với các phương pháp RFLP hay RAPD 

[16]. Phương pháp này cũng được đánh giá phù hợp khi phân tích đa dạng di truyền 

trên một vài đối tượng khác [94]. Phương pháp AFLP đã được áp dụng trong phân 

tích đa dạng di truyền một số loài nấm ăn khác như nấm hương [95, 96], nấm ngọc 

châm (Hypsizygus marmoreus) [97], nấm mỡ [98]... AFLP có thể đánh giá nhanh độ 

đa dạng di truyền dựa trên sự đa dạng của các đoạn DNA được khuếch đại có chọn 

lọc sau khi cắt bởi 2 enzyme giới hạn (RE) thông qua PCR. Phương pháp này được 

giới thiệu bởi Vos và cs. (1995), sau đó Pawlik và cs. (2012) phát triển bộ mồi chuyên 

biệt cho chi Pleurotus [93, 99].  

1.6. ĐÁNH GIÁ CHẤT LƯỢNG GIỐNG 

Để đánh giá, lựa chọn giống nấm phù hợp người ta thường đánh giá ở các mức 

độ khác nhau: DNA và biểu hiện gen, dựa trên enzyme của giống nấm và các thử 

nghiệm sinh hóa, sinh trưởng của hệ sợi tơ trên các môi trường dinh dưỡng. Đặc biệt 

quan trọng nhất là đánh giá sự lan tơ trên cơ chất nuôi trồng và hiệu suất sinh học khi 

trồng thử nghiệm. 

1.6.1. Đánh giá dựa trên DNA và sự biểu hiện gen 

Đây là mức độ đánh giá được mong đợi vì sẽ nhanh chóng phát hiện giống thoái 

hóa dựa vào sự thay đổi cấu trúc của DNA hay sự biểu hiện của các gen. Tuy nhiên 

cho đến nay các công bố thuộc nội dung này còn rất ít. Mức độ methyl hóa DNA 

được ghi nhận gia tăng khi nấm C. militaris bị thoái hóa [100]. Phương pháp Tunel 

ghi nhận sự thay đổi của DNA của nấm P. ostreatus và cho thấy mức độ hư hỏng  
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Bảng 1.3. Một số nghiên cứu sử dụng chỉ thị DNA trong phân tích đa dạng di truyền 

nấm bào ngư 

 

DNA tương ứng với các giống sau các lần cấy chuyền (sau 1, 5, 10, 15 lần) [106]. 

Cũng trong nghiên cứu này người ta sử dụng các công cụ khác nhau của proteomics 

đánh giá biểu hiện của các nhóm gen liên quan và cho rằng quá trình sửa chữa sai 

khác của gen bị khóa trong quá trình nhân đôi DNA khi cấy chuyền.  

1.6.2. Đánh giá dựa trên enzyme và các phản ứng sinh hóa 

Nấm có khả năng sử dụng cơ chất hiệu quả nhờ vào các enzyme ngoại bào 

được tiết ra môi trường để thủy phân cơ chất. Các nhóm enzyme đó là cellulase, 

laccase… Việc đánh giá hoạt lực của các nhóm enzyme này cũng là một phương pháp 

cơ bản để xác định chất lượng giống nấm cũng như khai thác cho các mục đích khác 

[107]. Hoạt lực enzyme CMCase và laccase cao đồng thời cũng cho năng suất cao 

được ghi nhận trong nghiên cứu trên nấm P. ostreatus và P. sajor-caju [108]. Các 

nghiên cứu khác trên nấm P. ostreatus và nấm hương (Lentinula edodes) cũng ghi 

nhận kết quả tương tự [109, 110]. Trong sự thoái hóa của giống nấm C. militaris 

người ta ghi nhận sự suy giảm hoạt lực enzyme cellulase và amylase [34]. 

Để đánh giá nhanh hơn nữa chất lượng giống nấm, các thử nghiệm sinh hóa 

đã được nghiên cứu áp dụng. Thông qua phản ứng, các chất trong môi trường sẽ thay 

đổi và được đo đạc qua các thiết bị từ đó tính toán được khả năng chuyển hóa và đánh 

giá chất lượng giống nấm. Khởi đầu là công bố của Magae và cs. (2005). Các tác giả 

nuôi cấy nấm kim châm (Flammulina velutipes) trên môi trường YBLB [111]. Môi 

trường này chứa cao nấm men, peptone, bromothymol blue (BTB) và lactose. Thông 

qua sự thay đổi màu của môi trường nuôi cấy tương ứng với năng suất nấm trồng 

người ta nhận thấy những giống có năng suất thấp (dấu hiệu thoái hóa) thì màu môi 

 Loài Phương 

pháp 

Tham 

khảo 

1 34 chủng tại Châu Á (thuộc 12 nhóm tương hợp loài) RFLP [101] 

2 P. pulmonarius  AFLP [16] 

3 21 chủng tại Châu Á và Châu Âu (P. ostreatus, P. 

sajor-caju, P. eryngii, P. pulmonarius, P. florida, P. 

cystidiosus) 

AFLP [99] 

4 71 chủng thuộc 5 loài Pleurotus tại Kenya  AFLP [102] 

5 7 chủng (thuộc 5 loài) Pleurotus tại Mỹ RAPD [103] 

6 9 chủng Pleurotus tại Việt Nam AFLP [60] 

7 Pleurotus tại Ấn Độ RAPD [104] 

8 19 chủng P. eryngii tại Jordan ISSR [88] 

9 P. ostreatus tại Indonesia RAPD [105] 

10 132 chủng Pleurotus tại Trung Quốc ISSR [91] 



20 

 

 

 

trường là xanh lục (blue). Những giống có năng suất ổn định sẽ có màu xanh lá cây 

(green) hoặc màu vàng (yellow). Đây là phát hiện ý nghĩa cho phép sàng lọc các 

giống thoái hóa trong thời gian ngắn mà không cần phải nuôi trồng (trong nghiên cứu 

này là 4 ngày). Trên nền tảng phương pháp này, Chen và cs. (2019) đã khảo sát trên 

nấm rơm (Volvariella volvacea) cũng cho kết quả tương tự [33]. Những giống sau 

quá trình cấy chuyền liên tục sẽ bị thoái hóa. Số lần cấy chuyền càng nhiều thì dấu 

hiệu thoái hóa càng lớn (tốc độ lan tơ trên môi trường thạch và sinh khối trên môi 

trường lỏng giảm tương ứng). Đặc biệt là có sự tương ứng giữa màu sắc của môi 

trường trong thử nghiệm YBLB với sự thoái hóa. Phương pháp này được áp dụng để 

sàng lọc giống nấm thoái hóa trước khi tiến hành thí nghiệm [112]. Sự thay đổi màu 

của môi trường được giải thích có thể là do thay đổi pH [33], hoặc có thể do hoạt lực 

enzyme laccase và peroxidase phân giải thuốc thử thông qua phản ứng oxy hóa khử 

[113]. Cấu trúc phenolic của BTB tương tự cấu trúc của lignin nên sẽ được hệ enzyme 

ligninolytic phân giải [114]. Phương pháp đánh giá này đang được các đơn vị thương 

mại áp dụng để sàng lọc nhanh các giống nấm trong bộ sưu tập giống của mình. 

1.6.3. Đánh giá sự sinh trưởng của giống nấm trên các môi trường dinh 

dưỡng 

Môi trường cấp 1 (môi trường thạch) được sử dụng để phân lập, nhân giống 

và giữ giống. Môi trường này cũng được lựa chọn để khảo sát sơ bộ chất lượng giống 

nấm. Tốc độ lan tơ và hình thái khuẩn lạc phù hợp là những tiêu chí được lựa chọn 

vì giúp rút ngắn thời gian sản xuất giống [115]. Các môi trường cấp 1 được sử dụng 

thường bổ sung nguồn carbon là glucose và nguồn nitơ là các thành phần tự nhiên 

gồm các loại dịch chiết rau củ; trong đó môi trường PDA là môi trường phổ biến nhất. 

Người ta thường đo đường kính vòng lan tơ của các khuẩn lạc trên môi trường dinh 

dưỡng sau một thời gian nhất định từ đó so sánh giữa các giống. Tùy theo đặc tính 

của giống mà người ta lựa chọn các giống nhanh nhất. Bảng 1.4 tổng hợp một số công 

bố về tốc độ lan tơ trên PDA của một số giống nấm bào ngư có hình thái trắng và 

xám phổ biến. Mặc dù PDA là môi trường phổ biến, một số môi trường khác (malt 

yeast agar - MYA, malt extract agar - MEA...) cũng được sử dụng trong nhân giống, 

giữ giống nấm [116-118]. 

Hiện nay người ta cũng áp dụng nhân giống cấp 2 trên điều kiện lỏng [119]. 

Kỹ thuật nhân giống lỏng (meo lỏng) có các nhiều ưu điểm như rút ngắn thời gian, 

chất lượng giống đồng nhất, sức sinh trưởng tốt, năng suất cao hơn và đã được áp 

dụng trên một số đối tượng như nấm hương (Lentinula edodes), kim châm 

(Flammulina velutipes), nấm Bai-Ling (P. nebrodensis), bào ngư (P. ostreatus) [120-
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123]. Tuy vậy kỹ thuật này đòi hỏi độ vô trùng cao, cũng như đầu tư ban đầu về thiết 

bị phù hợp. 

Bảng 1.4. Tốc độ lan tơ của một số giống bào ngư xám, trắng phổ biến trên môi 

trường PDA  

Loài Đường kính/tốc độ vòng lan 

tơ theo công bố 

Tốc độ lan tơ quy 

đổi (mm2/ngày) 

Tham 

khảo 

 

 

 

P. pulmonarius 

5,6 mm/ngày 172,32 [124] 

3,2 cm sau 7 ngày 114,83 [125] 

6,44 mm/ngày 227,45 [126] 

4,4 cm sau 7 ngày 217,11 [127] 

23 mm2/ngày  23,00 [128] 

 

 

P. ostreatus 

3,0 mm/ngày 49,45 [124] 

9 cm sau 8 ngày  908,43 [129] 

0,79 cm/ngày 342,94 [130] 

8,42 mm/ngày 389,58 [126] 

6,43 cm sau 7 ngày 465,13 [117] 

10,12 mm/ngày 803,95 [131] 

 

P. cystidiosus 

3,02 cm sau 6 ngày 119,33 [129] 

4,3 cm sau 12 ngày 120,96 [132] 

2,1 cm sau 7 ngày 49,46 [133] 

P. cornucopiae 6,11 mm/ngày 205,09 [126] 

 

Việc đánh giá tốc độ lan tơ trên môi trường thạch, sinh khối trên môi trường 

lỏng được xem bước sàng lọc ban đầu đánh giá chất lượng giống. Những giống có 

tốc độ lan tơ trên PDA cao thường được chọn để nuôi trồng. 

1.6.4. Đánh giá tốc độ lan tơ và hiệu suất sinh học trên giá thể sản xuất 

Nấm bào ngư có thể trồng được trên cơ chất giàu cellulose như mạt cưa, rơm 

rạ, bã mía… Tại Việt Nam, cơ chất chính để trồng nấm bào ngư là mạt cưa cao su. 

Việc đánh giá tốc độ lan tơ trên mạt cưa là bước quan trọng để xem xét khả năng sử 

dụng cơ chất của giống. Một giống lan tơ nhanh trên giá thể sẽ rút ngắn quá trình sản 

xuất. Giá trị chuẩn để tính năng suất là hiệu suất sinh học (BE) được tính bằng khối 

lượng nấm tươi thu được (gam) trên 100 gam cơ chất khô tuyệt đối [115]. Tuy vậy 

một số nghiên cứu không có đầy đủ thông tin về cơ chất (khối lượng, độ ẩm cơ chất) 

để có tính được BE mà chỉ có năng suất chung dẫn đến khó so sánh đối chiếu với các 

nghiên cứu khác. Bên cạnh đó để có thể sàng lọc và so sánh giống cần chuẩn hóa các 

yếu tố nuôi trồng (giống, cơ chất, môi trường…). 

Nhìn chung hiệu suất sinh học của các giống thay đổi theo giống nuôi trồng 

cũng như cơ chất sử dụng. Cùng trên một cơ chất có một số giống có hiệu suất sinh 

học cao như P. ostreatus, P. citrinopileatus. Một số giống có BE thấp hơn như P. 
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pulmonarius [134]. Thông tin về hiệu suất sinh học của một số loài nấm bào ngư khi 

nuôi trồng trên mạt cưa được trình bày ở Bảng 1.5. 

Bảng 1.5. Hiệu suất sinh học của một số giống bào ngư trên mạt cưa 

 

Loài 

Thời gian lan tơ 

(ngày) 

Tốc độ lan 

tơ quy đổi 

(mm/ngày) 

Hiệu suất 

sinh học (%) 

Tham 

khảo 

 

 

 

 

P. pulmonarius 

18 (túi 1,4 kg) - 54 [135] 

24,3 (túi1,2 kg) 9,2 33,9 [136] 

- - 16,07 – 20,12  [137] 

- - 25,56 – 36,13 [138] 

- - 20,21 – 48,83 [139] 

- - 26,68 [140] 

 

 

 

 

 

 

P. ostreatus 

17,33 - 64,69 [141] 

30,03 (túi 1 kg) - 46,44 [142] 

20 (1 kg cơ chất) - 78,90 [143] 

18,2 -19,2 6,3–7,6 78,30 – 84,08 [144] 

- - 41,36 [140] 

- - 57,34 – 72,64 [145] 

28,6 (túi 1,4 kg)        6,9  

* 

[146] 

- - 89,70 [147] 

 

P. cystidiosus 

48,3 (túi 1 kg) - 36,27 [142] 

- - 50-70 [115] 

P. citrinopileatus 13 (túi 1 kg) 13,0-18,3 41,60 – 70,93 [148] 

(Ghi chú: -: Không có thông tin; *: số liệu không đủ thông tin để quy đổi) 

1.7. CÁC PHƯƠNG PHÁP CẢI TIẾN GIỐNG NẤM  

Trong cải tiến giống nấm, các tính trạng quan tâm của nấm là hương vị, màu 

sắc, kết cấu của nấm (độ dai, giòn), năng suất cao, khả năng thích nghi với biên độ 

nhiệt rộng, khả năng sử dụng cơ chất cũng như một số tính trạng đặc biệt khác: nấm 

không có bào tử, cải thiện thành phần dinh dưỡng, chống chịu sâu bệnh [5, 28]. Mặc 

dù có nhiều phương pháp cải tiến giống được sử dụng, nhưng cơ bản có thể chia thành 

các nhóm chính là: phương pháp lai (truyền thống và dung hợp tế bào trần), phương 

pháp chuyển gen và xử lý đột biến dòng song nhân [28, 149, 150]. 

1.7.1. Phương pháp lai 

Đây là phương pháp cải tiến giống cơ bản trong ngành nấm. Hầu hết các giống 

nấm cải tiến hiện nay đều được tạo ra bằng phương pháp này. Phương pháp lai có thể 

chia thành 2 nhóm khác nhau, đó là: lai truyền thống và dung hợp tế bào trần [150]. 
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  1.7.1.1. Phương pháp lai truyền thống 

Lai truyền thống và vai trò của dòng đơn bội 

Phương pháp lai ra đời vào những năm 1980, dựa trên đặc tính bắt cặp của hệ 

sợi nấm và có thể áp dụng cho cả nhóm nấm đồng tản và dị tản [151]. Xét về nguồn 

gốc của các đối tượng lai, phương pháp lai có thể chia thành hai kiểu: tự lai và lai 

chéo. Tự lai là lai giữa 2 dòng của cùng một giống bố mẹ, lai chéo là lai giữa 2 dòng 

của 2 giống bố mẹ khác nhau [152]. Xét đặc điểm di truyền của đối tượng lai, hai 

kiểu lai bao gồm: lai giữa hai dòng đơn bội (mon – mon mating) và lai giữa một dòng 

đơn bội và một sợi song nhân (di – mon mating). Đặc biệt hơn, lai giữa hai sợi nấm 

còn ghi nhận lai giữa hai loài khác nhau [153, 154]. 

Phương pháp này tiến hành trên các bước cơ bản: thu thập bào tử và phân lập 

dòng đơn bội, nhân nhóm kiểu di truyền giới tính dòng đơn bội, chọn lọc dòng đơn 

bội, lai giữa hai dòng đơn bội phù hợp và chọn lọc tổ hợp lai có đặc tính mong muốn 

[155]. Phương pháp lai truyền thống đã có nhiều kết quả nổi bật trong chọn tạo giống 

nấm bào ngư và được trình bày ở Bảng 1.6. 

Nền tảng của phương pháp lai truyền thống là các dòng đơn bội. Do đó các 

phương pháp thu nhận, xác nhận dòng đơn bội và các phương pháp lai giữa hai dòng 

đơn bội đã được phát triển. Trước đây, việc nhận diện tổ hợp lai dựa trên sự hình 

thành cấu trúc mấu nối nên phương pháp này chỉ áp dụng cho các giống nấm có mấu 

nối ở sợi dị nhân. Ngày nay, nhiều công cụ được phát triển đã giúp phân biệt các thể 

đồng nhân (homokaryon) và các thể dị nhân (heterokaryon) dễ dàng hơn. Nhờ những 

công cụ này, hiện nay phương pháp lai chéo đã có thể ứng dụng cho các giống nấm 

không có cấu trúc mấu nối như nấm rơm (Volvariella volvacea), nấm mỡ (Agaricus 

bisporus) [156, 157]. 

Do yêu cầu xác định nhanh kiểu bắt cặp của các dòng đơn bội trước khi tiến 

hành lai tạo, hiện tại việc sử dụng các kỹ thuật sinh học phân tử để xác định nhân tố 

A và B đang được một số tác giả nghiên cứu. Ryu và cs. (2012) sử dụng phương pháp 

RAPD – SCAR với các cặp mồi cho vùng B3. Kết quả xác định được chỉ thị đặc trưng 

vùng B3 của nấm P. eryngii và các SCAR marker primers này đã đăng ký Korean 

patent, #100993814 [158]. Tuy nhiên đối với các loài khác như P. florida, P. sajor-

caju, P. salmoneostramineus, P. cornucopiae và P. ostreatus marker này không sử 

dụng được. Sau đó các gen liên quan của vùng này cũng đã được xác định cấu trúc 

và chức năng [159]. Năm 2019, Lee và cs. đã phát triển SCAR marker để phát hiện 
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Bảng 1.6. Một số kết quả lai tạo các giống nấm bào ngư 

STT Giống Tiến hành Kết quả Tham 

khảo 

 

1 

 

P. ostreatus 

Lai 17 dòng đơn 

bội 

Xác định tính chất của 27 tổ 

hợp lai 

[160] 

 

2 

 

P. ostreatus 

Lai các dòng đơn 

bội từ 2 giống  

16 tổ hợp lai được thu thập và 

chọn dòng có năng suất cao 

[161] 

 

3 

 

P. eryngii 

Lai mon - mon 

của các giống bố 

mẹ  

Thu tổ hợp lai có quả thể giữ 

được 67,5 ngày ở 4°C 

 [162] 

 

 

4 

 

P. ostreatus 

Lai di – mon giữa 

2 dòng  

Tạo dòng lai “Hwaseong 

5ho” có năng suất cao hơn 

16,6 (%) so với đối chứng 

“Suhan 1ho” 

[163] 

 

5 

 

P. ostreatus 

Lai di – mon giữa 

2 dòng 

Thu dòng thương mại 

“Mongdol” có năng suất cao 

hơn đối chứng 

[164] 

 

 

6 

P. 

pulmonarius 

 

Lai mon - mon 

Thu 3 dòng lai UM-012, UM-

073, UM-65 có đặc tính 

mong muốn 

[137] 

 
 

7 

 

P. flabellatus 

 

Lai mon - mon 

Thu 34 tổ hợp, trồng 20 tổ 

hợp, xác định tổ hợp cho hàm 

lượng protein và năng suất 

cao 

[165] 

 

8 

P. 

pulmonarius 

và P. 

citrinopileatus 

 

Lai 2 dòng đơn 

bội của hai giống 

Thu dòng lai P19xC5 giữa 2 

giống có đặc tính của cả hai 

giống và năng suất cao hơn  

[153] 

 

9 

P. djamor và 

P. florida/P. 

ostreatus 

Lai giữa 2 dòng 

đơn bội 2 giống 

Thu tổ hợp hai mang quả thể 

có đặc tính trung gian  

[154] 

 

10 

 

P. giganteus 

Lai mon – mon 

giữa hai dòng bố 

mẹ 

Thu tổ hợp lai IH32 có năng 

suất gấp 6 lần chủng bố mẹ  

[166] 

vùng A4 và xác định cấu trúc vùng này [167]. Tuy nhiên các tác giả cũng nhận thấy 

chỉ thị này không phát hiện được đối với loài P. florida, P. sajor-caju, P. 

salmoneostramineus, P. cornucopiae và P. ostreatus. Trên loài P. eryngii một số chỉ 

thị cho nhân tố A và B cũng đã được phát triển [168]. Đối với nấm P. tuoliensis, EST-

SSR markers cũng đã được phát triển hỗ trợ chọn tạo dòng đơn bội [169]. Trên nấm 

P. ostreatus đã phát triển RAPD marker L31300 cho B2 và B4 (không có vạch ở B1 

và B2), L61800 cho B1 và B4 (không có vạch ở B2 và B3) [170], tuy nhiên vẫn chưa 

có thông tin rõ ràng. Các nghiên cứu trên nấm bào ngư xám (P. pulmonarius) chưa 

thấy công bố. 
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 Gây đột biến đơn bào tử thu nhận dòng đơn bội đột biến 

Bên cạnh lai các dòng đơn bội sau khi phân lập từ quả thể để thu hế hệ con lai, 

hiện tại người ta còn tiến hành gây đột biến bào tử để thu nhận dòng đơn bội đột biến 

trước khi thực hiện các phép lai. Phương pháp này có nhiều thuận lợi vì số lượng bào 

tử nấm lớn, dễ chịu tác động bởi các yếu tố đột biến, đồng thời khả năng tái sinh cao 

sau xử lý. Bào tử nấm ngọc châm (Hypsizygus marmoreus) được xử lý đột biến bằng 

methyl methanesulfonic acid (MMS) sau đó cho lai các dòng đột biến với nhau đã 

thu được thế hệ con lai tăng năng suất 10% cũng như khác biệt về hình thái [150]. 

Trên nấm bào ngư đã xử lý tia UV để tạo dòng ít phát sinh bào tử của nấm P. florida 

và P. sajor – caju [171]. Ngoài ra các dòng đồng tản như nấm rơm cũng đã được áp 

dụng khi xử lý bào tử hoặc phiến nấm thu được thế hệ con có năng suất cao hơn và 

quả thể chịu được nhiệt độ thấp khi bảo quản [172]. 

1.7.1.2. Phương pháp dung hợp tế bào trần 

Quy trình tạo giống nấm bằng phương pháp dung hợp tế bào trần gồm các 

bước như sau: phân lập các tế bào trần, dung hợp các tế bào trần, tái tạo sức sống cho 

các tổ hợp lai dị nhân, tuyển chọn và đánh giá khả năng hình thành quả thể và các đặc 

tính mong muốn của các tổ hợp lai thành công. Với phương pháp này, các tế bào có 

thể trao đổi vật chất di truyền mà không bị giới hạn bởi hàng rào di truyền tự nhiên. 

Phương pháp này có tỉ lệ dung hợp thành công cao, dung hợp được giữa các tế bào 

khác chủng cùng loài, đến các tế bào khác loài cùng chi, thậm chí là giữa các tế bào 

khác chi với nhau [152]. 

Với khả năng dung hợp tế bào hiệu quả, phương pháp dung hợp tế bào trần 

được đánh giá trở thành phương pháp cải tiến giống nấm quan trọng và công cụ hiệu 

quả trong các nghiên cứu về di truyền nấm lớn. Tuy vậy phương pháp này có hạn chế 

là việc tái tạo hoàn chỉnh tế bào sau dung hợp còn một số khó khăn nhất định. Một 

số công bố lai tạo thành công trong thời gian gần đây. Hai loài P. ostreatus và P. 

djamor được dung hợp thành công và thu được giống nấm có hình thái trung gian 

[173]; tạo dòng nấm bào ngư chịu nhiệt khi lai giữa nấm rơm (Volvariella volvacea) 

và bào ngư trắng (P. florida) [174]; dòng lai có năng suất cao được tạo ra từ 2 loài P. 

florida và P. cystidiosus [175]. Kết quả tương tự cũng được ghi nhận khi lai 2 giống 

P. ostreatus var. florida và P. djamor var. roseus [176]. Gần đây là nghiên cứu tạo 

dòng nấm rơm chịu lạnh khi bảo quản khi lai giữa nấm rơm và nấm đùi gà (P. eryngii) 

[177], hay nghiên cứu lai giữa P. sajor-caju và nấm hoàng đế (Calocybe indica) 

[178].  
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1.7.2. Phương pháp chuyển gen và chỉnh sửa gen 

Các phương pháp chuyển gen chính vào nấm Pleurotus là hóa dung hợp bằng 

polyethylene glycol/CaCl2 [179], súng bắn gen [180], và dùng vi khuẩn 

Agrobacterium [181, 182]. Hiện nay, các công trình nghiên cứu chuyển gen vào nấm 

đã được thực hiện. Tuy nhiên các nghiên cứu này chỉ dừng lại ở mức độ đánh giá khả 

năng chuyển các vật liệu di truyền ngoại lai (như gen, chromosome) vào các loài nấm 

bậc cao, hoặc dùng để nghiên cứu chức năng gen hay đặc điểm di truyền; chưa có 

giống nấm nào thực hiện bằng phương pháp này được thương mại hóa. Bên cạnh 

phương pháp chuyển gen, hiện nay người ta đã công bố sử dụng kỹ thuật chỉnh sửa 

gen CRISPR tạo giống nấm mỡ không bị nâu [183]. Kỹ thuật này cũng đang được 

tiến hành trên chi Pleurotus [184, 185]. 

        1.7.3. Phương pháp xử lý đột biến dòng song nhân/đa bào tử 

Phương pháp này xử lý hệ sợi song nhân bằng các tác nhân gây đột biến. Sau 

đó thu nhận hệ sợi, nuôi trồng so sánh để tìm những dòng có đặc tính mong muốn. 

Nấm bào ngư xám (P. pulmonarius) khi được xử lý bằng tia UV đã thu nhận được 

dòng có năng suất cao hơn gấp đôi [186]. Phân tích hệ sợi và sinh học phân tử cũng 

cho thấy có những điểm khác biệt rất rõ so với giống ban đầu. Nấm P. ostreatus xử 

lý bằng tia UV cũng thu được dòng đột biến PO-7(U4) có ít bào tử hơn so với đối 

chứng [187]. Nghiên cứu gây đột biến bằng tia gamma nấm Agaricus bisporus cũng 

cho giống có năng suất cao [188]. 

1.8. CÁC CÔNG TRÌNH NGHIÊN CỨU CÓ LIÊN QUAN ĐẾN NỘI DUNG 

LUẬN ÁN 

Là một trong những nhóm nấm ăn được nuôi trồng phổ biến, từ lâu trên thế 

giới các nghiên cứu lai tạo và di truyền chi Pleurotus đã được thực hiện và mang lại 

nhiều kết quả quan trọng. Tính tương hợp của 32 dòng thuộc chi Pleurotus đã được 

nghiên cứu và xác nhận sự tồn tại của 5 loài Pleurotus khác nhau tại Argentina bao 

gồm P. albidus, P. cystidiosus, P. djamor, P. ostreatus và P. pulmonarius [189]. Các 

nghiên cứu về phân loại và đánh giá đa dạng di truyền đã được trình bày ở các phần 

phía trên. 

Về nghiên cứu phân loại, định danh nấm bào ngư tại Việt Nam dựa trên phân 

tích đặc điểm hình thái có một số công bố. Các loài P. ostreatus, P. pulmonarius … 

đã được mô tả hình thái trong chuyên khảo [190]; loài bản địa P. cystidiosus var. 

blaoensis được phát hiện ở Lâm Đồng; các loài P. sajor-caju, P. florida, P. 

pulmonarius được ghi nhận ở Đồng Nai…[32]. Trong những năm gần đây, các nghiên 
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cứu phân loại dựa trên vùng trình tự ITS của nấm bào ngư bắt đầu được quan tâm 

[191-194]. Tại phía nam, chưa ghi nhận nhiều công bố về sưu tập, định danh các 

chủng nấm bào ngư. Chín chủng nấm bào ngư có tên thương mại là bào ngư tím, bào 

ngư vàng, bào ngư đỏ, bào ngư trắng và bào ngư xám tại TP. Hồ Chí Minh và các 

vùng lân cận đã được định danh bằng các đặc điểm hình thái và ITS [60]. Ba chủng 

nấm bào ngư xám thu thập tại tỉnh Long An được xác định là loài P. pulmonarius khi 

sử dụng kết hợp mô tả hình thái và phân tích vùng trình tự ITS, LSU [128]. Vùng 

trình tự ITS cũng cho thấy hỗ trợ phân loại các loài P. pulmonarius, P. ostreatus, P. 

djamor, P. citrinopileatus thu thập tại các tỉnh phía nam [195].  

Bên cạnh các nghiên cứu về phân loại, tại nước ta có một số nghiên cứu về kỹ 

thuật nuôi trồng, khảo sát giá trị dinh dưỡng, cũng như tác dụng dược lý. Các nghiên 

cứu về kỹ thuật nuôi thường tập trung vào phương pháp sản xuất giống nấm (khảo 

sát cơ chất nhân giống, nhiệt độ ủ tơ), phương pháp nuôi trồng (các loại cơ chất, ảnh 

hưởng của các yếu tố dinh dưỡng khác nhau lên sự phát triển hệ sợi …) [136, 196-

199]. Bên cạnh đó cũng có công bố lựa chọn chủng nấm nhập nội phù hợp điều kiện 

nuôi trồng [200]. Tuy vậy chưa có các nghiên cứu hệ thống mối liên quan giữa các 

chỉ tiêu sinh trưởng và năng suất nấm. 

Hiện nay các giống nấm bào ngư trồng tại khu vực phía nam được các cơ sở 

gọi bằng rất nhiều tên khác nhau như bào ngư xám Thái Lan, bào ngư xám dài ngày, 

bào ngư xám ngắn ngày, bào ngư xám 1676, bào ngư xám Đà Lạt, bào ngư rùa, sò 

Mỹ, sò Thái, sò trắng, hoàng kim, bào ngư hồng, đùi gà… Trong đó giống nấm bào 

ngư xám dài ngày là nấm trồng chủ lực của khu vực. Giống này cho năng suất cao, 

quả thể đều, chắc, thời gian bảo quản lâu được thị trường ưu chuộng. Giống nấm tại 

khu vực phía nam đa số có nguồn gốc từ một số nước như Thái Lan, Trung Quốc, Ấn 

Độ, Đài Loan, Mỹ…; rất ít giống có nguồn gốc từ bản địa (bào ngư phượng vĩ); nhiều 

giống không rõ nguồn gốc. Đa số trong đó là giống được phân lập từ sản phẩm thương 

mại nên thiếu các thông tin nguồn gốc, đặc tính sinh học và bị thoái hóa nhanh. Các 

vấn đề các cơ sở sản xuất giống nấm thường gặp phải là thiếu thông tin đầy đủ về 

giống, thiếu phương pháp bảo quản giống nấm lâu dài (hơn 80% đơn vị phải mua lại 

giống gốc sau 3 đến 6 tháng), nhiễm tạp giống và không kiểm soát được chất lượng 

giống khi xuất bán. Đây là các thách thức cần được giải quyết để phát triển ngành 

nấm tại khu vực [7]. 

Các nghiên cứu chọn tạo giống nấm bào ngư đã được nhiều tác giả trên thế 

giới công bố. Các dòng đơn bội từ P. florida được lai chéo và nhận các dòng lai cho 

năng suất, chất lượng nuôi trồng cao, đồng thời có các đặc điểm màu sắc và hình dạng 
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quả thể như mong muốn [201]. Trên nấm P. eryngii kết quả lai mon – mon đã thu 

nhận các dòng thương mại có khả năng lưu trữ lên đến trên 40 ngày và vẫn giữ nguyên 

các tính chất về màu sắc và độ cứng thân nấm [202]. Kết quả lai các dòng đơn bội 

của nấm P. flabellatus đã lựa chọn 5 tổ hợp lai có năng suất cao [203]. Các nghiên 

cứu khác về nội dung này cũng đã được trình bày trong phần phía trên. 

Việc xác định kiểu bắt cặp bằng phương pháp lai ngẫu nhiên các dòng đơn bội 

trước khi tiến hành lai tạo là cần thiết, giúp giảm công sức và thời gian do có thể xác 

định nhanh chóng các cặp đơn bội có thể bắt cặp nhau. Bên cạnh đó phương pháp sử 

dụng các kỹ thuật sinh học phân tử để xác định nhân tố A và B cũng đang được một 

số tác giả quan tâm phát triển. Cấu trúc và đa dạng di truyền của gen A và B của nấm 

P. djamor cũng đã được xác định [204]. Trên đối tượng bào ngư đùi gà (P. eryngii) 

một số tác giả đã công bố việc phân tích các gen cũng như các marker phân tử liên 

quan đến gen A và gen B [158, 167]. Trên nấm P. tuoliensis, kỹ thuật EST-SSR cũng 

đã được phát triển để xác định các dòng đơn bội [169].  

Các nghiên cứu về lai tạo các loài trong chi Pleurotus tại Việt Nam vẫn còn ít. 

Tại khu vực phía bắc, hệ sợi nảy mầm từ bào tử (chưa xác nhận là dòng đơn bội) được 

tiến hành lai tạo và kết quả ghi nhận tổ hợp P7 có đặc điểm phù hợp (không rõ tên 

loài bố mẹ) [205]. Một vài tổ hợp lai cũng đã được ghi nhận các chỉ tiêu sinh trưởng 

và nuôi trồng khi lai giữa hai dòng đơn bội (lai ngẫu nhiên/không xác định kiểu di 

truyền bắt cặp, không rõ tên loài bố mẹ) [206]. Tại phía nam, dòng đơn bội của một 

số giống nấm bào ngư (P. citrinopileatus, P. ostreatus, P. pulmonarius, P. djamor) 

cũng được một số tác giả thu thập [60, 207]. Tuy vậy, cho đến nay, chưa có các công 

bố tại Việt Nam về cách nhận diện sơ khởi các dòng đơn bội có tiềm năng thương 

mại ở các khu vực khác hay sử dụng công cụ sinh học phân tử để phân nhóm các 

dòng đơn bội.  

Tổng hợp lại, vấn đề giống nấm bào ngư tại Việt Nam còn một số hạn chế cơ 

bản như: bộ sưu tập giống chuẩn chưa có đầy đủ thông tin về nguồn gốc, phân loại, 

các đặc tính sinh học; chưa có phương pháp đánh giá chất lượng giống nấm hiệu quả 

trước khi đưa ra thị trường; công tác lai tạo giống chưa được chú trọng. Nghiên cứu 

này góp phần xây dựng bộ sưu tập chủng giống nấm bào ngư tại khu vực phía nam 

với đầy đủ các thông tin về nguồn gốc, phân loại, đa dạng di truyền, đặc tính sinh học 

cũng như phát triển các phương pháp đánh giá nhanh chất lượng giống nấm và tạo 

vật liệu ban đầu trong công tác lai tạo giống nấm bào ngư. 
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Chương 2. VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

2.1. VẬT LIỆU 

2.1.1. Nguồn mẫu 

Để thực hiện đề tài, các chủng nấm bào ngư trắng và bào ngư xám thương mại 

tại các tỉnh phía nam đã được thu nhận. Đề tài tập trung thu mẫu nấm và chủng nấm 

ở các tỉnh, thành phố có các trại là đầu mối cung cấp phôi nấm tại khu vực Đông Nam 

Bộ như Đồng Nai, Tây Ninh, Bình Dương, Bà Rịa - Vũng Tàu và TP. Hồ Chí Minh. 

Đề tài cũng tiến hành thu một số mẫu nấm thương mại tại một số địa phương khác 

thuộc khu vực phía nam như Bình Thuận, Vĩnh Long, Cần Thơ. Bên cạnh đó, đề tài 

cũng thu thập chủng tự nhiên tại Lâm Đồng. 

2.1.2. Hóa chất 

Các hóa chất và bộ kit sinh phẩm trong nghiên cứu được sản xuất bởi các hãng: 

Himedia, Daejung, Merck, Sigma-Aldrich, Glentham, Meridian Bioscience, Thermo 

Scientific. 

Các trình tự mồi được đặt tổng hợp bởi hãng IDT (Integrated DNA 

Technologies, Inc). 

2.1.3. Dụng cụ 

Các dụng cụ chủ yếu được sử dụng trong luận án được liệt kê trong Bảng 2.1 

    Bảng 2.1. Các dụng cụ chủ yếu được sử dụng trong nghiên cứu 

STT Tên dụng cụ Hãng sản xuất Xuất xứ 

1 Ống nghiệm thủy tinh Duran Đức 

2 Cốc thủy tinh Duran Đức 

3 Petri thủy tinh Duran Đức 

4 Erlen  Duran Đức 

5 Petri nhựa Mida Việt Nam 

6 Lam kính hiển vi Marienfeld Đức 

7 Lamen Marienfeld Đức 

8 Eppendorf Biologix Mỹ 

9 Micropipette Nichiryo Nhật Bản 

10 Ống ly tâm  Biologix Mỹ 

11 Buồng đếm hồng cầu Marienfeld Đức 

 

2.1.4. Thiết bị 

Các thiết bị chủ yếu được sử dụng trong nghiên cứu được liệt kê trong Bảng 

2.2. 
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    Bảng 2.2. Các thiết bị chủ yếu được sử dụng trong nghiên cứu 

STT Tên thiết bị Hãng sản xuất Xuất xứ 

1 Bàn soi UV Maestrogen Đài Loan 

2 Bộ điện di ngang Mupid Nhật Bản 

3 Bộ điện di AFLP Cleaver Scientific Anh 

4 Cân sấy ẩm Ohaus Mỹ 

5 Cân phân tích Denver Đức 

6 Kính hiển vi Olympus Nhật Bản 

7 Kính soi nổi Optika Ý 

8 Máy pH Mettler Toledo Thụy Sĩ 

9 Máy PCR Blue-Ray Biotech Đài Loan 

10 Máy ly tâm Hanil Hàn Quốc 

11 Máy phá mẫu Benchmark Mỹ 

12 Máy quang phổ Dlab Mỹ 

13 Máy quang phổ 

NanoDrop 

Thermo Scientific Mỹ 

14 Máy ủ nhiệt  Benchmark Mỹ 

15 Nồi hấp  Hirayama Nhật Bản 

16 Tủ ấm Yamato Nhật Bản 

17 Tủ cấy Mioquell Anh 

18 Tủ sấy Memmert Đức 

2.2. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

2.2.1. Thu thập, định danh và phân tích đa dạng di truyền các chủng nấm 

bào ngư được nuôi trồng phổ biến 

2.2.1.1. Thu thập, xử lý mẫu tươi, phân lập mẫu 

Các thông tin về nguồn gốc xuất xứ, điều kiện tự nhiên cũng như điều kiện 

nuôi trồng sơ bộ sẽ được ghi nhận theo từng mẫu nấm thu thập được. 

Mẫu quả thể nấm sau khi quan sát, mô tả, chụp ảnh, tiến hành phân lập tại chỗ 

hoặc đem về phòng thí nghiệm để phân lập nhanh. Bề mặt quả thể được lau bằng cồn 

70 độ, sau đó tách đôi quả thể và dùng dao mổ lấy một miếng thịt nấm vô trùng và 

cấy sang ống nghiệm chứa môi trường PDA đã chuẩn bị sẵn (thành phần môi trường 

thể hiện trong Phụ lục 1) [208]. Giống được làm thuần qua vài lần cấy chuyền. Mẫu 

giống thuần được giữ trong ống thạch nghiêng chứa môi trường MYA (malt yeast 

agar) và bảo quản ở nhiệt độ 4°C (thành phần môi trường thể hiện trong Phụ lục 2). 

Lưu mẫu khô sau khi sấy quả thể ở nhiệt độ 60°C, bảo quản mẫu trong túi nilon cùng 

với chất hút ẩm và giữ mẫu trong tủ hút ẩm để tiến hành phân tích vi thể sau này 

[207]. 
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2.2.1.2. Phương pháp định danh bằng đặc điểm hình thái 

Bước đầu phân nhóm các chủng giống theo đặc điểm hình thái ngoài và các 

đặc điểm chủng giống ghi nhận được khi thu thập như bào ngư xám, bào ngư trắng. 

Mẫu quả thể nấm bào ngư được định danh bằng các mô tả hình thái theo phương pháp 

giải phẫu và phân tích mẫu nấm của Largent (1977), Largent và cs. (1977) [209, 210]. 

Các cấu trúc được phân tích bao gồm: mũ nấm, cuống nấm, bào tầng, bào tử, đảm, 

liệt bào, bề mặt và thể nền của mũ nấm, cuống nấm. Kết quả phân tích được so sánh 

với các mô tả của Miller (1969), Corner (1981), Petersen và Krisai-Greilhuber (1996), 

Segedin và cs. (1995), Petersen và Krisai-Greilhube (1999), Guzmán (2000), Lechner 

cs. (2005), Zmitrovich và Wasser (2016) để xác định loài cho các chủng nấm thu thập 

[22, 27, 50, 53-55, 66, 189]. 

Kích thước các cấu trúc đại thể được đo bằng thước thông thường. Kích thước 

các cấu trúc hiển vi được quan sát dưới kính hiển vi (BH2 – Olympus, Nhật Bản), 

chụp ảnh và đo bằng phần mềm Piximètre 5.10 (ACH Logiciels, Pháp) kết hợp với 

thước đo micrometer của kính hiển vi. Chỉ số Q là tỉ lệ chiều dài trung bình (L) trên 

chiều rộng trung bình (W) của 50 bào tử. 

2.2.1.3. Phương pháp định danh bằng đặc điểm sinh học phân tử  

Các mẫu nấm bào ngư được định danh dựa trên trình tự vùng ITS theo phương 

pháp của James và cs. (2006) [81]. DNA bộ gen của các mẫu nấm được tách chiết 

dựa theo phương pháp CTAB [211]. Đầu tiên tơ nấm được nghiền trong 50 µl CTAB 

2X sau đó bổ sung thêm 450 µl CTAB 2X và ủ ở 65°C trong 1 giờ (thành phần dung 

dịch CTAB 2X thể hiện ở Phụ lục 6). Thêm vào eppendorf 500 µl CIA, vortex và ly 

tâm ở 13000 vòng/phút trong 7 phút ở nhiệt độ phòng (thành phần dung dịch CIA thể 

hiện ở Phụ lục 7). Tiếp theo thu 300 µl dịch nổi cho vào eppendorf chứa 300 µl 

isopropanol lạnh và ủ ở -20°C trong 30 phút. Tiến hành ly tâm 13000 vòng/phút trong 

7 phút ở 4°C, bỏ dịch nổi; thêm 500 µl ethanol 70% và tiến hành ly tâm 13000 

vòng/phút trong 7 phút ở 4°C, bỏ dịch nổi, lặp lại bước rửa ethanol 3 lần. Sau khi rửa, 

làm khô trên bồn ủ khô ở 50°C trong 30 phút. Cuối cùng, thêm 50 µl TE và giữ DNA 

ở -20oC cho đến khi sử dụng (thành phần TE thể hiện ở Phụ lục 8). 

Các mẫu DNA tổng sau đó được khuếch đại bằng phản ứng PCR trên máy 

luân nhiệt (Blue-Ray Biotech – Đài Loan) với các cặp mồi ITS1 và ITS4 hoặc cặp 

mồi ITS5 và ITS4 (các chủng ABI-F000252; ABI-F000254; ABI-F000257). Thông 

tin về thành phần mồi, các thành phần cơ bản Bảng 2.3, 2.4. Chu trình nhiệt của phản 

ứng PCR với 35 chu kỳ gồm: biến tính DNA ở 95°C trong 5 phút; 95°C trong 30 
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giây, bắt cặp mồi ở 56°C trong 30 giây, kéo dài DNA ở 72°C trong 1 phút 30 giây; 

kết thúc phản ứng ở 72°C trong 10 phút và giữ sản phẩm ở 4°C. 

Bảng 2.3. Trình tự các đoạn mồi sử dụng trong phản ứng PCR [78] 

STT Tên mồi Trình tự (5 ́→ 3 ́) 

1 ITS1 TCC GTA GGT GAA CCT GCG G 

2 ITS4 TCC TCC GCT TAT TGA TAT GC 

3 ITS5 GGA AGT AAA AGT CGT AAC AAG G 

Bảng 2.4. Thành phần cơ bản của một phản ứng PCR 

STT Thành phần Thể tích (µl) 

1 DNA template 2  

2 Primer (20 µM) 0,5  

3 My Taq HS Mix (Meridian Bioscience) 12,5  

4 Nước cất 2 lần 10 

Tổng thể tích cho một phản ứng 25 µl 

Sản phẩm sau PCR được tinh sạch bằng ExoSAP-IT (Thermo Scientific, 

Massachusetts, Hoa Kỳ) và được gửi giải trình tự hai chiều theo phương pháp Sanger 

(công ty 1st Base, Selangor, Malaysia). Kết quả giải trình tự được hiệu chỉnh bằng 

phần mềm ATGC ver. 7 (Genetyx Corp., Tokyo, Nhật Bản) và tiến hành so sánh với 

các dữ liệu trên GenBank thông qua chương trình BLAST của NCBI. Ghi nhận các 

trình tự tương đồng có chỉ số Max score cao nhất và kiểm tra tính toàn vẹn của các 

trình tự này để xem xét tính chính xác của phép so sánh. Dữ liệu được sắp gióng cột 

(alignment) bằng phần mềm AliView ver 1.28 [212]; xây dựng cây phát sinh loài 

bằng phần mềm MEGA X theo phương pháp Maximum Likelihood (ML) [213]. Hai 

mươi bảy (27) trình tự được sử dụng tham chiếu; trong đó 25 trình tự của các loài bào 

ngư có hình thái trắng xám phổ biến, hai loài khác chi Pleutotus nhưng cùng họ 

(Pleurotaceae) là Hohenbuehelia auriscalpium và Hohenbuehelia mastrucata được 

chọn làm nhóm ngoài (Bảng 2.5). 

2.2.1.4.  Phương pháp phân tích đa dạng di truyền bằng kỹ thuật AFLP 

Phân tích đa dạng di truyền trên kỹ thuật AFLP được sử dụng để khảo sát khả 

năng phân biệt các chủng dưới loài. Phân tích đa dạng di truyền bằng AFLP được 

thực hiện dựa trên công bố của Pawlik và cs. (2012) [99]. Trong đề tài có điều chỉnh 

một số điểm để phù hợp. Quy trình thực tế bao gồm các bước như sau: 

- Tách chiết DNA bộ gen: tương tự như phần 2.1.4  

- Tinh sạch DNA sau tách chiết: bổ sung 1µl RNase (10mg/ml) vào 100µl dung 

dịch chứa DNA, ủ 30 phút ở nhiệt độ phòng để loại bỏ RNA. Tiếp theo xác 
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định nồng độ DNA bằng máy quang phổ NanoDrop (Thermo Scientific), sau 

đó pha loãng DNA các mẫu đến nồng độ 100 ng/µl. 

- Cắt DNA: 

Thành phần của phản ứng cắt được thể hiện ở Bảng 2.6. 

Bảng 2.5. Thông tin các trình tự tham chiếu để xây dựng cây phát sinh loài  

STT Loài Voucher/specimen/ 

strain 

Nguồn gốc  Mã định 

danh 

Tham 

khảo 

1 P. pulmonarius HMAS76672 China AY696299 [214] 

2 P. pulmonarius CCMSSC00498 France KU612946 [215] 

3 P. pulmonarius ECS-0158 Mexico GU722283 [214] 

4 P. pulmonarius LAU09 Nigeria JF736658 [216] 

5 P. pulmonarius HKAS73350 China KP867917 [64] 

6 P. pulmonarius CBS100130 Australia EU424311 [215] 

7 P. pulmonarius SP445807 Brazil  KF280340  [217] 

8 P. pulmonarius NZFRI3528 New Zealand U60648 [217] 

9 P. ostreatus TENN53662/AFTO

L-ID564 (Epitype) 

Austria AY854077 [214] 

10 P. ostreatus HKAS84903 Germany KP867913 [218] 

11 P. ostreatus CBS375.51 Italy EU424310  [219] 

12 P. ostreatus CCMSSC06141 China KP867915 [214] 

13 P. cf. floridanus CCMSSC04604 China KX836194 [64] 

14 P. cf. floridanus CCMSSC00331 China KX836192  [64] 

15 P. floridanus ZP742  Halminton/ 

Canada 

KX836193    

 

[64] 

16 P. floridanus ZP718 Halminton/ 

Canada 

KX836195  

 

[64] 

17 P. floridanus M2125  Florida/USA MK757101 [63] 

18 P. cornucopiae  PHZAU19  China DQ342325 [217] 

19 P. cornucopiae 8763 Austria AY450341  [218] 

20 P. citrinopileatus TFM-M-E793 Japan AB115043   [218] 

21 P. citrinopileatus HMAS63344  Jilin/China AY696301   [218] 

22 P. placentodes HKAS57145 

(epitype) 

China KR827693 [218] 

23 P. placentodes HKAS9409 China KX061787 [218] 

24 P. abieticola HKAS45720 China KP771696 [219] 

25 P. abieticola TENN58284 Russia AF345656 [220] 

26 Hohenbuehelia 

auriscalpium  

T-082 UK EF409725 [218] 

27 Hohenbuehelia 

mastrucata 

T-025 Canada EF409737 [218] 
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Bảng 2.6. Thành phần phản ứng cắt 

STT Thành phần 
Thể tích 

(µl) 

1 Dung dịch DNA 10 

2 PstI Fastdigest (Thermo Scientific) 2 

3 Buffer Fastdigest 10X 2 

4 Nước cất 2 lần 36  

Tổng thể tích một phản ứng 50 µl 

(Enzyme phân cắt bộ gen DNA được thay bằng PstI) 

+ Ủ ở bể ổn nhiệt 37°C trong 30 phút. 

- Tinh sạch DNA sau khi cắt: 

Đầu tiên bổ sung sodium acetate 3M vào eppendorf chứa DNA đã phân cắt 

với lượng 1/10 thể tích dung dịch DNA, sau đó cho tiếp ethanol tuyệt đối với lượng 

gấp 2 – 2,5 lần thể tích dung dịch DNA và ủ ở -20°C khoảng 1 giờ. Tiếp theo ly tâm 

13000 vòng/phút ở 4°C trong 20 phút và loại bỏ phần dịch nổi, thu lấy tủa. Tiến hành 

rửa tủa bằng ethanol 70%, ly tâm 13000 vòng/phút ở 4°C trong 10 phút, loại bỏ phần 

dịch nổi; lặp lại bước rửa tủa bằng ethanol 70% như trên (3 lần). Cuối cùng làm khô 

tủa ở 50°C trong 20 – 30 phút, bổ sung 20 µl nước cất vào eppendorf và để ở nhiệt 

độ phòng khoảng 30 phút để hòa tan tủa và bảo quản mẫu ở -20°C cho đến khi sử 

dụng. 

- Tạo đầu tiếp hợp PstI 

Cho vào eppendorf 5 µl đầu tiếp hợp PstIAF 10µM và 5 µl đầu tiếp hợp PstIAR 

10µM (trình tự các đầu tiếp hợp thể hiện ở Phụ lục 9). Ủ trên máy PCR với chương 

trình cài đặt: 95°C trong 10 phút, 37°C trong 30 phút. Bảo quản các eppendorf ở -

20°C đến khi sử dụng. 

- Nối DNA  

Thành phần cho một phản ứng nối được thể hiện theo Bảng 2.7. 

Bảng 2.7. Thành phần phản ứng nối DNA 

STT Thành phần Thể tích (µl) 

1 Đầu tiếp hợp PstI 10 µM 10 

2 DNA đã cắt và tinh sạch 10 

3 T4 ligase 5U 1 

4 T4 ligase buffer 10X 2 

5 Nước cất 2 lần 2 

Tổng thể tích một phản ứng 25 µl 
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Ủ ở nhiệt độ 16°C trên máy PCR qua đêm. 

- Tinh sạch sản phẩm nối: thực hiện tương tự quy trình tinh sạch DNA sau khi 

cắt. 

- PCR không chuyên biệt 

Thành phần của phản ứng PCR không chuyên biệt DNA đã nối được phối trộn 

theo Bảng 2.8. 

    Bảng 2.8. Thành phần phản ứng PCR không chuyên biệt 

 

 

 

 

 

 

(*) Trình tự oligonucleotide PstIAF thể hiện ở Phụ lục 9 

Chu trình nhiệt của phản ứng PCR với 35 chu kỳ gồm: biến tính DNA ở 94°C 

trong 2 phút; 94°C trong 45 giây, bắt cặp mồi ở 56°C trong 30 giây, kéo dài DNA ở 

72°C trong 2 phút; kết thúc phản ứng ở 72°C trong 10 phút và giữ sản phẩm ở 4°C. 

Sản phẩm PCR không chuyên biệt được điện di trên gel agarose 1%, dung 

môi TAE 0,5X (pH 8,0), điện trường 100V trong 30 phút (Mupid, Nhật Bản). 

- PCR chuyên biệt 

Thành phần của phản ứng PCR chuyên biệt DNA đã nối được phối trộn theo 

Bảng 2.9. 

Bảng 2.9. Thành phần phản ứng PCR chuyên biệt 

STT Thành phần Thể tích (µl) 

1 Mồi PstIG/GC/AAG/CAA* 10 µM 0,5 

2 Sản phẩm PCR không chuyên biệt 2,0 

3 My Taq HS Mix (Meridian Bioscience) 12,5 

4 Nước cất 2 lần 10 

Tổng thể tích một phản ứng 25 µl 

(*) Trình tự các mồi thể hiện ở Phụ lục 9. 

Chu trình nhiệt của phản ứng PCR chuyên biệt mồi PstIG/GC với 40 chu kỳ 

gồm: biến tính DNA ở 94°C trong 2 phút; chu kỳ 1: 94°C trong 30 giây, bắt cặp mồi 

STT Thành phần Thể tích (µl) 

1 Oligonucleotide PstIAF* 10 µM 1,25 

2 DNA đã cắt nối và tinh sạch 5 

3 My Taq HS Mix (Meridian Bioscience) 12,5 

4 Nước cất 2 lần 6,25 

Tổng thể tích một phản ứng 25 µl 
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ở 67°C trong 30 giây, kéo dài DNA ở 72°C trong 30 giây; chu kỳ 2: 94°C trong 30 

giây, bắt cặp mồi ở 66°C trong 30 giây, kéo dài DNA ở 72°C trong 30 giây; từ chu 

kỳ 3 đến 7: giảm tuần tự mỗi chu kỳ 1°C nhiệt độ bắt cặp (từ 65°C – 61°C); 33 chu 

kỳ tiếp theo: 94°C trong 30 giây, bắt cặp mồi ở 60°C trong 45 giây, kéo dài DNA ở 

72°C trong 45 giây; kết thúc phản ứng ở 72°C trong 7 phút và giữ sản phẩm ở 4°C. 

Chu trình nhiệt của phản ứng PCR chuyên biệt mồi PstIAAG/CAA với 40 

chu kỳ gồm: biến tính DNA ở 94°C trong 2 phút; chu kỳ 1: 94°C trong 30 giây, bắt 

cặp mồi ở 60°C trong 30 giây, kéo dài DNA ở 72°C trong 30 giây; chu kỳ 2: 94°C 

trong 30 giây, bắt cặp mồi ở 59°C trong 30 giây, kéo dài DNA ở 72°C trong 30 giây; 

từ chu kỳ 3 đến 7: giảm tuần tự mỗi chu kỳ 1°C nhiệt độ bắt cặp (từ 58°C – 54°C)/thời 

gian 45 giây; 33 chu kỳ tiếp theo: 94°C trong 30 giây, bắt cặp mồi ở 53°C trong 45 

giây, kéo dài DNA ở 72°C trong 45 giây; kết thúc phản ứng ở 72°C trong 7 phút và 

giữ sản phẩm ở 4°C.  

Sản phẩm PCR chuyên biệt được điện di trên gel agarose 1,5%, dung môi 

TAE 0,5X (pH 8,0), điện trường 70V trong 7 giờ (Cleaver Scientific, Anh). 

- Phân tích kết quả điện di 

Các băng điện di được mã hóa theo nhị phân: so hàng ngang mẫu nào có vạch 

thì đánh số 1 và mẫu nào không có vạch thì đánh số 0; lưu kết quả lại dưới dạng file 

MS Excel. Trên cơ sở bảng nhị phân này, phần mềm NTSYSpc ver. 2.1 được sử 

dụng để ước lượng khoảng cách di truyền của các chủng nấm dựa trên ma trận tương 

đồng Dice, theo phương pháp UPGMA [221]. 

2.2.2. Khảo sát một số đặc điểm sinh học của các chủng nấm bào ngư thu 

thập được 

Các chủng được lựa chọn theo thông tin sơ bộ năng suất và đánh giá vị trí thu 

thập mẫu được sử dụng để tiến hành nội dung này. 

2.2.2.1. Khảo sát khả năng phát triển hệ sợi của các chủng giống nấm ở 

môi trường thạch đĩa và môi trường lỏng 

 Khảo sát tốc độ lan tơ trên môi trường thạch đĩa 

Các giống từ ống bảo quản được hoạt hoá trên môi trường PDA. Sau 7 ngày 

nuôi cấy, sợi nấm ở phần rìa khuẩn lạc được thu nhận bằng dụng cụ khoan thạch có 

diện tích 5 mm2 rồi cấy vào giữa đĩa Petri (đường kính 9 cm). Tiến hành nuôi cấy ở 

nhiệt độ 25°C trong điều kiện tối (IN800 – Yamato, Nhật Bản). Theo dõi các đĩa 

thạch đến khi hệ sợi nấm của chủng đầu tiên lan kín đĩa. Trong thí nghiệm này là sau 

7 ngày nuôi cấy. Đo diện tích khuẩn lạc nấm sau 7 ngày bằng cách chụp hình và áp 
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dụng phần mềm ImageJ (National Institutes of Health, Hoa Kỳ) [222]. Chỉ tiêu tốc 

độ lan tơ của hệ sợi (mm2/ngày) được tính bằng công thức: 

Tốc độ lan tơ (mm2/ngày) = 
Diện tích hệ sợi sau 7 ngày (mm2)

Thời gian lan tơ (7 ngày)
 

Khảo sát sinh khối khi nuôi cấy trên môi trường lỏng 

Các giống từ ống bảo quản được hoạt hoá trên môi trường PDA. Sau 7 ngày 

nuôi cấy, sợi nấm ở phần rìa khuẩn lạc được thu nhận bằng dụng cụ khoan thạch có 

diện tích 5 mm2 rồi cấy vào bình tam giác (thể tích 50 ml) có chứa 20 ml môi trường 

PDB (potato dextrose broth – thành phần môi trường ở Phụ lục 3). Thí nghiệm được 

tiến hành trong điều kiện lỏng tĩnh theo mô tả của Kupradit và cs. (2020) [119] có 

điều chỉnh để phù hợp cho thí nghiệm. Theo dõi các bình nuôi cho đến khi hệ sợi của 

chủng nấm đầu tiên lan kín bình. Trong thí nghiệm này là sau 7 ngày nuôi cấy. Sinh 

khối nấm sau 7 ngày nuôi cấy được thu nhận và sấy khô ở nhiệt độ 60°C đến khối 

lượng không đổi để xác định khối lượng.  

2.2.2.2. Khảo sát tốc độ lan tơ trên mạt cưa cao su 

            Khảo sát tốc độ lan tơ trên đĩa Petri mạt cưa 

Các giống từ ống bảo quản được hoạt hoá trên môi trường PDA. Sau 7 ngày 

nuôi cấy, sợi nấm ở phần rìa khuẩn lạc được thu nhận bằng dụng cụ khoan thạch có 

diện tích 5 mm2 rồi cấy vào giữa đĩa Petri (đường kính 9 cm). Mỗi đĩa chứa 15 g mạt 

cưa cao su (có kích thước hạt 0,5 – 2,0 mm) có độ ẩm 65% đã hấp vô trùng. Tiến 

hành nuôi cấy ở nhiệt độ 25°C trong điều kiện tối (IN800 – Yamato, Nhật Bản). Theo 

dõi các đĩa đến khi hệ sợi nấm của chủng đầu tiên lan kín đĩa (quan sát dưới kính 

lúp). Trong thí nghiệm này là sau 6 ngày nuôi cấy. Đo diện tích khuẩn lạc nấm sau 6 

ngày bằng cách chụp hình và áp dụng phần mềm ImageJ (National Institutes of 

Health, Hoa Kỳ) [222]. Chỉ tiêu tốc độ lan tơ của hệ sợi (mm2/ngày) được tính bằng 

công thức: 

Tốc độ lan tơ (mm2/ngày) = 
Diện tích khuẩn lạc sau 6 ngày (mm2)

Thời gian lan tơ (6 ngày)
 

      Khảo sát tốc độ lan tơ trên ống nghiệm mạt cưa 

Các giống từ ống bảo quản được hoạt hoá trên môi trường PDA. Sau 7 ngày 

nuôi cấy, sợi nấm ở phần rìa khuẩn lạc được thu nhận bằng dụng cụ khoan thạch có 

diện tích 5 mm2 rồi cấy vào các ống nghiệm (đường kính 25 mm). Mỗi ống nghiệm 

chứa 28 g mạt cưa cao su (kích thước hạt 0,5 – 2,0 mm) có độ ẩm 65% đã hấp vô 

trùng. Chiều dài khối mạt cưa là 150 mm. Ủ mẫu ở nhiệt độ 25°C trong điều kiện tối. 
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Xác định thời gian tơ lan kín ống nghiệm và tính tốc độ lan tơ trung bình của hệ sợi 

(mm/ngày).  

2.2.2.3 . Khảo sát tỉ lệ chuyển hóa  

Các giống từ ống bảo quản được hoạt hoá trên môi trường PDA. Sau 7 ngày 

nuôi cấy, sợi nấm ở phần rìa khuẩn lạc được thu nhận bằng dụng cụ khoan thạch có 

diện tích 5 mm2 rồi cấy vào ống nghiệm (đường kính 16 mm) có chứa 5 ml môi trường 

YBLB (Thành phần môi trường ở Phụ lục 5). Phương pháp này được tiến hành theo 

Magae và cs. (2005) và có điều chỉnh để phù hợp với điều kiện thí nghiệm [111]. 

Màu môi trường sẽ chuyển từ màu xanh da trời (tương ứng với ống chuẩn) sang các 

màu xanh lá cây hoặc màu vàng ở các ống có cấy nấm và chuyển hóa. Sau 4 ngày 

tính tỉ lệ chuyển hóa (tỉ lệ chuyển hóa đường lactose trong môi trường) theo công 

thức bên dưới: 

Tỉ lệ chuyển hóa (%) = [1-(A615 mẫu/A615 chuẩn)] x 100   

Trong đó:  A615 là độ hấp thu tại bước sóng 615 nm; mẫu chuẩn là mẫu môi trường 

không cấy nấm. 

2.2.2.4. Khảo sát hiệu suất sinh học các chủng nấm bào ngư và phân tích 

mối tương quan giữa tốc độ lan tơ trên mạt cưa với hiệu suất sinh học 

      Khảo sát hiệu suất sinh học 

Chuẩn bị môi trường nhân giống cấp 2 như sau: hạt lúa đã nấu có bổ sung 2% 

cám gạo, 1% thạch cao sau đó cho vào chai thủy tinh, hấp khử trùng trong 30 phút ở 

121°C, để nguội và cấy giống cấp 1 (giống trên môi trường thạch) vào. Giống được 

nuôi ở nhiệt độ 25°C trong điều kiện tối, đến khi tơ nấm lan đầy chai. 

Môi trường nuôi trồng đã hấp khử trùng (mạt cưa 79%, cám bắp 20%, CaSO4 

1%) để nguội được cấy 20 gam giống cấp 2. Mỗi bịch giá thể có khối lượng 1200 g 

với độ ẩm là 65%. Bịch phôi sau khi cấy được ủ trong phòng nuôi tơ với nhiệt độ 

trung bình 25°C trong điều kiện tối. Khi tơ nấm lan đầy bịch, chuyển các bịch phôi 

ra nhà trồng với các thông số: ánh sáng 500 – 1000 lux, nhiệt độ trung bình 25 – 

28°C, tưới phun sương giữ độ ẩm 80 – 90%. Xác định khối lượng sau 3 lần thu hái 

và tính hiệu suất sinh học.  

Hiệu suất sinh học (BE – Biological Efficiency) được tính theo công thức bên 

dưới [115]: 

BE (%) = 
Khối lượng nấm tươi thu được của một bịch phôi (g)

Khối lượng cơ chất khô của một bịch phôi (g)
 x 100  
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      Phân tích mối tương quan giữa tốc độ lan tơ trên mạt cưa với hiệu suất sinh 

học 

Trên cơ sở kết quả các thí nghiệm trên, tiến hành nhận xét sơ bộ sự tương quan 

giữa một số chỉ tiêu sinh trưởng (tỉ lệ chuyển hóa, tốc độ lan tơ trên Petri, tốc độ lan 

tơ trên ống nghiệm) và hiệu suất sinh học. Sau đó trên cơ sở số liệu tốc độ lan tơ trên 

đĩa Petri mạt cưa, tốc độ lan tơ trên ống nghiệm mạt cưa và hiệu suất sinh học, tiến 

hành phân tích mối tương quan giữa tốc độ lan tơ trên mạt cưa với hiệu suất sinh học. 

Trong đó tốc độ lan tơ trên mạt cưa được tính bằng tích của tốc độ lan tơ theo chiều 

ngang (trên Petri) và chiều dọc (trên ống nghiệm) và được định nghĩa là thể tích tốc 

độ lan tơ (mm3/ngày). Trong phân tích này, tiến hành phân thành 2 nhóm theo loài 

(P. ostreatus và P. pulmonarius). 

2.2.3. Thu thập và khảo sát một số đặc điểm sinh học các dòng đơn bội 

của các chủng nấm bào ngư 

Các chủng được lựa chọn dựa trên thông tin về hiệu suất sinh học ở nội dung 

2 được sử dụng để tiến hành nội dung này. 

2.2.3.1. Thu thập và giữ giống các dòng đơn bội  

Tiến hành thu nhận bào tử theo mô tả của Gharehaghaji và cs. (2007) [160]. 

Một số bước trong quy trình được điều chỉnh để phù hợp với điều kiện nghiên cứu. 

Quy trình cụ thể như sau: 

- Thu bào tử: quả thể nấm bào ngư trưởng thành được đặt trên đĩa Petri vô trùng 

và trong không gian kín để phát tán bào tử trong 4-6 giờ (Hình 2.1). Sau đó 

tiến hành phân lập hoặc giữ đĩa bào tử ở nhiệt độ 4°C đến khi sử dụng. 

- Phân lập bào tử: thu bào tử trên đĩa Petri và pha loãng liên tục trong nước cất 

vô trùng đến mật độ khoảng 50 – 100 bào tử/mL (kiểm tra trên buồng đếm 

hồng cầu). 0,1 mL dung dịch pha loãng được trải trên đĩa môi trường PDA và 

nuôi cấy ở 25°C. Sau 4 -7 ngày, các sợi nấm nảy mầm từ bào tử được cấy 

chuyền sang môi trường thạch PDA mới; mỗi dòng đơn bội được nuôi cấy trên 

một đĩa môi trường. 

- Kiểm tra khẳng định dòng đơn bội: hệ sợi trên từng đĩa được làm tiêu bản 

phòng ẩm và sau đó nhuộm sợi nấm với thuốc nhuộm phenol cotton blue 

(thành phần thuốc nhuộm thể hiện ở Phụ lục 10). Quan sát hệ sợi dưới kính 

hiển vi ở vật kính 40X-100X để sàng lọc dòng đơn bội. Hệ sợi nấm không có 

cấu trúc mấu nối là dòng đơn bội [223]. 
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- Giữ các dòng đơn bội: các dòng đơn bội sau khi sàng lọc được giữ giống ngay 

trong ống thạch nghiêng chứa môi trường MYA và bảo quản ở nhiệt độ 4°C. 

         

Hình 2.1. Phương pháp thu bào tử nấm bào ngư 

2.2.3.2 . Khảo sát sinh trưởng của các dòng đơn bội trên môi trường dinh 

dưỡng 

Các dòng đơn bội được hoạt hóa trên đĩa môi trường thạch MCM (Mushroom 

Complete Medium - thành phần môi trường thể hiện ở Phụ lục 4). Sau 10 ngày hoạt 

hóa, sợi nấm ở phần rìa khuẩn lạc được thu nhận bằng dụng cụ khoan thạch có diện 

tích 5 mm2 rồi cấy vào giữa đĩa Petri (đường kính 9 cm). Tiến hành nuôi cấy ở nhiệt 

độ 25°C trong điều kiện tối. Theo dõi các đĩa thạch đến khi hệ sợi nấm của dòng đầu 

tiên lan kín đĩa. Trong thí nghiệm này là sau 10 ngày nuôi cấy. Phương pháp thực 

hiện tương tự như phần 2.2.2.1.  

2.2.3.3. Khảo sát tỉ lệ chuyển hóa các dòng đơn bội  

Các giống từ ống bảo quản được hoạt hoá trên môi trường MCM. Sau 10 ngày 

nuôi cấy, sợi nấm ở phần rìa khuẩn lạc được thu nhận bằng dụng cụ khoan thạch có 

diện tích 5 mm2 rồi cấy vào ống nghiệm (đường kính 16 mm) có chứa 5 ml môi trường 

YBLB. Phương pháp thực hiện tương tự phần 2.2.2.3.  

2.2.3.4. Xác định kiểu bắt cặp của các dòng đơn bội  

Cắt 2 mảnh thạch có chứa hệ sợi của 2 dòng đơn bội và đặt cách nhau khoảng 

2 cm trên môi trường PDA. Theo dõi đến khi rìa 2 khuẩn lạc tiếp xúc với nhau thì ủ 

thêm 7 ngày. Sau đó cắt mảnh thạch tại vị trí tiếp xúc của 2 khuẩn lạc, tiến hành làm 

tiêu bản phòng ẩm, nhuộm sợi nấm với thuốc nhuộm phenol cotton blue và quan sát 

dưới kính hiển vi ở vật kính 40X. Dựa trên kết quả hình thành và hình thái của cấu 

trúc mấu nối các dòng đơn bội được xác định kiểu di truyền bắt cặp [60]. Sau đó, để 

xác định số lượng alen các nhân tố A và B của các dòng đơn bội của 3 chủng nấm 
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bào ngư xám, một dòng đại diện của một nhóm di truyền bắt cặp của mỗi chủng nấm 

được chọn và cho lai chéo với nhau [223]. 

2.2.4. Thử nghiệm phân nhóm kiểu di truyền bắt cặp các dòng đơn bội 

bằng một số marker sinh học phân tử 

2.2.4.1. Phân tích đa dạng di truyền các dòng đơn bội bằng kỹ thuật 

AFLP  

Nghiên cứu chọn 8 dòng đơn bội đại diện cho 4 kiểu di truyền bắt cặp của một 

chủng nấm bào ngư xám từ nội dung 3 và tiến hành tương tự phần 2.2.1.4. 

2.2.4.2. Thử nghiệm phân nhóm kiểu di truyền bắt cặp các dòng đơn 

bội bằng một số cặp mồi chuyên biệt của nấm đùi gà 

Để thử nghiệm khả năng nhận diện kiểu di truyền bắt cặp của các dòng đơn 

bội một chủng nấm bào ngư xám từ nội dung 3, 10 cặp mồi có sẵn tại phòng thí 

nghiệm theo khảo sát trên nấm đùi gà (P. eryngii) đã được sử dụng [168], thông tin 

trình tự của các cặp mồi được trình bày trong Phụ lục 11. 

Tái kiểm tra độ đặc hiệu của các cặp mồi trên nấm đùi gà 

DNA của chủng nấm P. eryngii được tách chiết, độ đặc hiệu của 10 cặp mồi 

được tái kiểm tra bằng phản ứng PCR. Điều kiện phản ứng: 94°C trong 5 phút; 30 

chu kỳ: 94°C trong 45 giây, 60°C trong 30 giây, và 72°C trong 60 giây; 72°C trong 

5 phút. Điện di trên gel agarose 1,5% trong TAE 0,5X, điện trường 100V trong 30 

phút [168]. 

  Đánh giá khả năng áp dụng của các cặp mồi đặc hiệu với chủng nấm bào ngư 

xám P. pulmonarius trên dữ liệu sinh tin học 

Độ đặc hiệu của các cặp mồi được đánh giá thông qua chương trình Blast với 

dữ liệu của loài P. pulmonarius được thu nhận từ Genbank trên cơ sở dữ liệu NCBI 

(accession code: GCA_012980535.1). Xác định khả năng vùng trình tự có thể khuếch 

đại được khi áp dụng cặp mồi. Đồng thời xác định vị trí các cặp mồi có thể gắn được 

trên vùng có score cao nhất và số nucleotide (NU) lớn nhất mà mồi gắn được trên 

genome. Từ đó nhận định sơ bộ về độ đặc hiệu của mồi. 

Thử đánh giá độ đặc hiệu của mồi trên các dòng đơn bội nấm bào ngư xám 

Quy trình thực hiện như sau: tách DNA của chủng bào ngư xám song nhân và 

8 dòng đơn bội đại diện 4 kiểu di truyền bắt cặp. Độ đặc hiệu của 10 cặp mồi được 

kiểm tra bằng phản ứng PCR. Tiến hành kiểm tra độ đặc hiệu của 10 cặp trên chủng 
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nấm song nhân, sau đó lựa chọn cặp mồi kiểm tra độ đặc hiệu trên các dòng đơn bội 

với điều kiện PCR tương tự như trên. 

2.3. BỐ TRÍ THÍ NGHIỆM VÀ XỬ LÝ SỐ LIỆU 

Các thí nghiệm được bố trí theo kiểu hoàn toàn ngẫu nhiên (CRD), các thí 

nghiệm được lặp lại 5 lần; riêng thí nghiệm khảo sát sinh khối trên môi trường lỏng 

lặp lại 7 lần, khảo sát hiệu suất sinh học được xác định trên 30 bịch cơ chất mỗi chủng. 

Các số liệu được xử lý bằng phần mềm StatDirect ver. 3.3 (StatDirect Ltd., 

Merseyside, UK) sử dụng trắc nghiệm đa biên độ Duncan với độ tin cậy 95%. 
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Chương 3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

3.1. THU THẬP, ĐỊNH DANH VÀ PHÂN TÍCH ĐA DẠNG DI TRUYỀN 

CÁC CHỦNG NẤM BÀO NGƯ ĐƯỢC NUÔI TRỒNG PHỔ BIẾN 

3.1.1. Thu thập và nuôi cấy giữ giống các chủng nấm bào ngư  

Đề tài đã thu thập và phân lập được 15 chủng nấm bào ngư (Bảng 3.1). Các 

mẫu nấm này từ các công ty/trại trồng và cơ sở cung cấp phôi nấm tại một số địa 

phương phía nam như: Đồng Nai, Tây Ninh, Bình Dương, Bà Rịa - Vũng Tàu, TP. 

Hồ Chí Minh, Bình Thuận, Vĩnh Long và Cần Thơ. Đề tài cũng thu thập được một 

chủng tự nhiên tại Lâm Đồng. Trong đó có 10 chủng thuộc nhóm nấm bào ngư xám, 

4 chủng thuộc nhóm nấm bào ngư trắng, một chủng nấm thuộc nhóm bào ngư tiểu 

yến. Trong 15 chủng ngoại trừ chủng nấm ABI-F000261 là chủng tự nhiên từ cây gỗ 

chết, các chủng còn lại là chủng thương mại từ quả thể mọc trên bịch phôi mạt cưa.  

Bảng 3.1. Danh sách các chủng nấm bào ngư thu thập được 

STT Mã chủng Tên địa phương Nơi thu mẫu 

1 ABI-F000201 Bào ngư tiểu yến Củ Chi, TP. HCM 

2 ABI-F000219 Bào ngư trắng Bình Thủy, Cần Thơ 

3 ABI-F000222 Bào ngư trắng Thủ Đức, TP. HCM 

4 ABI-F000223 Bào ngư trắng Củ Chi, TP. HCM 

5 ABI-F000224 Bào ngư trắng Trảng Bom, Đồng Nai 

6 ABI-F000241 Bào ngư xám TP. Vĩnh Long, Vĩnh Long 

7 ABI-F000248 Bào ngư xám Thủ Đức, TP. HCM 

8 ABI-F000252 Bào ngư xám Long Khánh, Đồng Nai 

9 ABI-F000253 Bào ngư xám Trảng Bom, Đồng Nai 

10 ABI-F000254 Bào ngư xám Dĩ An, Bình Dương 

11 ABI-F000255 Bào ngư xám     Xuyên Mộc, Bà Rịa - Vũng Tàu 

12 ABI-F000256 Bào ngư xám Dương Minh Châu, Tây Ninh 

13 ABI-F000257 Bào ngư xám Dương Minh Châu, Tây Ninh 

14 ABI-F000259 Bào ngư xám Hàm Tân, Bình Thuận 

15 ABI-F000261 Bào ngư xám Di Linh, Lâm Đồng 

3.1.2. Định danh các chủng nấm bằng các đặc điểm hình thái 

Từ các mẫu quả thể nấm đã thu thập, các đặc điểm hình thái đại thể và vi thể 

đã được phân tích và kết quả được mô tả dưới đây. 

3.1.2.1. Các chủng bào ngư xám 

  Hình thái đại thể:  

  Quả thể có kích thước trung bình tới lớn, dạng thịt, thường mọc thành dạng 

ngói lợp, có dạng sò, dạng quạt. Mũ nấm có bề mặt khô, mượt; có màu xám nhạt hoặc 

xám nâu; phần rìa mũ ban đầu cuộn vào trong khi còn non, gợn sóng, đôi khi rìa bị 
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rách khi về già. Cuống đính lệch tâm hoặc đính bên, thon, đều hoặc có khi nhỏ dần 

từ đỉnh đến gốc cuống; ở các mẫu già có nhiều lông mao. Phiến nấm nối dài đến 

cuống, dày đặc, khoảng cách giữa các phiến hẹp, thường có dạng bảng, màu nhạt, 

phần rìa phiến mịn; có cùng màu với cuống. Phần thịt mềm, có màu trắng khi tươi và 

ngả màu kem nhợt khi khô; màu sắc không thay đổi khi bị cắt. 

  Hình thái hiển vi: 

  Bào tử có bề mặt mịn, hình trụ, thành mỏng, màu kem nhạt. Đảm hình chùy, 

có bốn bào tử, hoặc đôi khi có hai bào tử. Có nhiều dạng tương tự đảm, hình trụ. 

Không ghi nhận thấy liệt bào. Vùng cận bào tầng mỏng, có vách. Thể nền nằm rời 

rạc, cấu thành từ các sợi mỏng hoặc dày, trong suốt, có vách ngăn và mấu. Thịt nấm 

có kết cấu dạng monomitic hoặc dimitic, các sợi nguyên thủy có thành mỏng, mịn, 

có vách ngăn, phân nhánh; sợi cứng thành dày, không phân nhánh. 

Chủng ABI-F000241 (Hình 3.1) 

Phần mũ có kích thước 43 – 78 x 47 – 98 mm. Kích thước cuống khoảng 53 – 

78 x 64 – 90 mm. Phần thịt dày khoảng 6 – 9 mm ở đỉnh cuống nấm và khoảng 1 mm 

gần phần rìa. Bào tử có kích thước 4,9 - 7,6 x 2,0 – 3,4 μm; L = 5,8 μm; W = 2,5 μm; 

Q = 2,3. Đảm có kích thước 28,6 – 34,8 x 6,1 – 7,8 μm. Vùng cận bào tầng khoảng 

12,0 μm. Kích thước các sợi thịt nấm nguyên thủy khoảng 4,6 - 5,4 μm. 

 

 

Hình 3.1. Đặc điểm đại thể và vi thể của chủng nấm ABI-F000241  

a, b: quả thể; c: phiến; d: bề mặt của cuống; e: thịt nấm; f: hệ sợi của thịt nấm; g: 

bào tử; h: tế bào tương tự đảm; Thước: a-d: 1 cm; f-h: 10 μm 
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Chủng ABI-F000248 (Hình 3.2) 

Phần mũ có kích thước 52 – 75 x 49 – 98 mm. Kích thước cuống khoảng 16 – 

35 x 12 – 26 mm. Phần thịt dày khoảng 11 – 16 mm ở đỉnh cuống nấm và khoảng 1 

mm gần phần rìa. Bào tử có kích thước 6,6 – 8,4 x 2,8 – 3,4 μm; L = 7,4 μm; W = 3,1 

μm; Q = 2,4. Đảm có kích thước 20,2 – 27,6 x 2,8 – 4,6 μm. Vùng cận bào tầng 

khoảng 9,3 μm. Kích thước các sợi thịt nấm nguyên thủy khoảng 5,5 – 9,4 μm. 

 

 

 

Hình 3.2. Đặc điểm đại thể và vi thể của chủng nấm ABI-F000248  

a, b: quả thể; c: phiến; d: bề mặt của cuống; e: thịt nấm; f: hệ sợi của thịt nấm; g: 

bào tử; h: tế bào tương tự đảm; Thước: a-d: 1 cm; f-h: 10 μm 
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Chủng ABI-F000252 (Hình 3.3) 

Phần mũ có kích thước 40 – 87 x 45 – 123 mm. Kích thước cuống khoảng 8 – 

30 x 2 – 25 mm. Phần thịt dày khoảng 7 – 19 mm ở đỉnh cuống nấm và khoảng 1 mm 

gần phần rìa. Bào tử có kích thước 5,9 – 7,5 x 2,6 – 3,2 μm; L = 6,6 μm; W = 2,9 μm; 

Q = 2,3. Đảm có kích thước 23,8 – 38,2 x 6,4 – 8,1 μm. Vùng cận bào tầng khoảng 

9,2 μm. Kích thước các sợi thịt nấm nguyên thủy khoảng 6,0 – 9,1 μm, sợi cứng 

khoảng 1,7– 5,4 μm. 

 

 

 

Hình 3.3. Đặc điểm đại thể và vi thể của chủng nấm ABI-F000252  

a, b: quả thể; c: phiến; d: bề mặt của cuống; e: thịt nấm; f: hệ sợi của thịt nấm; g: 

bào tử; h: tế bào tương tự đảm; Thước: a-d: 1 cm; f-h: 10 μm 
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Chủng ABI-F000253 (Hình 3.4) 

Phần mũ có kích thước 45 – 95 x 60 – 131 mm. Kích thước cuống khoảng 12 

– 54 x 2 – 23 mm. Phần thịt dày khoảng 9 – 19 mm ở đỉnh cuống nấm và khoảng 1 

mm gần phần rìa. Bào tử có kích thước 6,0 -7,4 x 2,6 - 3,4 μm; L = 6,7 μm; W = 3,0 

μm; Q = 2,2. Đảm có kích thước 22,3 – 30,6 x 4,9 – 9,8 μm. Vùng cận bào tầng 

khoảng 12,5 μm. Kích thước các sợi thịt nấm nguyên thủy khoảng 3,5 - 12,9 μm. 

 

 

 

Hình 3.4. Đặc điểm đại thể và vi thể của chủng nấm ABI-F000253  

a, b: quả thể; c: phiến; d: bề mặt của cuống; e: thịt nấm; f: hệ sợi của thịt nấm; g: 

bào tử; h: đảm; Thước: a-d: 1 cm; f-h: 10 μm 
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 Chủng ABI-F000254 (Hình 3.5) 

Phần mũ có kích thước 35 – 66 x 45 – 92 mm. Kích thước cuống khoảng 40 – 

77 x 8 – 29 mm. Phần thịt dày khoảng 5– 25 mm ở đỉnh cuống nấm và khoảng 1 mm 

gần phần rìa. Bào tử có kích thước 6,7 – 8,1 x 2,6 – 3,4 μm; L = 7,4 μm; W=3,1 μm; 

Q = 2,4. Đảm có kích thước 23,3– 35,4 x 5,3 – 7,7 μm. Vùng cận bào tầng khoảng 

10,9 μm. Kích thước các sợi thịt nấm nguyên thủy khoảng 4,2 – 13,9 μm, sợi cứng 

khoảng 2,6– 3,6 μm. 

 

 

 

Hình 3.5. Đặc điểm đại thể và vi thể của chủng nấm ABI-F000254  

a, b: quả thể; c: phiến; d: bề mặt của cuống; e: thịt nấm; f: hệ sợi của thịt nấm; g: 

bào tử; h: tế bào tương tự đảm; Thước: a-d: 1 cm; f-h: 10 μm 
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Chủng ABI-F000255 (Hình 3.6) 

Phần mũ có kích thước 46 – 64 x 55 – 88 mm. Kích thước cuống khoảng 45– 

86 x 4 – 16 mm. Phần thịt dày khoảng 5 – 8 mm ở đỉnh cuống nấm và khoảng 1 mm 

gần phần rìa. Bào tử có kích thước 4,4 – 6,9 x 1,9 – 3,6 μm; L = 5,7 μm; W = 2,5 μm; 

Q = 2,3. Đảm có kích thước 23,9 – 35,7 x 6,3 - 8,2 μm. Vùng cận bào tầng khoảng 

12,0 μm. Kích thước các sợi thịt nấm nguyên thủy khoảng 6,8 – 10,4 μm. 

 

 

 

Hình 3.6. Đặc điểm đại thể và vi thể của chủng nấm ABI-F000255   

a, b: quả thể; c: phiến; d: bề mặt của cuống; e: thịt nấm; f: hệ sợi của thịt nấm; g: 

bào tử; h: đảm; Thước: a-d: 1 cm; f-h: 10 μm 
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 Chủng ABI-F000256 (Hình 3.7) 

Phần mũ có kích thước 46 – 90 x 53 – 104 mm. Kích thước cuống khoảng 63 

– 113 x 7 – 16 mm. Phần thịt dày khoảng 8 – 11 mm ở đỉnh cuống nấm và khoảng 1 

mm gần phần rìa. Bào tử có kích thước 5,5 – 8,0 x 2,0 – 3,9 μm; L = 6,8 μm; W = 2,8 

μm; Q = 2,5. Đảm có kích thước 20,5 – 37,8 x 5,9 – 8,1 μm. Vùng cận bào tầng 

khoảng 11,5 μm. Kích thước các sợi thịt nấm nguyên thủy khoảng 4,0 – 14,2 μm. 

 

 

 

Hình 3.7. Đặc điểm đại thể và vi thể của chủng nấm ABI-F000256 

a, b: quả thể; c: phiến; d: bề mặt của cuống; e: thịt nấm; f: hệ sợi của thịt nấm; g: 

bào tử; h: tế bào tương tự đảm; Thước: a-d: 1 cm; f-h: 10 μm 
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Chủng ABI-F000257 (Hình 3.8) 

  Phần mũ có kích thước 22 – 60 x 20 –80 mm. Kích thước cuống khoảng 31 – 

90 x 2 – 22 mm. Phần thịt dày khoảng 4 – 15 mm ở đỉnh cuống nấm và khoảng 1 mm 

gần phần rìa. Bào tử có kích thước 6,2 – 7,4 x 2,3 – 3,2 μm; L = 6,8 μm; W = 2,8 μm; 

Q = 2,5. Đảm có kích thước 20,9 – 34,9 x 4,1 – 5,7 μm. Vùng cận bào tầng khoảng 

9,5 μm. Kích thước các sợi thịt nấm nguyên thủy khoảng 6,3 – 7,9 μm. 

 

 

 

Hình 3.8. Đặc điểm đại thể và vi thể của chủng nấm ABI-F000257  

a, b: quả thể; c: phiến; d: bề mặt của cuống; e: thịt nấm; f: hệ sợi của thịt nấm; g: 

bào tử; h: tế bào tương tự đảm; Thước: a-d: 1 cm; f-h: 10 μm 
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Chủng ABI-F000259 (Hình 3.9)  

Phần mũ có kích thước 20 – 85 x 22 – 130 mm. Kích thước cuống khoảng 10 

– 60 x 4 – 31 mm. Phần thịt dày khoảng 4 – 25 mm ở đỉnh cuống nấm và khoảng 1 

mm gần phần rìa. Bào tử có kích thước 4,8 – 7,3 x 1,8 – 3,3 μm; L = 5,6 μm; W = 2,7 

μm; Q = 2,1. Đảm có kích thước 35,6 – 39,5 x 6,3 – 7,9 μm. Vùng cận bào tầng 

khoảng 10,6 μm. Kích thước các sợi thịt nấm nguyên thủy khoảng 3,7– 8,6 μm. 

 

         

 

Hình 3.9. Đặc điểm đại thể và vi thể của chủng nấm ABI-F000259  

a, b: quả thể; c: phiến; d: bề mặt của cuống; e: thịt nấm; f: hệ sợi của thịt nấm; g: 

bào tử; h: đảm; Thước: a-d: 1 cm; f-h: 10 μm 
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Chủng ABI-F000261 (Hình 3.10) 

Phần mũ có kích thước 44 – 96 x 59 – 125 mm. Kích thước cuống khoảng 5 – 

73 x 3 – 16 mm. Phần thịt dày khoảng 7 – 13 mm ở đỉnh cuống nấm và khoảng 1 mm 

gần phần rìa. Bào tử có kích thước 5,9 – 6,9 x 2,4 – 3,0 μm; L = 6,4 μm; W = 2,7 μm; 

Q = 2,4. Đảm có kích thước 15,3 – 21,3 x 4,3 – 6,0 μm. Vùng cận bào tầng khoảng 

6,7 μm. Kích thước các sợi thịt nấm nguyên thủy khoảng 3,4– 8,5 μm. 

 

                  

 

Hình 3.10. Đặc điểm đại thể và vi thể của chủng nấm ABI-F000261  

a, b: quả thể; c: phiến; d: bề mặt của cuống; e: thịt nấm; f: hệ sợi của thịt nấm; g: 

bào tử; h: tế bào tương tự đảm; Thước: a-d: 1 cm; f-h: 10 μm 
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3.1.2.2. Các chủng bào ngư trắng 

  Hình thái đại thể: 

  Quả thể có kích thước trung bình tới lớn, dạng thịt, có phiến nối dài tới cuống, 

thường mọc thành kiểu xếp chồng thành tầng dạng ngói lợp, dạng quạt tới dạng thìa, 

có dạng phễu nông. Mũ nấm có bề mặt mũ khô, mượt; có màu trắng đến trắng kem. 

Phần rìa mũ ban đầu cuộn vào trong, sau đó trải dẹt ra hoặc hướng lên trên, tạo thành 

hình gợn sóng khi về già. Phần cuống mọc lệch tâm hoặc sát phía rìa của phiến, mọc 

đều hoặc nhỏ dần từ đỉnh đến gốc cuống; có ghi nhận ít nhiều lông mao ở các mẫu 

già. Phiến nấm mọc dài tới cuống, dày đặc, khoảng cách giữa các phiến hẹp, thường 

tạo thành dạng lưới ở đỉnh cuống, rìa của phiến mịn; phiến có cùng màu với cuống. 

Phần thịt mềm; thịt có màu trắng khi tươi và màu kem nhợt khi khô; màu sắc không 

đổi khi bị cắt. 

  Hình thái hiển vi: 

  Bào tử có bề mặt mịn, hình trụ, thành mỏng, màu kem nhợt. Đảm hình chùy, 

có bốn bào tử, hoặc đôi khi có hai bào tử. Có nhiều dạng tương tự đảm, hình chùy. 

Không ghi nhận liệt bào. Vùng cận bào tầng mỏng, có vách. Thể nền nằm rời rạc, cấu 

thành từ các sợi mỏng hoặc dày, trong suốt, có vách ngăn và mấu. Thịt nấm có kết 

cấu dạng monomitic hoặc dimitic, các sợi nguyên thủy có thành mỏng, mịn, có vách 

ngăn, phân nhánh; sợi cứng thành dày, không phân nhánh. 
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 Chủng ABI-F000219 (Hình 3.11) 

Phần mũ có kích thước 35 – 90 x 35 – 99 mm. Kích thước cuống khoảng 39 – 

75 x 3 – 19 mm. Phần thịt dày khoảng 4 – 15 mm ở đỉnh cuống nấm và khoảng 1 mm 

gần phần rìa. Bào tử có kích thước 7,2 – 9,8 x 2,2 – 3,9 μm; L = 8,7 μm; W = 3,0 μm; 

Q = 2,9. Đảm có kích thước 29,7 – 44,8 x 6,12 – 8,5 μm. Vùng cận bào tầng khoảng 

10 μm. Kích thước các sợi thịt nấm nguyên thủy khoảng 2,9 – 7,3 μm, sợi cứng 

khoảng từ 1,2 – 3,5 μm. 

 

 

 

Hình 3.11. Đặc điểm đại thể và vi thể của chủng nấm ABI-F000219 

a, b: quả thể; c: phiến; d: bề mặt của cuống; e: thịt nấm; f: hệ sợi của thịt nấm; g: 

bào tử; h: đảm; Thước: a-d: 1 cm; f-h: 10 μm 
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  Chủng ABI-F000222 (Hình 3.12) 

Phần mũ có kích thước 39 – 84 x 42 – 99 mm. Kích thước cuống khoảng 44 – 

66 x 3 – 17 mm. Phần thịt dày khoảng 5 – 12 mm ở đỉnh cuống nấm và khoảng 1 mm 

gần phần rìa. Bào tử có kích thước 6,2 – 10,8 x 2,1 – 3,8 μm; L = 8,2 μm; W = 3,0 

μm; Q = 2,7. Đảm có kích thước 20,1 – 27,5 x 10,6 – 14,3 μm. Vùng cận bào tầng 

khoảng 9,3 μm. Kích thước các sợi thịt nấm nguyên thủy khoảng 2,8 – 11,5 μm, sợi 

cứng khoảng từ 0,8 – 3,9 μm. 

 

 

 

Hình 3.12. Đặc điểm đại thể và vi thể của chủng nấm ABI-F000222 

a, b: quả thể; c: phiến; d: bề mặt của cuống; e: thịt nấm; f: hệ sợi của thịt nấm; g: 

bào tử; h: tế bào tương tự đảm; Thước: a-d: 1 cm; f-h: 10 μm 
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 Chủng ABI-F000223 (Hình 3.13) 

 Phần mũ có kích thước 45 – 129 x 50 – 120 mm. Kích thước cuống khoảng 51 

– 91 x 2– 23 mm. Phần thịt dày khoảng 8 – 16 mm ở đỉnh cuống nấm và khoảng 1 

mm gần phần rìa. Bào tử có kích thước 6,1 – 7,9 x 2,2 – 3,0 μm; L = 7,1 μm; W = 2,6 

μm; Q = 2,8. Đảm có kích thước 44,9 – 50,1 x 7,6 – 8,9 μm. Vùng cận bào tầng 

khoảng 10,9 μm. Kích thước các sợi thịt nấm nguyên thủy khoảng 5,0 – 8,9 μm. 

 

 

 

Hình 3.13. Đặc điểm đại thể và vi thể của chủng nấm ABI-F000223  

a, b: quả thể; c: phiến; d: bề mặt của cuống; e: thịt nấm; f: hệ sợi của thịt nấm; g: 

bào tử; h: tế bào tương tự đảm; Thước: a-d: 1 cm; f-h: 10 μm 
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Chủng ABI-F000224 (Hình 3.14)  

Phần mũ có kích thước 35 – 90 x 36 – 120 mm. Kích thước cuống khoảng 36 

– 80 x 2 – 19 mm. Phần thịt dày khoảng 8– 20 mm ở đỉnh cuống nấm và khoảng 1 

mm gần phần rìa. Bào tử có kích thước 6,1 – 7,8 x 2,0 –2,8 μm; L = 7,0 μm; W = 2,4 

μm; Q = 2,9. Đảm có kích thước 20,1 – 27,5 x 10,6 – 14,3 μm. Vùng cận bào tầng 

khoảng 10,9 μm. Kích thước các sợi thịt nấm nguyên thủy khoảng 4,9 – 12,2 μm. 

 

 

Hình 3.14. Đặc điểm đại thể và vi thể của chủng nấm ABI-F000224 

a, b: quả thể; c: phiến; d: bề mặt của cuống; e: thịt nấm; f: hệ sợi của thịt nấm; g: 

bào tử; h: tế bào tương tự đảm; Thước: a-d: 1 cm; f-h: 10 μm 

3.1.2.3. Chủng nấm bào ngư tiểu yến ABI-F000201 (Hình 3.15) 

  Hình thái đại thể:  

  Quả thể có kích thước nhỏ tới trung bình, dạng thịt, có hoặc không có phiến 

nối dài tới cuống, hiếm khi dạng ngói lợp, thỉnh thoảng có dạng lồi. Mũ nấm có kích 

thước khoảng 25 –74 x 30 – 85 mm; bề mặt mũ khô, mượt; có màu xám nhạt, xám 

nâu hoặc xám tím; phần rìa mũ cuộn vào trong. Kích thước cuống khoảng 45 – 78 x 

3 –23 mm, cuống đính tâm hoặc lệch tâm, dạng chùy, mọc đều hoặc nhỏ dần từ đỉnh 
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đến gốc cuống; có ghi nhận ít nhiều lông mao ở các mẫu già. Phiến nấm mọc dài tới 

cuống, dày đặc, khoảng cách giữa các phiến hẹp, thường tạo thành dạng lưới ở đỉnh 

cuống, rìa của phiến mịn; phiến có cùng màu với cuống. Phần thịt hơi cứng, dày 

khoảng 7 –15 mm ở đỉnh cuống nấm, 0,5 mm ở gần phần rìa; thịt có màu trắng khi 

tươi và màu kem nhợt khi khô; màu sắc không đổi khi bị cắt. 

  Hình thái hiển vi:  

  Bào tử có kích thước khoảng 6,8 – 8,2 x 2,4 – 3,2 μm; L = 7,4 μm; W = 2,7 

μm; Q = 2,8; bề mặt mịn, hình trụ, thành mỏng, màu kem nhạt. Đảm có kích thước 

28,6 – 39,5 x 14,0 – 15,5 μm, hình chùy, có bốn bào tử. Có nhiều dạng tương tự đảm, 

hình chùy. Không ghi nhận thấy liệt bào. Vùng cận bào tầng mỏng, khoảng 9,3 μm, 

có vách. Thể nền nằm rời rạc, cấu thành từ các sợi mỏng hoặc dày, trong suốt, có 

vách ngăn và mấu. Thịt nấm có kết cấu dạng dimitic, các sợi nguyên thủy có thành 

mỏng, mịn, có vách ngăn, phân nhánh; khoảng từ 2,4 – 11,1 μm; sợi cứng thành dày, 

không phân nhánh, khoảng từ 1,1 – 4,8 μm. 

 

Hình 3.15. Đặc điểm đại thể và vi thể của chủng ABI-F000201  

a, b: quả thể; c: phiến; d: bề mặt của cuống; e: thịt nấm; f: hệ sợi của thịt nấm; g: 

bào tử; h: đảm; Thước: a-d: 1 cm; f-h: 10 μm 
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Nhìn chung giữa các chủng nấm cùng nhóm (xám/trắng) không có sự khác 

biệt về các đặc điểm hình thái. Tổng hợp kích thước các cấu trúc đại thể và vi thể của 

các chủng nấm được trình bày trong Bảng 3.2 

Bảng 3.2. Kích thước các cấu trúc đại thể và vi thể của các chủng nấm 

S

STT 

 

Mã 

chủng 

 

Mũ (mm) 

 

Cuống 

(mm) 

 

Thịt nấm 

(mm) 

 

Bào tử 

(μm) 

 

Đảm 

(μm) 

Cận 

bào 

tầng 

(μm) 

 

Sợi nấm 

(μm) 

1

1 

ABI-

F000241 

43-78 

x 47-98 

53-78 

x 64-90 

6-9/1 4,9-7,6 x 2,0-3,4 

L=5,8; W=2,5; Q=2,3 

28,6-34,8 

x 6,1-7,8 

12 4,6-5,4 

2

2 

ABI-

F000248 

52-75 

x 49-98 

16-35 

x12-26 

11-16/1 6,6-8,4 x 2,8 – 3,4 

L=7,4; W=3,1; Q=2,4 

20,2-27,6 

x 2,8-4,6 

9,3 5,5-9,4 

3

3 

 

ABI-

F000252 

 

40-87 

x 45-123 

 

8-30 

x 2-25 

 

 

7-19/1 

 

5,9-7,5 x 2,6-3,2 

L=6,6; W=2,9; Q=2,3 

 

23,8-38,2 

x 6,4-8,1 

 

9,2 

6,0-9,1 

(nguyên 

thủy) 

1,7- 5,4 

(cứng) 

4

4 

ABI-

F000253 

45-95 

x 60-131 

12-54 

x 2-23 

 

9-19/1 

6,0-7,4 x 2,6-3,4 

L=6,7; W=3,0; Q=2,2 

22,3-30,6 

x 4,9-9,8 

1

12,5 

 

3,5-12,9 

5

5 

 

ABI-

F000254 

 

35-66 

x 45-92 

 

40-77 

x 8-29 

 

5-25/1 

 

6,7-8,1 x 2,6-3,4 

L=7,4; W=3,1; Q=2,4 

 

23,3-35,4 

x 5,3-7,7 

1

10,9 

4,2-13,9 

(nguyên 

thủy) 

2,6-3,6 

(cứng) 

6

6 

ABI-

F000255 

46-64 

x 55-88 

45-86 

x 4-16 

 

5-8/1 

4,4-6,9 x 1,9-3,6 

L=5,7; W=2,5; Q=2,3 

23,9-35,7 

x 6,3 - 8,2 

1

12 

6,8-10,4 

7

7 

ABI-

F000256 

46-90 

x 53-104 

63-113 

x 7-16 

8-11/1 5,5-8,0 x 2,0-3,9 

L=6,8; W=2,8; Q=2,5 

20,5-37,8 

x 5,9-8,1 

1

11,5 

4,0-14,2 

8

8 

ABI-

F000257 

22-60 

x 20-80 

3-90 

x 2-22 

4-15/1 6,2-7,4 

x 2,3-3,2 

L=6,8; W=2,8; Q=2,5 

20,9-34,9 

x 4,1-5,7 

9

9,5 

6,3-7,9 

9

9 

ABI-

F000259 

20-85 

x 22-130 

10-60 

x 4-31 

4-25/1 4,8-7,3 x 1,8-3,3 

L=5,6; W=2,7; Q=2,1 

35,6-39,5 

x 6,3-7,9 

1

10,6 

3,7-8,6 

1

10 

ABI-

F000261 

44-96 

x 59-125 

5-73 

x 3-16 

7-13/1 5,9-6,9 x 2,4-3,0 

L=6,4; W=2,7; Q: 2,4 

15,3-21,3 

x 4,3-6,0 

6

6,7 

3,4-8,5 

1

11 

 

ABI-

F000219 

 

35-90 

x 35-99 

 

39-75 

x 3-19 

 

4-15/1 

 

7,2-9,8 x 2,2-3,9 

L=8,7; W=3,0; 

Q=2,9 

 

29,7-44,8 

x 6,12-8,5 

1

10 

2,9-7,3 

(nguyên 

thủy) 

1,2 – 3,5 

(cứng) 

1

12 

 

ABI-

F000222 

 

39-84 

x 42-99 

 

44-66 

x 3-17 

 

5-12/1 

 

6,2-10,8 x 2,1-3,8 

L=8,2; W=3,0; Q=2,7 

 

20,1-27,5 

x10,6-14,3 

9

9,3 

2,8-11,5 

(nguyên 

thủy) 

0,8-3,9 

(cứng) 

1

13 

ABI-

F000223 

45-129 

x 50-120 

51-91 

x 2-23 

8-16/1 6,1-7,9 x 2,2-3,0 

L=7,1; W=2,6; Q=2,8 

44,9-50,1 

x 7,6-8,9 

1

10,9 

5,0-8,9 

1

14 

ABI-

F000224 

35-90 

x 36-120 

36-80 

x 2-19 

8-20/1 6,1-7,8 x 2,0-2,8 

L=7,0; W=2,4; Q=2,9 

20,1-27,5 

x 10,6-14,3 

1

10,9 

4,9-12,2 

1

15 

ABI-

F000201 

25-74 

x 30-85 

45-78 

x 3-23 

7-15/0,5 6,8-8,2 x 2,4-3,2 

L=7,4; W=2,7; Q=2,8 

28,6-39,5 

x 14,0-15,5 

9

9,3 

2,4-11,1 

(nguyên 

thủy) 

1,1 – 4,8 

(cứng) 
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Kết quả định danh các chủng nấm bào ngư dựa vào đặc điểm hình thái 

Các đặc điểm tương đồng:  

Nhìn bên ngoài, cấu trúc đại thể của các chủng nấm có nhiều điểm tương đồng 

nhau: quả thể nấm dạng sò, sắp xếp thành cụm dạng ngói lợp, cuống nấm đính bên 

so với mũ nấm, phiến nấm kéo dài từ rìa mũ nấm đến cuống nấm, cuống nấm đặc, 

xốp. Các đặc điểm hiển vi tương đồng nhau: hình dạng, kích thước đảm, cấu tạo hệ 

sợi. 

Các đặc điểm riêng: 

   Các chủng nấm bào ngư xám: mũ nấm có màu từ xám nhạt – xám đậm đến 

xám nâu, mũ nấm dày, chắc, rìa mũ nấm gợn sóng, đôi khi bị rách khi về già, có vân 

sọc hướng tâm đặc trưng; giá trị Q (tỉ lệ chiều dài/chiều rộng) của bào tử: 2,1 – 2,5. 

Các chủng nấm bào ngư trắng: mũ nấm màu trắng đến trắng kem, mũ nấm mỏng, 

dễ rách; giá trị Q của bào tử: 2,7 – 2,9. 

Chủng nấm bào ngư tiểu yến: kích thước mũ nấm nhỏ hơn, mũ nấm thường có 

màu xám tím đến tím đen, mũ nấm dày, chắc; giá trị Q của bào tử: 2,8. 

Các chủng nấm bào ngư được định danh như sau: 

Các đặc điểm của mũ nấm, phiến nấm và bào tử của 10 chủng nấm bào ngư xám 

có nhiều điểm tương đồng với loài P. pulmonarius và P. ostreatus. Các đặc điểm vi 

thể về giá trị Q của bào tử (2,1 – 2,5), hình dáng mũ nấm và độ dày mũ nấm tương 

đồng với loài P. pulmonarius. Như vậy 10 chủng nấm bào ngư xám có thể thuộc loài 

P. pulmonarius.  

Các đặc điểm của mũ nấm, phiến nấm và bào tử của 4 chủng nấm bào ngư trắng 

có nhiều điểm tương đồng với loài P. pulmonarius và P. ostreatus. Các đặc điểm vi 

thể về giá trị Q của bào tử (2,7 – 2,9); màu sắc (trắng); độ dày mũ nấm tương đồng 

với loài P. ostreatus. Như vậy 4 chủng nấm bào ngư trắng có thể thuộc loài P. 

ostreatus. 

Chủng nấm bào ngư tiểu yến ABI-F000201 có đặc điểm đại thể tương đồng với 

loài P. pulmonarius và P. ostreatus; nhưng các đặc điểm vi thể, đặc biệt giá trị Q 

(2,8) thì giống với loài P. ostreatus hơn. Do vậy chủng này có thể thuộc loài P. 

ostreatus. 

Trong nghiên cứu này loài P. pulmonarius có giá trị Q (cao nhất 2,5) thấp hơn 

so với loài P. ostreatus (thấp nhất là 2,7). Do vậy giá trị Q là đặc điểm phù hợp có 

thể dùng để phân biệt loài P. pulmonarius và P. ostreatus. Điều này tương đồng với 

các nghiên cứu trong và ngoài nước trên hai loài này [60, 65, 66]. Các báo cáo cho 

thấy giá trị Q của P. pulmonarius thường thấp hơn giá trị Q của P. ostreatus. Tuy 
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nhiên để có thể kết luận chính xác hơn cần tiến hành với nhiều chủng khác các khu 

vực địa lý hơn nữa. 

3.1.3. Định danh các chủng nấm bằng đặc điểm sinh học phân tử  

3.1.3.1. So sánh vùng trình tự ITS 

Các kết quả phân tích trình tự ITS của các mẫu nấm bào ngư được trình bày 

trong Bảng 3.3 và Phụ lục 12. Kết quả cho thấy các chủng nấm đều thuộc chi 

Pleurotus với mức độ tương đồng cao (Bảng 3.3). Trong đó, 10 mẫu được định danh 

là P. pulmonarius, 5 mẫu định danh là P. ostreatus. Kết quả định danh dựa trên trình 

tự ITS phù hợp với kết quả định danh dựa trên đặc điểm hình thái ở trên. 

Các nghiên cứu định danh các chủng nấm bào ngư thu thập tại khu vực phía 

nam cũng được một số tác giả công bố. Các chủng nấm bào ngư xám thu thập tại khu 

vực phía nam được định danh là P. pulmonarius [60]. Một vài nghiên cứu khác cũng 

có kết quả tương tự [128, 193]. Riêng các các chủng nấm bào ngư trắng thu được có 

sự khác nhau giữa các công bố: P. ostreatus [193]; P. ostreatus và P. cornucopiae 

[60]; P. floridanus [192].  

Bảng 3.3. Kết quả so sánh trình tự ITS của các chủng nấm bào ngư với GenBank 

STT 
  Mã 

chủng 

Tên địa 

phương 
Mã định 

danh 

Độ bao 

phủ 

(%) 

Độ tương 

đồng 

(%) 

E-

value 

 

Tên loài  

1 
ABI-

F000201 

Bào ngư 

tiểu yến 
MK603976 100 99,85 

0,0 
P. ostreatus 

2 
ABI-

F000219 

Bào ngư 

trắng 
MG819727 99 99,85 

0,0 
P. ostreatus 

3 
ABI-

F000222 

Bào ngư 

trắng 
MK603976 100 100 

0,0 
P. ostreatus 

4 
ABI-

F000223 

Bào ngư 

trắng 
MG819739 99 99,70 

0,0 
P. ostreatus 

5 
ABI-

F000224 

Bào ngư 

trắng 
MG819739 100 100 

0,0 
P. ostreatus 

6 
ABI-

F000241 

Bào ngư 

xám 
KT273376 99 100 

0,0 
P. pulmonarius 

7 
ABI-

F000248 

Bào ngư 

xám 
MN239983 99 100 

0,0 
P. pulmonarius 

8 
ABI-

F000252 

Bào ngư 

xám 
MN239983 99 100 

0,0 
P. pulmonarius 

9 
ABI-

F000253 

Bào ngư 

xám 
MG819635 100 99,54 

0,0 
P. pulmonarius 

10 
ABI-

F000254 

Bào ngư 

xám 
MN239983 100 99,84 

0,0 
P. pulmonarius 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MK603976.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=UTCJH6G1016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MG819727.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=UYZPACT6013
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MK603976.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=UTCJH6G1016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MG819739.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=UZ0YVP5P016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MG819739.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=UTDR8CME01R
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KT273376.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=UTFUC4T8016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN239983.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=2&RID=UZ276AE9016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN239983.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=A8MJCRYE016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MG819635.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=UTH7P0R7016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN239983.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=1&RID=A8J1TN1B016


63 

 

 

 

Bảng 3.3. Kết quả so sánh trình tự ITS của các chủng nấm bào ngư với GenBank 

(tiếp theo) 

STT 
  Mã 

chủng 

Tên địa 

phương 
Mã định 

danh 

Độ bao 

phủ 

(%) 

Độ tương 

đồng 

(%) 

E-

value 

 

Tên loài  

11 
ABI-

F000255 

Bào ngư 

xám 
KT273376 99 100 

0,0 
P. pulmonarius 

12 
ABI-

F000256 

Bào ngư 

xám 
MT778822 97 100 

0,0 
P. pulmonarius 

13 
ABI-

F000257 

Bào ngư 

xám 
KF932728 99 100 

0,0 
P. pulmonarius 

14 
ABI-

F000259 

Bào ngư 

xám 
ON869366 98 99,87 

0,0 
P. pulmonarius 

15 
ABI-

F000261 

Bào ngư 

xám 
MN239983 100 99,84 

0,0 
P. pulmonarius 

 

3.1.3.2. Xây dựng cây phát sinh loài trên vùng trình tự ITS 

 Để ước tính mối quan hệ phát sinh loài của các chủng bào ngư thu thập được, 

nghiên cứu đã dựa trên trình tự ITS và sử dụng phần mềm MEGA X để dựng cây phả 

hệ Maximum Likelihood (ML) theo mô hình Kimura 2 yếu tố (dựa trên kết quả tối 

ưu của phần mềm) [224]. Các kết quả dựng cây phát sinh loài giúp khẳng định lại lần 

nữa các kết quả so sánh với dữ liệu từ GenBank. Cây phát sinh loài dựa trên trình tự 

ITS của các chủng nấm bào ngư thu thập được trình bày trong Hình 3.16. 

Với cây phát sinh loài của bộ dữ liệu trình tự ITS 719 bp, các chủng bào ngư 

xám được xác định là P. pulmonarius tập hợp thành một nhánh với chỉ số bootstrap 

là 88% cùng với 8 trình tự tham chiếu của P. pulmonarius. Các chủng nấm bào ngư 

trắng và chủng nấm bào ngư tiểu yến tạo thành một phân nhánh khác với chỉ số 

bootstrap là 80% với 5 trình tự tham chiếu của nhóm Pleurotus cf. floridanus. Các 

chủng này tách biệt với nhóm P. ostreatus sensu stricto (s.str.) (bootstrap 76%). Có 

thể thấy nhóm bào ngư trắng và tiểu yến nuôi trồng thương mại tại Việt Nam đã tách 

ra khỏi nhóm P. ostreatus s.str. tự nhiên trên cây phát sinh loài. Tuy nhiên, khi xét 

đặc điểm hình thái chính để phân biệt giữa P. floridanus và P. ostreatus có sự xuất 

hiện của nhiều liệt bào trong lớp thụ tầng ở P. floridanus [56], nhưng tất cả các mẫu 

nấm bào ngư trắng và nấm bào ngư tiểu yến trong nghiên cứu này đều không ghi nhận 

liệt bào. Bên cạnh đó, P.  floridanus trước đây được xem là phân loại dưới loài của 

P. ostreatus với danh pháp Pleurotus ostreatus var. florida. Do vậy khi kết hợp các 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/KT273376.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=UTFUC4T8016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MT778822.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=UTJEA07A016
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/MN239983.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=1&RID=UTK66G1N013
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đặc điểm hình thái và các thông tin về loài Pleurotus floridanus, các chủng nấm bào 

ngư trắng và nấm tiểu yến trong nghiên cứu này vẫn tương đồng với loài P. ostreatus.  

Trình tự ITS cũng phân tách được các nhóm P.  pulmonarius, Pleurotus cf. 

floridanus, P. ostreatus s.str., với các chỉ số bootstrap tương ứng là 99%, 90%, 92%. 

Các cây phát sinh loài xây dựng trên đơn gen của các trình tự khác (TEF1, RPB1, 

RPB2) và cây đa gen kết hợp 4 vùng trình tự cũng tách được các nhóm tương tự. 

Trong đó vùng trình tự RPB2 được đánh giá là phân nhóm tốt nhất [64]. Nhóm P. 

ostreatus tự nhiên (kí hiệu là OA) đã cho thấy tách khỏi nhóm P. ostreatus thương 

mại trên cây phát sinh loài (trong đó có nhóm nấm thương mại có mã chủng “P. 

florida” M2125 – kí hiệu là OB) trong một nghiên cứu tương tự. Các tác giả sử dụng 

riêng lẻ và kết hợp 3 vùng trình tự ITS, TEF1, RPB2 và cho thấy hai nhóm này tách 

trên cây phát sinh loài [63].  

Do ba nhóm P. pulmonarius, Pleurotus cf. floridanus, P. ostreatus s.str. đều 

thuộc P. ostreatus complex, đồng thời màu sắc quả thể nấm bào ngư bị ảnh hưởng 

bởi môi trường nuôi trồng, cũng như quá trình nuôi trồng thương mại có sự lai tạo 

nên các phương pháp định danh bằng hình thái gặp khó khăn [63, 225]. Với sự hỗ trợ 

của sinh học phân tử cho thấy một số vùng trình tự phù hợp để định danh nấm. Trong 

đó vùng trình tự ITS được đánh giá là phù hợp nhất do ITS với tính chất mã vạn năng, 

dễ khuếch đại bằng PCR, khả năng phân tách tốt... Trong nghiên cứu này trình tự ITS 

đã thấy phù hợp để tách 3 nhóm P. pulmonarius, Pleurotus cf. floridanus, P. ostreatus 

s.str. trên cây phát sinh loài. 

Tổng hợp các kết quả định danh dựa trên hình thái, kết quả phân tích trình tự 

và dựng cây phát sinh loài dựa trên trình tự ITS có thể khẳng định: ITS có thể phân 

biệt được các loài P. pulmonarius, P. ostreatus và Pleurotus. cf. floridanus; kết quả 

định danh bằng sinh học phân tử hỗ trợ tốt cho định danh hình thái; 10 chủng bào ngư 

xám được định danh là loài P. pulmonarius, 4 chủng nấm bào ngư trắng và chủng 

nấm bào ngư tiểu yến được định danh là loài P. ostreatus. 
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Hình 3.16. Cây phát sinh loài dựa theo trình tự ITS theo phương pháp 

Maximum Likelihood (ML) theo mô hình Kimura 2 yếu tố của các chủng 

Pleurotus spp. (bootstrap lặp lại 1000 lần) 
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3.1.4. Phân tích đa dạng di truyền bằng kỹ thuật AFLP 

Kết quả phân tích AFLP dựa trên các bản điện di (Hình 3.18; 3.19) cho thấy 

có sự đa dạng di truyền cao của các chủng nấm bào ngư thu thập được, hệ số tương 

đồng dao động từ 44 đến 88% (Bảng 3.4). Cây phả hệ di truyền UPGMA được xây 

dựng từ kết quả tổng hợp của cả 4 bản điện di cho thấy các chủng nấm cùng một loài 

có quan hệ di truyền gần nhau hơn so với các chủng khác loài (Hình 3.17). Mô hình 

cây phả hệ chia 15 chủng nấm làm 2 nhánh chính: nhánh 1 gồm các 5 chủng nấm 

thuộc loài P. ostreatus, hệ số tương đồng các chủng thuộc nhánh này từ 72% đến 

84%. Trong nhánh 1, giữa chủng ABI-F000219 và ABI-F000224 có sự tương đồng 

thấp nhất (72%); trong khi đó giữa chủng ABI-F000219 và ABI-F000223 có sự tương 

đồng cao nhất (84%). Nhánh 2 gồm 10 chủng nấm thuộc loài P. pulmonarius; hệ số 

tương đồng các chủng thuộc nhánh này từ 71% đến 88%. Trong nhánh 2, giữa chủng 

ABI-F000261 và ABI-F000248 có sự tương đồng thấp nhất (71%); trong khi đó giữa 

chủng ABI-F000254 và ABI-F000255, ABI-F000252 và ABI-F000259 có sự tương 

đồng cao nhất (88%). Kết quả AFLP hỗ trợ khẳng định lại kết quả xây dựng cây phát 

sinh loài dựa trên trình tự ITS. Cây UPGMA cũng có thể phân tách được các chủng 

nấm thuộc loài P. pulmonarius và P. ostreatus. Bên cạnh đó phương pháp AFLP đánh 

giá được sự khác biệt di truyền giữa các chủng trong cùng một loài. Đây là cơ sở lựa 

chọn các chủng bố mẹ phù hợp cho các phương pháp lai tạo giống [105, 226, 227]. 

Theo kết quả của nghiên cứu này, các chủng cùng loài và có sự khác biệt di truyền 

lớn có thể được lựa chọn làm cặp chủng bố mẹ tạo vật liệu ban đầu để lai tạo. Ví dụ 

trong loài P. pulmonarius là giữa các chủng ABI-F000241/ ABI-F000252/ ABI-

F000253 với các chủng ABI-F000256/ ABI-F000261; trong loài P. ostreatus là giữa 

chủng ABI-F000224 với các chủng ABI-F000222/ ABI-F000201. 

Phương pháp AFLP cũng đã được sử dụng để phân biệt 21 chủng nấm bào 

ngư: P. ostreatus (12 chủng), P. sajor-caju (3 chủng), P. eryngii (2 chủng), P. 

pulmonarius (1 chủng), P. florida (1 chủng), P. cystidiosus (1 chủng), 1 chủng 

Pleurotus sp., phân biệt được các chủng trong cùng loài P. ostreatus và P. sajor – 

caju [99]. Sự đa dạng di truyền của 15 chủng nấm P. ostreatus khu vực Indonesia và 

Thái Lan cũng đã được ghi nhận với 202 băng vạch và hệ số đa hình là 31%. Kết quả 

ghi nhận không có sự khác biệt trong kết quả phân tích AFLP giữa các chủng nấm 

thương mại cho dù khác biệt về mặt địa lý [227].  



67 

 

 

 

 

Hình 3.17. Cây UPGMA dựa trên đa dạng di truyền 4 marker APLP các chủng nấm 

bào ngư 

 

Hình 3.18. Bản điện di trên gel agarose sử dụng mồi chọn lọc G (A) và GC (B) của 

các chủng nấm bào ngư 

(1, 17: DNA marker; 2: ABI-F000201; 3: ABI-F000219; 4: ABI-F000222; 5: ABI-

F000223; 6: ABI-F000224; 7: ABI-F000241; 8: ABI-F000248; 9: ABI-F000252; 

10: ABI-F000253; 11: ABI-F000254; 12: ABI-F000255; 13: ABI-F000256; 14: 

ABI-F000257; 15: ABI-F000259;16: ABI-F000261)  
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Hình 3.19. Bản điện di trên gel agarose sử dụng mồi chọn lọc AAG (A) và CAA 

(B) của các chủng nấm bào ngư 

(1, 17: DNA marker; 2: ABI-F000201; 3: ABI-F000219; 4: ABI-F000222; 5: ABI-

F000223; 6: ABI-F000224; 7: ABI-F000241; 8: ABI-F000248; 9: ABI-F000252; 

10: ABI-F000253; 11: ABI-F000254; 12: ABI-F000255; 13: ABI-F000256; 14: 

ABI-F000257; 15: ABI-F000259;16: ABI-F000261)  
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Bảng 3.4. Hệ số tương quan di truyền của các chủng nấm bào ngư 

Chủng 
ABI-

F000 

201 

ABI-

F000 

219 

ABI-

F000 

222 

ABI-

F000 

223 

ABI-

F000 

224 

ABI-

F000 

241 

ABI-

F000 

248 

ABI-

F000 

252 

ABI-

F000 

253 

ABI-

F000 

254 

ABI-

F000 

255 

ABI-

F000 

256 

ABI-

F000 

257 

ABI-

F000 

259 

ABI-

F000 

261 

ABI-

F000201 
1,00               

ABI-

F000219 
0,74 1,00              

ABI-

F000222 
0,79 0,77 1,00             

ABI-

F000223 
0,82 0,84 0,79 1,00            

ABI-

F000224 
0,76 0,72 0,79 0,78 1,00           

ABI-

F000241 
0,57 0,48 0,50 0,59 0,55 1,00          

ABI-

F000248 
0,62 0,52 0,55 0,58 0,58 0,81 1,00         

ABI-

F000252 
0,51 0,51 0,45 0,57 0,48 0,86 0,79 1,00        

ABI-

F000253 
0,56 0,54 0,48 0,60 0,54 0,87 0,82 0,83 1,00       

ABI-

F000254 
0,56 0,54 0,51 0,58 0,52 0,83 0,82 0,83 0,86 1,00      

ABI-

F000255 
0,56 0,58 0,53 0,66 0,54 0,85 0,80 0,85 0,82 0,88 1,00     

ABI-

F000256 
0,54 0,45 0,44 0,54 0,49 0,77 0,70 0,77 0,76 0,82 0,80 1,00    

ABI-

F000257 
0,55 0,46 0,47 0,61 0,51 0,80 0,79 0,80 0,79 0,87 0,87 0,83 1,00   

ABI-

F000259 
0,55 0,51 0,52 0,57 0,51 0,84 0,83 0,88 0,81 0,85 0,81 0,79 0,84 1,00  

ABI-

F000261 
0,51 0,51 0,49 0,55 0,53 0,78 0,71 0,76 0,71 0,79 0,81 0,79 0,78 0,84 1,00 

 

3.2. KHẢO SÁT MỘT SỐ ĐẶC ĐIỂM SINH HỌC CỦA CÁC CHỦNG NẤM 

BÀO NGƯ THU THẬP ĐƯỢC 

 Dựa trên các ghi nhận sơ bộ về năng suất và vị trí thu thập mẫu, chọn ra 10 

chủng nấm để sử dụng cho nội dung 2.  

 3.2.1. Khảo sát khả năng phát triển hệ sợi của các chủng nấm ở môi trường 

thạch đĩa và môi trường lỏng 

Những chủng có tốc độ lan tơ cao trên môi trường PDA phù hợp cho quá trình 

nhân giống cấp 1. Bên cạnh môi trường thạch, giống cấp 1 còn được nhân giống trong 

môi trường lỏng và sự gia tăng sinh khối trong môi trường PDB giúp đánh giá khả 

năng nhân giống bằng môi trường lỏng. Khảo sát này đánh giá khả năng phát triển hệ 

sợi của các chủng nấm làm cơ sở cho công tác nhân giống, giữ giống về sau.  
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Sau 7 ngày theo dõi, tốc độ lan tơ trung bình và sinh khối khô của các chủng 

nấm bào ngư được trình bày trong Bảng 3.5. Kết quả cho thấy tốc độ lan tơ của các 

chủng trên môi trường PDA có sự khác biệt ý nghĩa về mặt thống kê (Bảng 3.5 và 

Hình 3.20). Chủng có tốc độ lan nhanh nhất là ABI-F000261 (chủng tự nhiên). Chủng 

có tốc độ lan tơ chậm nhất là ABI-F000201. Trong cùng một loài, tốc độ lan tơ của 

các chủng cũng có sự khác biệt rõ rệt.  

Bảng 3.5. Tốc độ lan tơ trung bình trên môi trường PDA và sinh khối khô 

trên môi trường PDB của các chủng nấm sau 7 ngày nuôi cấy 

 

*Các mẫu tự khác nhau biểu diễn mức độ sai biệt có ý nghĩa (theo cột) ở độ tin cậy 

95%. 

PDA là môi trường phổ biến để nhân giống nấm. Trong nghiên cứu này tốc độ 

lan tơ có sự khác biệt giữa các chủng nấm cùng loài. Các chủng tuy cùng loài nhưng 

do quá trình nhân giống, nuôi trồng khác nhau nên chất lượng giống nấm có sự khác 

biệt. Các chủng nấm thương mại đều có tốc độ lan tơ thấp hơn chủng nấm tự nhiên 

(ABI-F000261). Điều đó có thể do quá trình cấy chuyền nhiều lần trong nhân giống 

cũng như giữ giống, chủng nấm có thể xuất hiện những đặc tính thoái hóa so với 

chủng tự nhiên mới phân lập. Các chủng nấm thuộc loài P. pulmonarius trong nghiên 

cứu này có tốc độ lan tơ cao hơn so với các công bố khác: 217,11 (mm2/ngày) [127], 

114,83 (mm2/ngày) [125]. Các chủng nấm thuộc giống P. ostreatus có sự khác biệt 

về tốc độ lan tơ trên PDA và tốc độ lan tơ các chủng này thấp hơn hoặc tương đương 

so với các công bố khác: 908,43 (mm2/ngày) [129], 465,13 (mm2/ngày) [117].  

 

STT 

 

Chủng nấm 

 

Tên loài 

Tốc độ lan tơ 

trung bình 

(mm2/ngày) 

Sinh khối khô 

(g/l) 

1 ABI-F000201 P. ostreatus 184,5g ± 19,4  3,14bcd ± 0,49 

2 ABI-F000219 P. ostreatus 800,1b ± 43,8 3,37bc ± 0,32 

3 ABI-F000222 P. ostreatus 512,7d ± 43,6 2,03ef ± 0,42 

4 ABI-F000224 P. ostreatus 414,9e ± 56,3 2,95cd ± 0,81 

5 ABI-F000241 P. pulmonarius 752,8bc ± 47,6 2,65de ± 0,43 

6 ABI-F000252 P. pulmonarius 726,8c ± 22,7 2,25e ± 0,40 

7 ABI-F000253 P. pulmonarius 284,9f ± 39,5 1,41f ± 0,12 

8 ABI-F000256 P. pulmonarius 369,6e ± 33,7 1,49f ± 1,10 

9 ABI-F000259 P. pulmonarius 773,7bc ± 39,5 4,16a ± 0,32 

10 ABI-F000261 P. pulmonarius 888,6a ± 45,5 3,73ab ± 0,41 
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Hình 3.20. Hệ sợi của các chủng nấm Pleurotus trên môi trường PDA sau 7 ngày 

nuôi cấy 

(A: ABI-F000201; B: ABI-F000219; C: ABI-F000222; D: ABI-F000224; E: ABI-

F000241; F: ABI-F000252; G: ABI-F000253; H: ABI-F000256; I: ABI-F000259; 

J: ABI-F000261; thước: 1 cm) 

Trên môi trường PDB, sinh khối khô có sự khác biệt ý nghĩa thống kê (Bảng 3.5 

và Hình 3.21). Chủng có sinh khối cao nhất là ABI-F000259 và ABI-F000261 (chủng 

tự nhiên) cũng có lượng sinh khối cao tương đương chủng ABI-F000259. Hai chủng 

cho lượng sinh khối thấp là ABI-F000253 và ABI-F000256. Sinh khối của các chủng 

trong nghiên cứu này thấp hơn nghiên cứu khác: 3,76 g/l (loài P. ostreatus) [119]. Sự 

khác nhau này có thể có do sự khác biệt về nhiệt độ nuôi cấy của tác giả so với nghiên 

cứu này (30°C so với 25°C). Trong một nghiên cứu khác cũng ghi nhận sinh khối 

nấm P. ostreatus trên môi trường MCM khi sử dụng các loại đường khác nhau dao 

động từ 0,98 g/l đến 5,46 g/l sau 10 ngày nuôi cấy [228]. 

Kết quả khảo sát sự phát triển hệ sợi trên môi trường PDA và môi trường PDB 

cho thấy các chủng khảo sát của nghiên cứu có tốc độ lan tơ ổn định và tương đương 

các nghiên cứu khác. Như vậy các chủng này phù hợp cho nhân giống cấp một trong 

quy trình nuôi trồng. Tuy vậy khả năng lan tơ trên PDA và tích lũy sinh khối trên 

PDB chưa thể hiện rõ đặc tính nuôi trồng mà cần phải có các khảo sát trên giá thể 

nuôi trồng (ví dụ: mạt cưa). 
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Hình 3.21. Hệ sợi của các chủng nấm Pleurotus trên môi trường PDB sau 7 ngày 

nuôi cấy 

(A: ABI-F000201; B: ABI-F000219; C: ABI-F000222; D: ABI-F000224; E: ABI-

F000241; F: ABI-F000252; G: ABI-F000253; H: ABI-F000256; I: ABI-F000259; 

J: ABI-F000261). 

3.2.2. Khảo sát tốc độ lan tơ trên mạt cưa cao su 

Kết quả lan tơ của các chủng trên đĩa Petri mạt cưa phản ánh chủ yếu sự phát 

triển hệ sợi trên bề mặt cơ chất khi nuôi trồng. Trong khi đó, sự lan tơ trong ống 

nghiệm thể hiện đầy đủ hơn sự gia tăng sinh khối trong cơ chất (sợi tơ cơ chất). Một 

chủng vừa có tốc độ lan tơ nhanh trên bề mặt, vừa có tốc độ nhanh trong khối cơ chất 

sẽ có tiềm năng khi nuôi trồng vì giúp rút ngắn thời gian nuôi trồng cũng như phản 

ánh được khả năng sử dụng cơ chất.  

Tốc độ lan tơ trên Petri mạt cưa và ống nghiệm mạt cưa sau thời gian theo dõi 

được trình bày trong Bảng 3.6. Kết quả cho thấy tốc độ lan tơ của các chủng trên Petri 

môi trường mạt cưa có sự khác biệt ý nghĩa về mặt thống kê (Bảng 3.6 và Hình 3.22). 

Chủng có tốc độ lan nhanh nhất là ABI-F000252. Chủng có tốc độ lan tơ chậm nhất 

là ABI-F000201. Trong cùng một loài, tốc độ lan tơ của các chủng cũng có sự khác 

biệt.  
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Bảng 3.6. Tốc độ lan tơ của các chủng nấm bào ngư trên Petri và ống nghiệm mạt 

cưa 

*Các mẫu tự khác nhau biểu diễn mức độ sai biệt có ý nghĩa (theo cột) ở độ tin cậy 

95%. 

Trên ống nghiệm mạt cưa tốc độ lan tơ của các chủng cũng có sự khác biệt ý 

nghĩa về mặt thống kê (Bảng 3.6 và Hình 3.23). Chủng có tốc độ lan nhanh nhất là 

ABI-F000252. Chủng có tốc độ lan tơ chậm nhất là ABI-F000201. Trong cùng một 

loài, tốc độ lan tơ của các chủng cũng có sự khác biệt. 

 

Hình 3.22. Hệ sợi của các chủng nấm Pleurotus trên đĩa Petri mạt cưa sau 6 ngày 

nuôi cấy 

(A: ABI-F000201; B: ABI-F000219; C: ABI-F000222; D: ABI-F000224; E: ABI-

F000241; F: ABI-F000252; G: ABI-F000253; H: ABI-F000256; I: ABI-F000259; 

J: ABI-F000261; thước: 1 cm) 

 

 

STT 

 

Chủng nấm 

 

Tên loài 
Tốc độ lan tơ trên 

Petri (mm2/ngày) 

Tốc độ lan tơ trên 

ống nghiệm 

(mm/ngày) 

1 ABI-F000201 P. ostreatus 629,8e ± 98,4  5,69d ± 0,24  

2 ABI-F000219 P. ostreatus 681,1de ± 75,5 7,21b ± 0,16 

3 ABI-F000222 P. ostreatus 768,1bc ± 44,0 7,04bc ± 0,49 

4 ABI-F000224 P. ostreatus 729,1cd ± 45,5 7,11b ± 0,53 

5 ABI-F000241 P. pulmonarius 819,2ab ± 20,8 7,08b ± 0,28 

6 ABI-F000252 P. pulmonarius 857,7a ± 43,0 7,66a ± 0,21 

7 ABI-F000253 P. pulmonarius 781,3abc ± 78,4 7,21b ± 0,16 

8 ABI-F000256 P. pulmonarius 722,5cd ± 58,8 6,64c ± 0,16 

9 ABI-F000259 P. pulmonarius 716,4cd± 23,2 7,67a ± 0,45 

10 ABI-F000261 P. pulmonarius 841,2ab ± 27,9 7,81a ± 0,17 
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Hình 3.23. Hệ sợi của các chủng nấm Pleurotus trên ống nghiệm mạt cưa sau 19 

ngày nuôi cấy 

(A: ABI-F000201; B: ABI-F000219; C: ABI-F000222; D: ABI-F000224; E: ABI-

F000241; F: ABI-F000252; G: ABI-F000253; H: ABI-F000256; I: ABI-F000259; 

J: ABI-F000261; thước: 1 cm) 

Các chủng nấm lan tơ đầy ống nghiệm trong khoảng từ 19 đến 26 ngày. Kết quả 

về tốc độ lan tơ trong ống nghiệm của nghiên cứu này cũng tương tự các công bố 

khác [138, 141, 143]. Thời gian lan tơ theo các công bố trên là 17,3 – 21,3 ngày. 

Trong nghiên cứu này tốc độ lan tơ của các chủng thuộc loài P. pulmonarius là 6,64 

– 7,81 (mm/ngày), trong khi đó tốc độ của các chủng của loài P. ostreatus là 5,69 – 

7,21 (mm/ngày). Các nghiên cứu khác cho thấy, loài P. pulmonarius có chiều dài tơ 

lan sau 8 ngày là 5,24 cm (tốc độ lan tơ trung bình tương đương là 6,55 mm/ngày) 

[127], thấp hơn nghiên cứu này; loài P. ostreatus có tốc độ lan tơ trên mạt cưa của 5 

loài cây khác nhau (Magifera indica, Albizia saman, Tectona grandis, Gmelina 

arborea, Swietenia mahagoni) cho kết quả 6,3–7,6 mm/ngày [144], tương tự các 

chủng của nghiên cứu này.  

Với kết quả lan tơ trên Petri và ống nghiệm, các chủng trong nghiên cứu có tốc 

độ lan tơ trên cơ chất ổn định để nuôi trồng. Trong đó chủng tự nhiên ABI-F000261 

có tốc độ lan tơ trên Petri và ống nghiệm đều cao. 

3.2.3. Khảo sát tỉ lệ chuyển hóa  

 Khảo sát tỉ lệ chuyển hóa nhằm đánh giá khả năng sử dụng cơ chất (lactose) 

trong môi trường YBLB, từ đó đánh giá nhanh tình trạng giống. Sau 4 ngày nuôi cấy 
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trên môi trường YBLB, tỉ lệ chuyển hóa của các chủng nấm bào ngư được trình bày 

theo Bảng 3.7. 

 Bảng 3.7. Tỉ lệ chuyển hóa trên môi trường YBLB của các chủng nấm bào ngư 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

*Các mẫu tự khác nhau biểu diễn mức độ sai biệt có ý nghĩa (theo cột) ở độ tin cậy 

95%. 

Trong nghiên cứu này, tỉ lệ chuyển hóa có sự khác biệt giữa các chủng nghiên 

cứu. Tỉ lệ chuyển hóa của các chủng ở mức trung bình đến cao, dao động từ 30,32% 

đến 79,65%, tương ứng với màu của môi trường từ xanh lá cây đến vàng (Bảng 3.7 

và Hình 3.24). Kết quả thí nghiệm ghi nhận chủng chuyển hóa cao nhất là ABI-

F000256 và thấp nhất là ABI-F000241.  

Nghiên cứu của Magae và cs. (2005) cho thấy chuyển hóa của nấm kim châm 

trên môi trường YBLB cho thấy những chủng nấm có giá trị chuyển hóa âm (-20% - 

màu môi trường sau thử nghiệm là màu xanh lục) có năng suất thấp và thể hiện sự 

thoái hóa giống [111]. Những giống có chuyển hóa trung bình (15% đến 72% - môi 

trường sau thử nghiệm có màu xanh lá cây) và chuyển hóa cao (trên 90% - môi trường 

sau thử nghiệm có màu vàng) năng suất ổn định và không có sự khác biệt giữa năng 

suất nuôi trồng của hai nhóm này. Nghiên cứu của Chen và cs. (2019) trên nấm rơm 

(Volvariella volvacea) cho thấy các giống sau một vài thế hệ cấy chuyền sinh khối 

vẫn ổn định, có chuyển hóa cao và tương ứng với màu vàng của môi trường. Các 

giống ở thế hệ cấy chuyền thứ 3, bắt đầu xuất hiện dấu hiệu thoái hóa [33]. Sự khác 

biệt về độ tương ứng màu sắc với mức độ thoái hóa của 2 nhóm tác giả có thể do phụ 

thuộc vào tính chất giống cũng như điều kiện cụ thể mà mỗi nhóm tác giả thực hiện 

kỹ thuật này.  

Tỉ lệ chuyển hóa được sử dụng nhằm mục đích đánh giá nhanh chất lượng 

giống. Có thể thấy tỉ lệ chuyển hóa của các chủng phù hợp với kết quả khảo sát sinh 

trưởng ở trên. Các chủng trong bộ sưu tập có các kết quả sinh trưởng ổn định đều có 

STT Chủng nấm Tên loài Tỉ lệ chuyển hóa (%) 

1 ABI-F000201 P. ostreatus 36,75cd ± 12,64 

2 ABI-F000219 P. ostreatus 45,36bcd ± 15,15 

3 ABI-F000222 P. ostreatus 53,40bc ± 7,85 

4 ABI-F000224 P. ostreatus 51,79bc ± 13,60 

5 ABI-F000241 P. pulmonarius 30,32d ± 20,90 

6 ABI-F000252 P. pulmonarius 59,72b ± 11,84 

7 ABI-F000253 P. pulmonarius 49,79bc ± 17,14 

8 ABI-F000256 P. pulmonarius 79,65a ± 8,46 

9 ABI-F000259 P. pulmonarius 45,64bcd ± 11,81 

10 ABI-F000261 P. pulmonarius 39,48cd ± 12,19 
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kết quả chuyển hóa trung bình đến cao, màu môi trường tương ứng là xanh lá cây và 

vàng. Nhận diện sơ bộ theo kết quả thử nghiệm sinh hóa tất cả 10 chủng nấm trong 

bộ sưu tập có đều đang ổn định, chưa có dấu hiệu thoái hóa giống. 

 

Hình 3.24. Màu sắc của các môi trường trong thử nghiệm YBLB của các chủng 

nấm Pleurotus sau 4 ngày nuôi cấy 

(A: ABI-F000201; B: ABI-F000219; C: ABI-F000222; D: ABI-F000224; E: ABI-

F000241; F: ABI-F000252; G: ABI-F000253; H: ABI-F000256; I: ABI-F000259; 

J: ABI-F000261; K: đối chứng – không cấy giống) 

3.2.4. Khảo sát hiệu suất sinh học và mối tương quan giữa tốc độ lan tơ 

trên mạt cưa với hiệu suất sinh học các chủng nấm  

Trong nghiên cứu này, 10 chủng nấm bào ngư chia làm 2 nhóm. Nhóm 1 là 4 

chủng nấm thuộc loài P. ostreatus (ABI-F000201 đến ABI-F000224) và nhóm 2 là 6 

chủng nấm thuộc loài P. pulmonarius (ABI-F000241 đến ABI-F000261).  

Hiệu suất sinh học và tốc độ thể tích sinh khối tơ trên mạt cưa được thể hiện ở 

Bảng 3.8 và 3.9. Hình ảnh quả thể nấm trên bịch phôi và số liệu năng suất được trình 

bày ở Phụ lục 13 và 14. 

Bảng 3.8. Hiệu suất sinh học và tốc độ thể tích sinh khối tơ trên mạt cưa của các 

chủng thuộc loài P. ostreatus 

*Các mẫu tự khác nhau biểu diễn mức độ sai biệt có ý nghĩa (theo cột) ở độ tin cậy 

95%. 

 

STT Chủng nấm Hiệu suất 

sinh học (%) 

Tốc độ thể tích sinh khối 

trên mạt cưa (mm3/ngày) 

1 ABI-F000201 38,03c ± 4,55 3597,17b ± 648,19 

2 ABI-F000219 46,52b ± 3,92 4910,34a ± 533,00 

3 ABI-F000222 46,05b ± 5,63 5403,13a ± 472,53 

4 ABI-F000224 49,73a ± 5,78 5185,73a ± 556,21 
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Bảng 3.9. Hiệu suất sinh học và tốc độ thể tích sinh khối tơ trên mạt cưa của các 

chủng thuộc loài P. pulmonarius 

 

 

 

 

 

*Các mẫu tự khác nhau biểu diễn mức độ sai biệt có ý nghĩa (theo cột) ở độ 

tin cậy 95%. 

Khảo sát hiệu suất sinh học (BE) là tiêu chí quan trọng nhất để xác định những 

giống có tiềm năng sản xuất. Trong khảo sát này các chủng thuộc loài P. pulmonarius 

có BE từ 14,29% (chủng ABI-F000259) đến 23,43% (chủng tự nhiên ABI-F000261). 

BE của các chủng P. pulmonarius trong nghiên cứu này thấp hơn so với một số nghiên 

cứu khác: 54% [135], 25,56 - 36,13% [138]. Các chủng thuộc loài P. ostreatus trong 

nghiên cứu này có BE từ 38,03% đến 49,73%. Kết quả này thấp hơn so với một số 

nghiên cứu: 64,69% [141], 187- 213,2% [229], 78,30 - 84,08% [144]; nhưng cao hơn 

hơn kết quả một nghiên cứu khác: 9,73% [143]. 

Xem xét mối liên quan giữa hiệu suất sinh học (Bảng 3.8, 3.9) và tỉ lệ chuyển 

hóa (Bảng 3.7) cho thấy các chủng có chuyển hóa ghi nhận phía trên là trung bình và 

cao đều cho năng suất ổn định (giống vẫn tạo quả thể bình thường và phù hợp cho 

yêu cầu sản xuất). Xét riêng từng chủng: đối với 4 chủng loài P. ostreatus các chủng 

có hiệu suất sinh học cao thì chuyển hóa cũng cao, trong khi của chủng thuộc loài P. 

pulmonarius không có sự tương ứng giữa hiệu suất sinh học và tỉ lệ chuyển hóa. Do 

vậy thử nghiệm sinh hóa có thể xác nhận chủng còn có khả năng sản xuất (vẫn tạo 

quả thể). Tuy nhiên, thử nghiệm này chưa giúp phân biệt các chủng có năng suất khác 

nhau. 

Xem xét mối liên quan giữa hiệu suất sinh học (Bảng 3.8, 3.9) và tốc độ lan tơ 

trên đĩa Petri (Bảng 3.6) cho thấy 4 chủng loài P. ostreatus và 6 chủng loài P. 

pulmonarius đều có sự liên quan giữa hai chỉ tiêu này. Các chủng có năng suất cao 

có tốc độ lan tơ trên Petri mạt cưa cao và ngược lại.  

Đối với mối liên quan giữa hiệu suất sinh học (Bảng 3.8, 3.9) và tốc độ lan tơ 

trên ống nghiệm (Bảng 3.6), nhìn chung cho thấy các chủng có hiệu suất sinh học cao 

cho tốc độ lan tơ cao. Xét riêng 4 chủng loài P. ostreatus cho thấy có sự liên quan 

giữa 2 chỉ tiêu này. Riêng 6 chủng loài P. pulmonarius có chủng ABI-F000259 có sự 

STT Chủng nấm Hiệu suất 

sinh học (%) 

Tốc độ thể tích sinh khối 

trên mạt cưa (mm3/ngày) 

1 ABI-F000241 19,22b ± 0,76 5806,38b ± 342,00 

2 ABI-F000252 22,34a ± 2,06 6572,75a ± 471,48 

3 ABI-F000253 17,96b ± 3,35 5625,64b ± 467,25 

4 ABI-F000256 16,02c ± 3,70 4801,10c ± 459,50 

5 ABI-F000259 14,29d ± 3,35 5493,18b ± 314,71 

6 ABI-F000261 23,43a ± 3,38 6570,30a ± 235,89 
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khác biệt là có tốc độ lan tơ cao mặc dù có năng suất thấp. Tuy vậy có thể nhận định 

đây có thể là một chỉ tiêu có thể phù hợp cho sàng lọc giống.  

Để xem xét đầy đủ hơn mối liên quan giữa tốc độ lan tơ trong toàn bộ khối cơ 

chất (theo cả chiều ngang trên bề mặt và chiều sâu theo hướng đi xuống), nghiên cứu 

tiến hành xem xét mối liên quan giữa tốc độ thể tích và hiệu suất sinh học (Bảng 3.8, 

3.9). Kết quả giá trị tốc độ thể tích: đối với loài P. ostreatus ghi nhận ba chủng ABI-

F000219, ABI-F000222, ABI-F000224 bằng nhau (dao động từ 4910,34 mm3 đến 

5403,13 mm3) và cao hơn chủng ABI-F000201 (3597,17 mm3) và hiệu suất sinh học 

có thể chia làm 2 tốp: cao (ba chủng ABI-F000219, ABI-F000222, ABI-F000224) và 

thấp (chủng ABI-F000201). Đối với loài P. pulmonarius giá trị tốc độ thể tích ghi 

nhận hai chủng ABI-F000261, ABI-F000252 cao nhất và thấp nhất là chủng ABI-

F000259. Ta có thể thấy tốc độ thể tích của các chủng P. pulmonarius có thể chia làm 

3 tốp: cao (hai chủng ABI-F000261, ABI-F000252), trung bình (hai chủng ABI-

F000241, ABI-F000253) và thấp (hai chủng ABI-F000256, ABI-F000259). Và đặc 

biệt ghi nhận tương ứng với 3 tốp của tốc độ thể tích các chủng này cũng tương ứng 

với 3 tốp của hiệu suất sinh học, do đó có sự tương quan giữa tốc độ thể tích và hiệu 

suất sinh học đối với các chủng thuộc loài P. pulmonarius. 

Tổng hợp các kết quả phân tích này cho thấy có thể áp dụng thử nghiệm sinh 

hóa để xác định nhanh khả năng nuôi trồng của chủng (vẫn tạo ra quả thể). Sau đó có 

thể dùng phương pháp xem xét tốc độ thể tích để dự đoán hiệu suất sinh học các 

chủng nấm. 

3.3.  THU THẬP VÀ KHẢO SÁT MỘT SỐ ĐẶC ĐIỂM SINH HỌC CỦA CÁC 

DÒNG ĐƠN BỘI  

Từ kết quả nghiên cứu của nội dung 2 tiến hành lựa chọn 4 chủng nấm phù 

hợp để tiến hành thu nhập dòng đơn bội bao gồm: 3 chủng nấm bào ngư xám thương 

mại có hiệu suất sinh học cao: ABI-F000241, ABI-F000252, ABI-F00253 và một 

chủng nấm bào ngư trắng có hiệu suất sinh học cao nhất ABI-F000224. 

3.3.1. Thu thập và giữ giống các dòng đơn bội  

3.3.1.1. Thu thập các dòng đơn bội 

Quả thể của 3 chủng nấm bào ngư xám ABI-F000241, ABI-F000252, ABI-

F000253 và một chủng nấm bào ngư trắng ABI-F000224 được thu nhận. Các hệ sợi 

nảy mầm từ bào tử được cấy phân lập. Dựa vào sự khác biệt hình thái của cấu trúc hệ 

sợi để sàng lọc dòng đơn bội: sợi nấm đơn bội không có mấu nối, sợi nấm song nhân 

có mấu nối để thu nhận các dòng đơn bội (Hình 3.25). Từ mỗi chủng nấm, thu nhận 

20 dòng đơn bội (Bảng 3.10). 
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Hình 3.25. Hình thái hệ sợi nấm bào ngư 

(A: đơn bội; B: song nhân và cấu trúc mấu nối – hình góc) 

Bảng 3.10. Danh sách dòng đơn bội của các chủng nấm bào ngư 

(Ghi chú: mỗi dòng đơn bội của từng chủng được ký hiệu bằng 2 chữ số) 

Về hình thái của hệ sợi dòng đơn bội, ở 4 chủng nấm nhận thấy các dòng đơn 

bội có các dạng hình thái đặc trưng: dạng rễ, dạng bông, dạng vân đồng tâm và dạng 

dày đặc (Hình 3.26). 

STT Chủng nấm 

ABI-F000241 

Chủng nấm 

ABI-F000252 

Chủng nấm 

ABI-F000253 

Chủng nấm 

ABI-F000224 

1 01 02 01 02 

2 04 04 04 05 

3 05 07 08 14 

4 06 09 09 18 

5 08 12 13 19 

6 09 13 16 20 

7 13 15 20 35 

8 19 16 23 42 

9 20 20 24 44 

10 23 22 27 45 

11 24 24 36 46 

12 26 27 37 47 

13 33 29 41 49 

14 34 30 42 50 

15 36 31 44 54 

16 37 33 45 55 

17 43 34 47 60 

18 45 36 51 61 

19 59 39 52 62 

20 60 43 54 64 



80 

 

 

 

 

Hình 3.26. Các dạng hình thái hệ sợi của các dòng đơn bội  

(A: dạng rễ; B: dạng bông; C: dạng vân đồng tâm; D: dạng dày đặc; thước: 1 cm) 

Các dạng hình thái dòng đơn bội ghi nhận trong đề tài này tương tự nghiên 

cứu khác [37]. Khi nghiên cứu dòng đơn bội của cả ba loài P. ostreatus, P. 

pulomonarius, P. citrinopileatus, các tác giả ghi nhận 4 dạng hình thái: dạng rễ 

(rooting), dạng bông (cotton), dạng dày đặc (dense mycelial) và dạng vân đồng tâm 

(concentric striate). Tác giả cũng nhận thấy hệ sợi dạng bông có tốc độ lan tơ nhanh 

nhất và chậm nhất là dạng dày đặc. Trên loài P. ostreatus cũng được ghi nhận có 6 

dạng hình thái khuẩn lạc của các dòng đơn bội: dạng đám mây (cumulous), dạng rễ 

(feathery), dạng sưng (puffy), vân đồng tâm (concentric), dạng lông tơ (fluffy), dạng 

tia (streak) [223]. Tuy vậy nghiên cứu này không có hình ảnh về các dạng hình thái 

khuẩn lạc được xác nhận như trên.  

3.3.1.2. Giữ giống các dòng đơn bội 

Các dòng đơn bội sau khi được xác nhận, được nuôi cấy trong ống 

thạch nghiêng MYA và bảo quản ở nhiệt độ 4°C. 

3.3.2. Khảo sát sinh trưởng các dòng đơn bội trên môi trường dinh dưỡng 

Tốc độ lan tơ trên môi trường PDA là thông tin quan trọng cho quá trình giữ 

giống hay nhân giống dòng đơn bội. Bên cạnh đó cặp dòng đơn bội bố mẹ nếu có 

kiểu bắt cặp di truyền phù hợp, có tốc độ lan tơ cao và hình thái khác biệt có thể được 

lựa chọn làm vật liệu cho các quy trình lai tạo sau này.  

3.3.2.1. Khảo sát các dòng của chủng nấm ABI-F000241 

Tốc độ lan tơ của 20 dòng đơn bội của chủng ABI-F000241 trên môi trường 

PDA sau 10 ngày được trình bày ở Bảng 3.11 và các Hình 3.27 
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Bảng 3.11. Tốc độ lan tơ trên môi trường PDA (mm2/ngày) các dòng đơn bội 

của chủng ABI-F000241 

STT Mã dòng Tốc độ lan tơ (mm2/ngày) 

1 01 70,5ij ± 1,4 

2 04 303,3cd ± 11,7 

3 05 274,4d ± 13,1 

4 06 66,8ij ± 6,2 

5 08 130,3g ± 14,0 

6 09 58,4ij  ± 3,7 

7 13 227,1e ± 29,5 

8 19 206,8ef ± 26,9 

9 20 50,2jk ± 4,2 

10 23 65,1ij ± 3,7 

11 24 322,8bc ± 55,2 

12 26 118,0gh ± 41,0 

13 33 81,9hij ± 4,7 

14 34 191,8f ± 37,2 

15 36 428,8a ± 26,2 

16 37 20,9k ± 4,0 

17 43 95,8ghi ± 6,0 

18 45 110,9gh ± 5,8 

19 59 353,1b ± 66,9 

20 60 15,8k ± 2,1 

*Các mẫu tự khác nhau biểu diễn mức độ sai biệt có ý nghĩa (theo cột) ở độ tin 

cậy 95%. 

Kết quả cho thấy các dòng đơn bội của chủng ABI-F000241 có tốc độ lan tơ 

khác nhau. Trung bình từ: 15,8 – 428,8 mm2/ngày. Dòng có tốc độ lan tơ nhanh nhất: 

36. Các dòng có tốc độ lan tơ chậm nhất: 37, 60. 
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Hình 3.27.  Hệ sợi của các dòng đơn bội của chủng ABI-F000241 sau 10 ngày 

nuôi cấy trên môi trường PDA (thước 1 cm, số trong mỗi hình là mã dòng đơn bội)  

3.3.2.2. Khảo sát các dòng của chủng ABI-F000252 

Tốc độ lan tơ của 20 dòng đơn bội của chủng ABI-F000252 trên môi trường 

PDA sau 10 ngày được trình bày được trình bày ở Bảng 3.12 và các Hình 3.28. 

Bảng 3.12. Tốc độ lan tơ trên môi trường PDA (mm2/ngày) các dòng đơn bội 

của chủng ABI-F000252 

STT Mã dòng Tốc độ lan tơ (mm2/ngày) 

1 02 241,5d ± 34,1 

2 04 326,3b ± 34,2 

3 07 299,0c ± 19,4 

4 09 207,2e ± 24,3 

5 12 246,1d ± 24,8 

6 13 327,7b ± 7,4 

7 15 399,2a ± 36,9 

8 16 26,9k ± 8,7 

9 20 163,4fg± 19,2 

10 22 83,5h ± 12,3 

11 24 41,7k ± 9,9 

12 27 179,1f ± 13,4 

13 29 236,9d ± 16,8 

14 30 27,0k ± 2,0 

15 31 347,7b ± 17,4 

16 33 350,6b± 14,8 
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Bảng 3.12. Tốc độ lan tơ trên môi trường PDA (mm2/ngày) các dòng đơn bội 

của chủng ABI-F000252 (tiếp theo) 

STT Mã dòng Tốc độ lan tơ (mm2/ngày) 

17 34 181,1f ± 11,1 

18 36 141,1g ± 15,7 

19 39 327,7b ± 21,5 

20 43 37,3k ± 3,8 

*Các mẫu tự khác nhau biểu diễn mức độ sai biệt có ý nghĩa (theo cột) ở độ tin cậy 

95%. 

Kết quả cho thấy các dòng đơn bội của chủng ABI-F000252 có tốc độ lan tơ 

khác nhau. Trung bình từ: 26,9 – 399,2 mm2/ngày. Dòng có tốc độ lan tơ nhanh nhất: 

15. Các dòng có tốc độ lan tơ chậm nhất: 16, 24, 30, 43. 

          

Hình 3.28. Hệ sợi của các dòng đơn bội của chủng ABI-F000252 sau 10 ngày 

nuôi cấy trên môi trường PDA (thước 1 cm, số trong mỗi hình là mã dòng đơn bội) 

3.3.2.3. Khảo sát các dòng của chủng ABI-F000253 

Tốc độ lan tơ của 20 dòng đơn bội của chủng ABI-F000253 trên môi trường 

PDA sau 10 ngày được trình bày được trình bày ở Bảng 3.13 và Hình 3.29. 
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Bảng 3.13. Tốc độ lan tơ trên môi trường PDA (mm2/ngày) các dòng đơn bội 

của chủng ABI-F000253 

STT Mã dòng Tốc độ lan tơ (mm2/ngày) 

1 01 165,7f ± 22,3 

2 04 329,9b ± 10,5 

3 08 212,5ef ± 17,1 

4 09 171,3f ± 38,4 

5 13 238,6de ± 27,1 

6 16 266,2cd ± 29,4 

7 20 323,3b ± 19,4 

8 23 390,5a ± 32,6 

9 24 205,0ef ± 29,8 

10 27 341,7 ± 41,4 

11 36 401,8a ± 24,3 

12 37 164,7f ± 58,2 

13 41 335,4b ± 66,4 

14 42 105,1f ± 21,8 

15 44 410,2a ± 38,0 

16 45 390,9a ± 24,3 

17 47 340,0b ± 57,3 

18 51 309,4bc ± 28,0 

19 52 246,0de ± 31,2 

20 54 75,2f ± 13,8 

*Các mẫu tự khác nhau biểu diễn mức độ sai biệt có ý nghĩa (theo cột) ở độ tin 

cậy 95%. 

Kết quả cho thấy các dòng đơn bội của chủng ABI-F000253 có tốc độ lan tơ 

khác nhau. Trung bình từ: 75,2 – 410,8 mm2/ngày. Các dòng có tốc độ lan tơ nhanh 

nhất: 23, 36, 44, 45. Các dòng có tốc độ lan tơ chậm nhất: 42, 54. 
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Hình 3.29. Hệ sợi của các dòng đơn bội của chủng ABI-F000253 sau 10 ngày 

nuôi cấy trên môi trường PDA (thước 1 cm, số trong mỗi hình là mã dòng đơn bội) 

3.3.2.4.  Khảo sát các dòng của chủng ABI-F000224 

Tốc độ lan tơ của 20 dòng đơn bội của chủng ABI-F000224 trên môi trường 

PDA sau 10 ngày được trình bày được trình bày ở Bảng 3.14 và Hình 3.30. 

Bảng 3.14. Tốc độ lan tơ trên môi trường PDA (mm2/ngày) các dòng đơn bội của 

chủng ABI-F000224 

STT Mã dòng Tốc độ lan tơ (mm2/ngày) 

1 02 9,3hi ± 1,6 

2 05 17,0cd ± 5,3 

3 14 12,4efgh ± 1,7 

4 18 19,8c ± 1,0 

5 19 24,1b ± 3,1 

6 20 5,5jk ± 0,1 

7 35 16,7cd ± 0,8 

8 42 16,1cde ± 4,1 

9 44 11,7fgh ± 0,7 

10 45 9,5hi ± 0,6 

11 46 50,7a ± 5,1 

12 47 6,7ij ± 1,6 

13 49 2,7k ± 0,3 

14 50 13,5defg ± 2,8 

15 54 10,7gh ± 0,9 

16 55 25,3b ± 4,1 

17 60 13,9defg ± 1,2 
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Bảng 3.14. Tốc độ lan tơ trên môi trường PDA (mm2/ngày) các dòng đơn bội của 

chủng ABI-F000224 (tiếp theo) 

STT Mã dòng Tốc độ lan tơ (mm2/ngày) 

18 61 14,7def ± 1,6 

19 62 5,5jk± 0,7 

20 64 9,6hi ± 1,5 

*Các mẫu tự khác nhau biểu diễn mức độ sai biệt có ý nghĩa (theo cột) ở độ tin cậy 

95%. 

Kết quả cho thấy các dòng đơn bội của chủng ABI-F000224 có tốc độ lan tơ khác 

nhau, trung bình từ: 2,7 – 50,7 mm2/ngày. Dòng có tốc độ lan tơ nhanh nhất: 46, dòng 

có tốc độ lan tơ chậm nhất: 49. 

                  

Hình 3.30. Hệ sợi của các dòng đơn bội của chủng ABI-F000224 sau 10 ngày 

nuôi cấy trên môi trường PDA (thước 1 cm, số trong mỗi hình là mã dòng đơn bội) 

Trong nghiên cứu này biến thiên tốc độ của các dòng đơn bội trong chủng bào 

ngư xám tương đối giống nhau: ABI-F000241 từ 15,8 – 428,8 mm2/ngày; ABI-

F000252 từ 26,9 – 399,2 mm2/ngày; ABI-F000253 từ 75,2 – 410,8 mm2/ngày. Nghiên 

cứu này cũng ghi nhận tốc độ lan tơ của các dòng đơn bội của các chủng bào ngư 

xám nhanh hơn tốc độ các dòng bào chủng nấm ngư trắng. Một số tác giả cũng công 

bố tốc độ lan tơ của các dòng đơn bội nấm bào ngư. Dòng đơn bội nấm P. ostreatus 

được ghi nhận có tốc độ lan tơ khác nhau trong một số nghiên cứu:  2,5 – 6,1 mm/ngày 
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[223]; 1,1 - 5,0 mm/ngày [230]; 3,4 mm/ngày [231]. Tuy nhiên các nghiên cứu trên 

không đủ thông tin (thử nghiệm trên Petri nhưng đo lan tơ theo chiều dài từng ngày) 

để so sánh đối chiếu với nhau và với nghiên cứu này. 

Các dòng đơn bội có tốc độ lan tơ và hình thái khác so với dòng bố mẹ  

song nhân của chúng. Các nghiên cứu khác cũng ghi nhận tương tự [60, 161, 223, 

231]. Tuy nhiên chủng ABI-F000253 có nhiều dòng đơn bội có tốc độ lan tơ nhanh 

hơn chủng bố mẹ. Dòng song nhân của chủng ABI-F000241 có tốc độ lan tơ 752,8 

mm2/ngày; ABI-F000252 có tốc độ lan tơ 726,8 mm2/ngày; ABI-F000253 có tốc độ 

lan tơ 284,9 mm2/ngày; ABI-F000224 có tốc độ lan tơ 414,9 mm2/ngày (Nội dung 2).  

3.3.3. Khảo sát tỉ lệ chuyển hóa các dòng đơn bội  

3.3.3.1. Khảo sát các dòng của chủng nấm ABI-F000241 

Sau 4 ngày theo dõi kết quả tỉ lệ chuyển hóa của các dòng đơn bội của chủng 

ABI-F000241 được trình bày ở Bảng 3.15 và Hình 3.31. 

Bảng 3.15. Tỉ lệ chuyển hóa trên môi trường YBLB của các dòng đơn bội  

của chủng nấm ABI-F000241 

STT Dòng đơn bội Tỉ lệ chuyển hóa (%) 

1 01 58,83bcd ± 11,17 

2 04 46,63efg ± 5,23 

3 05 29,02h ± 5,38 

4 06 58,43bcd ± 12,69 

5 08 56,59bcd ± 12,22 

6 09 52,55def ± 3,61 

7 13 34,43gh ± 16,04 

8 19 67,76b ± 1,53 

9 20 39,49fgh ± 7,31 

10 23 67,26b ± 3,07 

11 24 40,35fgh ± 21,06 

12 26 85,29a ± 1, 85 

13 33 87,57a ± 4,67 

14 34 88,16a ± 2,31 

15 36 11,23i ± 2,82 

16 37 52,75def ± 15,60 

17 43 51,53def ± 10,32 

18 45 89,54a ± 2,72 

19 59 58,78bcd ± 19,44 

20 60 61,92bc ± 22,81 

*Các mẫu tự khác nhau biểu diễn mức độ sai biệt có ý nghĩa (theo cột) ở độ tin cậy 

95%. 
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Hình 3.31. Màu môi trường khi nuôi cấy của các dòng đơn bội chủng nấm bào ngư 

ABI-F000241 trên môi trường YBLB sau 4 ngày (số trong mỗi hình là mã dòng đơn 

bội) 

Các dòng đơn bội có tỉ lệ chuyển hóa khác nhau từ 11,23% - 89,54%. Dòng 

có tỉ lệ chuyển hóa cao nhất là 45, dòng có chuyển hóa thấp nhất là dòng số 36.  

3.3.3.2. Khảo sát các dòng của chủng nấm ABI-F000252 

Sau 4 ngày theo dõi kết quả tỉ lệ chuyển hóa của các dòng đơn bội của chủng 

ABI-F000252 được trình bày ở Bảng 3.16 và Hình 3.32. 

Bảng 3.16. Tỉ lệ chuyển hóa trên môi trường YBLB của các dòng đơn bội  

của chủng nấm ABI-F000252  

STT Dòng đơn bội Tỉ lệ chuyển hóa (%) 

1 02 67,54cde ± 14,41 

2 04 20,96k ± 1,98 

3 07 50,42fgh ± 5,82 

4 09 80,48abc ± 3,45 

5 12 83,46ab± 2,39 

6 13 19,72k ± 3,56 

7 15 39,79h ± 26,96 

8 16 79,58abc ± 4,52 

9 20 73,93abcd ± 13,23 

10 22 57,72efg ± 5,22 

11 24 87,02a ± 6,33 

12 27 71,31bcde ± 6,10 

13 29 85,03ab ± 4,05 

14 30 76,02abcd ± 5,96 

15 31 20,94k ± 13,49 

16 33 63,04def ± 5,55 

17 34 37,17h ± 13,16 

18 36 37,17h ± 12,46 
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Bảng 3.16. Tỉ lệ chuyển hóa trên môi trường YBLB của các dòng đơn bội 

của chủng nấm ABI-F000252 (tiếp theo) 

STT Dòng đơn bội Tỉ lệ chuyển hóa (%) 

19 39 48,82gh ± 10,26 

20 43 84,42ab ± 4,62 

*Các mẫu tự khác nhau biểu diễn mức độ sai biệt có ý nghĩa (theo cột) ở độ tin cậy 

95%. 

        

Hình 3.32. Màu môi trường khi nuôi cấy của các dòng đơn bội chủng nấm bào ngư 

ABI-F000252 trên môi trường YBLB sau 4 ngày (số trong mỗi hình là mã dòng đơn 

bội) 

Các dòng đơn bội có tỉ lệ chuyển hóa khác nhau từ 19,72% - 87,02%. Dòng 

có tỉ lệ chuyển hóa cao nhất là 24, dòng có chuyển hóa thấp nhất là dòng số 13.  

3.3.3.3. Khảo sát các dòng của chủng nấm ABI-F000253 

Sau 4 ngày theo dõi kết quả tỉ lệ chuyển hóa của các dòng đơn bội của chủng 

ABI-F000253 được trình bày ở Bảng 3.17 và Hình 3.33. 

Bảng 3.17. Tỉ lệ chuyển hóa trên môi trường YBLB của các dòng đơn bội  

của chủng nấm ABI-F000253 

STT Dòng đơn bội Tỉ lệ chuyển hóa (%) 

1 01 41,17gh ± 26,80 

2 04 49,78efgh ± 17,67 

3 08 86,97a ± 9,28 

4 09 67,32abcdef ± 19,74 

5 13 72,41abcde ± 17,06 

6 16 55,38defg ± 19,08 

7 20 60,51bcdefg ± 27,26 

8 23 78,01abcd ± 18,75 

9 24 74,83abcd ± 15,48 

10 27 86,93a ± 2,78 
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Bảng 3.17. Tỉ lệ chuyển hóa trên môi trường YBLB của các dòng đơn bội  

của chủng nấm ABI-F000253 (tiếp theo) 

STT Dòng đơn bội Tỉ lệ chuyển hóa (%) 

11 36 81,02abc ± 13,96 

12 37 48,49fgh ± 14,48 

13 41 59,22cdefg ± 19,92 

14 42 48,10fgh ± 7,12 

15 44 30,04hi ± 12,44 

16 45 14,78i ± 8,85 

17 47 14,29i ± 4,66 

18 51 73,58abcde ± 2,57 

19 52 70,26abcdef ± 3,35 

20 54 83,46ab ± 2,69 

*Các mẫu tự khác nhau biểu diễn mức độ sai biệt có ý nghĩa (theo cột) ở độ tin cậy 

95%. 

Các dòng đơn bội có tỉ lệ chuyển hóa khác nhau từ 14,29% - 86,97%. Dòng 

có tỉ lệ chuyển hóa cao nhất là 08, dòng có chuyển hóa thấp nhất là dòng số 47.  

        

Hình 3.33. Màu môi trường khi nuôi cấy của các dòng đơn bội chủng nấm bào ngư 

ABI-F000253 trên môi trường YBLB sau 4 ngày (số trong mỗi hình là mã dòng đơn 

bội) 

3.3.3.4. Khảo sát dòng của chủng nấm ABI-F000224 

Sau 4 ngày theo dõi kết quả tỉ lệ chuyển hóa của các dòng đơn bội của chủng 

ABI-F000224 được trình bày ở Bảng 3.18 và Hình 3.34. 

Các dòng đơn bội có tỉ lệ chuyển hóa khác nhau từ 8,83% - 81,63%. Dòng có 

tỉ lệ chuyển hóa cao nhất là 44, dòng có chuyển hóa thấp nhất là dòng số 14. 
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Bảng 3.18. Tỉ lệ chuyển hóa trên môi trường YBLB của các dòng đơn bội 

của chủng nấm ABI-F000224 

STT Dòng đơn bội Tỉ lệ chuyển hóa (%) 

1 02 28,67c ± 4,40 

2 05 13,14efg ± 1,08 

3 14 8,83g ± 3,63 

4 18 21,11cde ± 1,44 

5 19 13,85defg ± 2,24 

6 20 28,60c ± 9,25 

7 35 11,59fg ± 4,60 

8 42 14,37defg ± 2,91 

9 44 81,63a ± 6,29 

10 45 22,13cd ± 5,17 

11 46 14,65defg ± 4,45 

12 47 15,43defg ± 0,88 

13 49 19,66def ± 8,21 

14 50 13,51efg ± 1,63 

15 54 14,19defg ± 3,11 

16 55 16,93defg ± 5,91 

17 60 36,57b ± 4,06 

18 61 10,12g ± 1,26 

19 62 39,42b ± 9,20 

20 64 9,86g ± 3,90 

*Các mẫu tự khác nhau biểu diễn mức độ sai biệt có ý nghĩa (theo cột) ở độ tin cậy 

95%. 

            

Hình 3.34. Màu môi trường khi nuôi cấy của các dòng đơn bội chủng nấm bào ngư 

ABI-F000224 trên môi trường YBLB sau 4 ngày (số trong mỗi hình là mã dòng đơn 

bội) 

Nhìn chung, các dòng đơn bội của các chủng nấm bào ngư xám có tỉ lệ chuyển 

hóa cao hơn các dòng đơn bội của các chủng nấm bào ngư trắng và so với chủng song 

nhân của bố mẹ tỉ lệ chuyển hóa của dòng đơn bội không có khác biệt lớn. Chuyển 
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hóa dòng song nhân chủng được ghi nhận ở phần trước như sau: ABI-F000241: 

30,32%; ABI-F000252: 59,72%; ABI-F000253: 49,79%; ABI-F000224: 51,79%. 

Kết quả xác định tỉ lệ chuyển hóa cho thấy các dòng đơn bội này phù hợp trong giữ 

giống và làm vật liệu ban đầu cho các nghiên cứu lai tạo giống nấm. 

3.3.4. Xác định kiểu di truyền bắt cặp của các dòng đơn bội  

3.3.4.1. Xác định kiểu bắt cặp riêng các chủng nấm  

 Việc phân nhóm di truyền bắt cặp các dòng đơn bội mỗi chủng nấm được 

xác định theo kết quả các phép lai ngẫu nhiên giữa các dòng đơn bội. Kết quả của các 

phép lai nhận thấy có 3 dạng hình thái sợi nấm của phép lai: sợi nấm không có mấu 

nối, sợi nấm có mấu nối hoàn chỉnh và sợi nấm có mấu nối giả (có mấu nối nhưng 

mấu nối không dung hợp với tế bào liền kề) (Hình 3.35). Hình thái hệ sợi nấm tại rìa 

tiếp xúc của hai khuẩn lạc được ghi nhận có ba dạng: dạng ranh giới, dạng bao phủ 

và dạng đường viền (Hình 3.36).  

 

 

Hình 3.35. Các dạng hình thái của cấu trúc mấu nối 

A: Hệ sợi nấm không có mấu nối; B: Mấu nối hoàn chỉnh; B: Mấu nối giả; thước: 5 

µm 

 

Hình 3.36. Các dạng hình thái hệ sợi nấm tại rìa tiếp xúc 

(A)- Dạng ranh giới, (B)- Dạng bao phủ, (C)- Dạng đường viền 

Các dạng hình thái trong nghiên cứu này cũng tương tự với một số công bố 

[60]. Một số tác giả khác cũng ghi nhận hình thái hệ sợi nấm tại rìa tiếp xúc. Kiểu 

tiếp xúc giữa các dòng đơn bội nấm P. ostreatus không hình thành mấu nối được mô 
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tả bao gồm: bao phủ (surrounding), dạng ranh giới (borderline), dạng ngăn cách 

(barrage) [160]. Tuy nhiên dạng hình thái có sự hình thành mấu nối không được mô 

tả trong nghiên cứu này. Hình thái hệ sợi tại rìa tiếp xúc là phát triển mở rộng thì sẽ 

tương hợp (hình thành mấu nối); nếu là dạng ngăn cách (barrage) và dạng bao phủ sẽ 

không hình thành mấu nối cũng được mô tả trong một nghiên cứu khác [223].  

Phân nhóm chủng nấm ABI-F000241 

20 dòng đơn bội được phân nhóm như sau: nhóm A1B1 có 3 dòng (các dòng 

đánh số thứ tự: 01, 05, 08); A1B2 có 5 dòng (các dòng đánh số thứ tự: 04, 20, 26, 37, 

60); nhóm A2B1 có 5 dòng (các dòng đánh số thứ tự: 13, 19, 23, 36, 45); nhóm A2B2 

có 7 dòng (các dòng đánh số thứ tự: 06, 09, 24, 33, 34, 43, 59). Chi tiết kết quả được 

trình bày trong Bảng 3.19. 

        Bảng 3.19. Kết quả phân nhóm các dòng đơn bội chủng nấm ABI-F000241  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Ghi chú: +: hình thành mấu nối hoàn chỉnh; (+): hình thành mấu nối giả;  

-: không hình thành mấu nối 

Phân nhóm chủng nấm ABI-F000252  

20 dòng đơn bội được phân nhóm như sau: nhóm A1B1 có 8 dòng (các dòng 

đánh số thứ tự: 02, 04, 12, 13, 15, 20, 22, 24); A1B2 có 2 dòng (các dòng đánh số thứ 

tự: 27, 29; nhóm A2B1 có 5 dòng (các dòng đánh số thứ tự: 07, 09, 31, 39, 43); nhóm 

 A1B1 A1B2 A2B1 A2B2 

01  05 08                 
04  20  26       

37  60 

13 19  23     

36 45 
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-     -     - 

-     -     -    
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A2B2 có 5 dòng (các dòng đánh số thứ tự: 16, 30, 34, 33, 36). Chi tiết kết quả được 

trình bày trong Bảng 3.20.  

Bảng 3.20. Kết quả phân nhóm các dòng đơn bội chủng nấm ABI-F000252 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

   Ghi chú: +: hình thành mấu nối hoàn chỉnh; (+): hình thành mấu nối giả; 

-: không hình thành mấu nối 

Phân nhóm chủng nấm ABI-F000253 

20 dòng đơn bội được phân nhóm như sau: nhóm A1B1 có 5 dòng (các dòng 

đánh số thứ tự: 04, 08, 09, 36, 54); nhóm A1B2 có 5 dòng (các dòng đánh số thứ tự: 

01, 20, 23, 24, 37); nhóm A2B1 có 6 dòng (các dòng đánh số thứ tự: 16, 41, 42, 44, 

47, 52); nhóm A2B2 có 4 dòng (các dòng đánh số thứ tự: 13, 27, 45; 51). Chi tiết kết 

quả được trình bày trong Bảng 3.21. 
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Bảng 3.21. Kết quả phân nhóm các dòng đơn bội chủng nấm ABI-F000253 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

       

 Ghi chú: +: hình thành mấu nối hoàn chỉnh; (+): hình thành mấu nối giả; 

-: không hình thành mấu nối 

Phân nhóm chủng nấm ABI-F000224 

20 dòng đơn bội được phân nhóm như sau: nhóm A1B1 có 2 dòng (các dòng 

đánh số thứ tự: 20; 42); nhóm A1B2 có10 dòng (các dòng đánh số thứ tự: 02; 05; 19; 

35; 44; 47; 49; 54; 55; 62); nhóm A2B1 có 1 dòng (dòng đánh số thứ tự: 18). A2B2 

có 7 dòng (các dòng đánh số thứ tự: 14; 45; 46; 50; 60; 61; 64). Chi tiết kết quả được 

trình bày trong Bảng 3.22. 
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Bảng 3.22. Kết quả phân nhóm các dòng đơn bội chủng nấm ABI-F000224 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 Ghi chú: +: hình thành mấu nối hoàn chỉnh; (+): hình thành mấu nối giả; 

-: không hình thành mấu nối 

Kết quả bắt cặp giữa các dòng đơn bội của 3 chủng nấm bào ngư xám: ABI-

F000241, ABI-F000252, ABI-F000253 (loài P. pulmonarius) và chủng nấm bào ngư 

trắng ABI-F000224 (loài P. ostreatus) đều tuân theo qui tắc di truyền của các loài dị 

tản tứ cực. Kết quả này tương đồng với các nghiên cứu về di truyền giới tính của các 

loài nấm P. pulmonarius và  P. ostreatus trong các nghiên cứu khác [230]. 23 dòng 

đơn bội nấm P. ostreatus đã được phân thành 4 dòng AxBx, 6 dòng AxBy, 5 dòng 

AyBx và 8 dòng AyBy [223]. 120 dòng đơn bội của 3 chủng nấm bào ngư thu thập 

tại Nam Bộ cũng ghi nhận các kiểu di truyền bắt cặp tương tự [60]. 

3.3.4.2. Lai chéo giữa các dòng đơn bội các chủng nấm bào ngư xám  

  Để xác định số lượng alen các nhân tố A và B của các dòng đơn bội của 3 

chủng nấm bào ngư xám, 1 dòng của một nhóm di truyền bắt cặp của mỗi chủng nấm 

được chọn và cho lai chéo với nhau. Kết quả của các phép lai chéo được trình bày 

trong Bảng 3.23. 

 

 

 

 A1B1 A1B2 A2B1 A2B2 

20 42 

02 05 19 

35 44 47 

49 54 55 

62 

    18 
14 45 46 50 

60 61 64  

A1B1 20 42 -     -               -     -                   (+)   +   +   +   + 

A1B2 

02 05 19 

35 44 47 

49 54 55 

62 

-     -      

-     -   

-     -       

-     -              

-    -   -          

-    -   -   

-    -   -  

-    -   -           

+ 

+ 

+ 

+ 

(+)(+)(+) (+) 

(+)(+)(+) (+)   

(+)(+)(+) (+)   

(+)(+)(+) (+)     

A2B1 18 (+) (+)  +    +    +     -   -    -   -   -        

A2B2 

14 45 46 

50 60 61 

64 

+    +     

+    +    

+    +     

(+) (+) (+)      

(+) (+) (+)      

(+) (+) (+)      

- 

- 

- 

  -    -   -   -       

  -    -   -   - 

  -    -   -   -  
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Bảng 3.23. Kết quả các phép lai chéo các chủng nấm bào ngư xám 

Dòng 241.

08 

241. 

26 

241.

13 

241. 

24 

252.

02 

252. 

29 

252.

31 

252. 

16 

241.08     - - - + 

241.26     - - + - 

241.13     - + - - 

241.24     + - - - 

252.02         

252.29         

252.31         

252.16         

253.08 - - + - - - + - 

253.23 - - - + - - - + 

253.16 + - - - + - - - 

253.27      - + -      - - + - - 

Theo kết quả các phép lai chéo, 3 chủng nấm bào ngư thuộc loài P. 

pulmonarius có số alen của nhân tố A là 2; số alen của nhân tố B là 2. Ba chủng của 

nấm P. pulmonarius đề tài thu thập cùng chung nhân tố quy định di truyền bắt cặp, 

do vậy 3 chủng này có có thể cùng nguồn gốc giống ban đầu. Điều này phản ánh đúng 

tình trạng giống nấm bào ngư hiện tại là có thể giống thương mại ban đầu xuất phát 

tại một cơ sở. Tuy nhiên sau khi mua bán, trao đổi... giống gốc, bịch phôi xuất hiện 

thêm các tên giống gắn với địa phương khác nhau mặc dù về mặt nguồn gốc và đặc 

tính di truyền là một. Bên cạnh đó kết hợp kết quả ở các Bảng 3.19, 3.20, 3.21, 3.23 

được tổng hợp kiểu di truyền bắt cặp của 60 dòng đơn bội của 3 chủng nấm bào ngư 

xám (4 kiểu AxBx, AxBy, AyBx, AyBy) ở Bảng 3.24. Dựa vào bảng này có thể chọn 

được tổ hợp lai tạo mấu (có dòng song nhân tương hợp tạo quả thể) của tất cả các 

dòng đơn bội của 3 chủng bào ngư xám trong công tác lai tạo giống sau này. 
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Bảng 3.24. Tổng hợp kiểu di truyền bắt cặp của 60 dòng đơn bội của 3 chủng nấm 

bào ngư xám 

Một số tác giả cũng công bố về số alen các nhân tố di truyền bắt cặp của nấm 

bào ngư. Ít nhất 63 alen A và 190 alen B của loài P. ostreatus đã được ghi nhận [232]. 

Trong một nghiên cứu khác, loài P. ostreatus được ước tính có 126 alen A và 354 

alen B [233]. Loài P. pulmonarius được ghi nhận có 30 alen A và 90 alen B [204], 

trong khi loài P. eryngii ghi nhận có 16 alen A và 15 alen B [158]. Điều này chứng 

tỏ số lượng alen A và B sẽ rất lớn tùy theo số lượng chủng thu thập. Sự đa dạng càng 

cao, công tác tạo giống càng thuận lợi. 

3.4. THỬ NGHIỆM PHÂN NHÓM KIỂU DI TRUYỀN BẮT CẶP CÁC DÒNG 

ĐƠN BỘI BẰNG MỘT SỐ MARKER SINH HỌC PHÂN TỬ 

 3.4.1. Phân tích đa dạng di truyền các dòng đơn bội bằng kỹ thuật AFLP  

Nghiên cứu chọn 8 dòng đơn bội đại diện cho 4 kiểu di truyền bắt cặp của nấm 

bào ngư xám chủng ABI-F000253: dòng 08 và 09 (kiểu A1B1), dòng 23 và 24 (kiểu 

A1B2), dòng 16 và 44 (kiểu A2B1), dòng 27 và 51 (kiểu A2B2). Các dòng này có 

tốc độ lan tơ cao, thuận lợi cho quá trình thu nhận sinh khối để tách DNA. 

Kết quả phân tích AFLP trên các dòng đơn bội của nấm bào ngư xám của 

chủng ABI-F000253 cho thấy có sự đa dạng di truyền cao của các dòng đơn bội nấm 

bào ngư thu thập được, hệ số tương đồng dao động từ 61– 94% (Bảng 3.25). Kết quả 

xây dựng cây phả hệ UPGMA sử dụng 4 mồi lần lượt chọn lọc 1, 2 và 3 nucleotide 

(G, GC, AAG, CAA) cho thấy các dòng nấm cùng một kiểu di truyền bắt cặp có quan 

hệ di truyền gần nhau hơn so với các dòng khác kiểu di truyền (Hình 3.37).  

Mô hình cây phả hệ (Hình 3.37) chia các dòng đơn bội nấm làm 2 nhánh chính: 

nhánh 1 gồm các dòng có kiểu yếu tố di truyền bắt cặp là B1: 08, 09 (kiểu A1B1), 

dòng 16 và 44 (kiểu A2B1). Trong nhánh này chia làm 2 phân nhánh: phân nhánh 1 

                    Chủng 

Kiểu di  

    truyền 

 

ABI-F000241 

 

ABI-F000252 

 

ABI-F000253 

AxBx 01; 05; 08                 02; 04; 12; 13; 

15; 20; 22; 24 

 

01; 20; 23; 24; 37 

AxBy 04; 20; 26; 37; 60 27; 29 04; 08; 09; 36; 54   

AyBx 13; 19; 23; 36; 45 07; 09; 31; 39; 43 16; 41; 42; 44; 47; 

52           

AyBy 06; 09; 24; 33; 

34; 43; 59             

16; 30; 34; 33; 36 

 

13; 27; 45; 51           
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là dòng 08, 09 (kiểu A1B1), hệ số tương đồng của hai mẫu này đạt 94%; phân nhánh 

2 gồm dòng 16 và 44 (kiểu A2B1), hệ số tương đồng của hai mẫu này đạt 85%. Nhánh 

2 gồm các dòng có kiểu yếu tố di truyền bắt cặp là B2: 23, 24 (kiểu A1B2), dòng 27 

và 51 (kiểu A2B2). Trong nhánh này chia làm 2 phân nhánh: phân nhánh 1 là 2 dòng 

23, 24 (kiểu A1B2), hệ số tương đồng của hai mẫu này đạt 94%, 2 dòng này cũng 

nằm chung phân nhánh cùng chủng bố mẹ; phân nhánh 2 gồm dòng 27 và 51 (kiểu 

A2B2), hệ số tương đồng của hai mẫu này đạt 85% (Bảng 3.23). Tuy kết quả không 

có một vạch/số vạch đặc trưng cho từng kiểu di truyền bắt cặp do sự xuất hiện nhiều  

băng đa hình, nhưng kết quả AFLP giúp hỗ trợ khẳng định kết quả phân nhóm di 

truyền bắt cặp đã xác định ở trên (Hình 3.38, 3.39). 

Một vài nghiên cứu khác cũng sử dụng marker sinh học phân tử phân tích đa 

dạng di truyền dòng đơn bội của nấm lớn. Phương pháp RAPD phân tích các dòng 

đơn bội loài Stropharia rugoso-annulata cho thấy những dòng đơn bội khác chủng 

bố mẹ ban đầu có độ đa dạng di truyền cao hơn các dòng cùng bố mẹ [234]. Sử dụng 

marker EST-SSR phân tích đa dạng di truyền 37 dòng đơn bội nấm P. tuoliensis cho 

thấy có sự đa dạng di truyền cao giữa các dòng đơn bội [169].  

Bảng 3.25. Hệ số tương quan di truyền của các dòng đơn bội nấm bào ngư chủng 

ABI-F000253 

Dòng/ 

chủng 
08 09 23 24 16 44 27 51 

ABI-

F000

253 

08 1,00         

09 0,94  1,00        

23 0,71  0,71 1,00       

24 0,65  0,68  0,94   1,00      

16 0,67   0,69 0,68  0,68  1,00     

44 0,65  0,65   0,67   0,61  0,85   1,00    

27 0,61   0,61  0,76 0,79  0,67   0,65  1,00   

51 0,65  0,63 0,69  0,65 0,63   0,69   0,85 1,00  

ABI-

F000253 
0,67  0,67   0,76 0,71 0,69 0,65   0,72 0,65 1,00 
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Hình 3.37. Cây UPGMA dựa trên đa dạng di truyền 4 marker AFLP các dòng đơn 

bội nấm bào ngư xám  

(Dòng 08 và 09: kiểu A1B1; dòng 16 và 44: kiểu A2B1; dòng 23 và 24: kiểu A1B2; 

dòng 27 và 51: kiểu A2B2). 

 

 

Hình 3.38. Bản điện di trên gel agarose sử dụng mồi chọn lọc G, GC  

(1, 20: DNA marker; Từ 2-10: mồi G. 2: dòng 08, 3: dòng 09; 4: dòng 23; 5: dòng 

24; 6: dòng 16; 7: dòng 44: 8 dòng 27; 9: dòng 51; 10: chủng bố mẹ. Từ 11-19 mồi 

GC: 11: dòng 08; 12: dòng 09; 13: dòng 23; 14: dòng 24; 15: dòng 16; 16: dòng 

44; 17: dòng 27; 18: dòng 51; 19: chủng bố mẹ) 
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Hình 3.39. Bản điện di trên gel agarose sử dụng mồi chọn lọc AAG, CAA  

(1, 20: DNA marker; Từ 2-10: mồi AAG. 2: dòng 08, 3: dòng 09; 4: dòng 23; 

5: dòng 24; 6: dòng 16; 7: dòng 44: 8 dòng 27; 9: dòng 51; 10: chủng bố mẹ. 

Từ 11-19 mồi CCA: 11: dòng 08; 12: dòng 09; 13: dòng 23; 14: dòng 24; 15: 

dòng 16; 16: dòng 44; 17: dòng 27; 18: dòng 51; 19: chủng bố mẹ) 

3.4.2. Thử nghiệm phân nhóm kiểu di truyền bắt cặp các dòng đơn bội 

bằng một số cặp mồi chuyên biệt của nấm đùi gà 

3.4.2.1. Tái kiểm tra độ đặc hiệu của các cặp mồi trên nấm đùi gà 

Độ đặc hiệu của 10 cặp mồi theo công bố của Ju và cs. (2020) được kiểm tra 

lại trên chủng nấm đùi gà thương mại. Kết quả thu nhận được sản phẩm PCR từ 9/10 

cặp mồi (Hình 3.40). Như vậy độ đặc hiệu của các cặp mồi ổn định đối với nấm đùi 

gà. 

 

Hình 3.40. Kết quả điện di sản phẩm PCR của 10 cặp mồi đặc hiệu trên chủng nấm 

đùi gà (giếng 1: DNA marker, giếng 2, 3: mồi số 1; giếng 4, 5: mồi số 2; giếng 6, 

7: mồi số 3; giếng 8, 9: mồi số 4; giếng 10, 11: mồi số 5; giếng 12, 13: mồi số 6; 

giếng 14, 15: mồi số 7; giếng 16, 17: mồi số 8; giếng 18, 19: mồi số 9; giếng 20, 

21: mồi số 10) 

A B 
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3.4.2.2. Đánh giá khả năng áp dụng của các cặp mồi với chủng nấm bào ngư 

xám P. pulmonarius trên dữ liệu sinh tin học 

  Độ đặc hiệu của 10 cặp mồi được đánh giá thông qua chương trình Blast với 

cơ sở genome của loài P. pulmonarius đã công bố trên NCBI (Accession code: 

GCA_012980535.1). Vị trí mồi có thể gắn được trên vùng có score cao nhất và số 

nucleotide lớn nhất mà mồi gắn được trên genome được trình bày trong Bảng 3.26. 

Kết quả Bảng 3.25 cho thấy không có đoạn trình tự phù hợp khi phân tích cả 

mồi xuôi và mồi ngược. Nếu chỉ phân tích từng mồi xuôi và mồi ngược cũng không 

có mồi nào phù hợp 100% trình tự. Như vậy các cặp mồi được sử dụng ở P. eryngii 

không đặc hiệu để khuếch đại đoạn trình tự chuyên biệt trên nấm P. pulmonarius. 

Kết quả chạy PCR thử nghiệm trên chủng song nhân ABI-F000253 và các dòng đơn 

bội cho kết quả tương đồng với kết quả Blast, không có vạch điện di như mong muốn 

ở tất cả các cặp mồi sử dụng  (Hình 3.41-3.44). 
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Bảng 3.26. Tính đặc hiệu của 10 mồi với chủng nấm bào ngư xám P. pulmonarius 

khi phân tích dữ liệu tin sinh học 

 

 

 

 

Mồi 

Đoạn trình 

tự trên 

genome cặp 

mồi có thể 

gắn được 

hoàn toàn 

Số lượng 

NU 

tối đa mồi 

gắn 

được/tổng 

số NU của 

mồi 

 

 

 

Trình tự mồi (tô đậm và gạch dưới vị 

trí NU gắn được) 

 

 

Thông tin gen (nếu 

có) của P. 

pulmonarius có thể 

liên quan đến mồi 

1F 

 

1R 

Không có 14/19 

 

14/23 

GGTGTGACATCCGCTGCGC 

 

GGCATTCTTCGATGGGCGAGATT 

KAF4599516  

(gen EYR40_006610) 

Chưa rõ gen 

2F 

2R 

Không có 14/22 

15/24 

CTGGAAGGATGACCGCTCCGAA 

CGCTTCGATTTCCTTTAGCAGACG 

Chưa rõ gen 

 KAF4608811.1  

(gen CDC60) 

3F 

3F 

Không có 16/18 

15/20 

TGAAGGAGGCGGTGTAGA 

AGGAAGGTGTGCAATTGGGG 

Chưa rõ gen 

Chưa rõ gen 

4F 

 

4R 

Không có 15/23 

 

15/24 

ATGGCTGATCCTCTTTATCCTCT 

 

CGACAGATATGAAAGGTTTTGTGC 

KAF4587038 (gen 

EYR40_011059) 

Chưa rõ gen 

5F 

5R 

Không có 14/20 

15/24 

GACCTCACCTACCCACTGTA 

TCATATGGCTATGGCTACAGATTG 

Chưa rõ gen 

Chưa rõ gen 

6F 

6R 

Không có 14/19 

16/22 

ATGGCCATCGAGCTACCCA 

CGAATGGATAAACGTTGGGCTG 

Chưa rõ gen 

KAF4602008  

(gen EYR40_005209) 

7F 

 

7R 

Không có 14/19 

 

15/19 

ATGCGTCCCGAGTTTGCCC 

 

CCTTCTGCTGATGCATGGC 

KAF4608899  

(gen EYR40_001252) 

KAF4599029  

(gen EYR40_006117) 

8F 

8R 

Không có 14/20 

15/21 

GACCTCACCTACCCACTGTA 

GCTACAGCGTGTTTTTCTGGG 

Chưa rõ gen 

Chưa rõ gen 

9F 

9R 

Không có 14/27 

14/25 

CTCGTATTGTTTGAGACTCCGATTTCC 

GAAAGTGGTATACCGTGGTATTCAT 

Chưa rõ gen 

Chưa rõ gen 

10F 

 

10R 

Không có 14/23 

 

15/24 

GGCCACATGTATGAGATGAAGTA 

 

TTCATCAATTCCGTTGTGTGGCAC 

KAF4590665  

(gen EYR40_009261) 

Chưa rõ gen 
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Hình 3.41. Kết quả điện di sản phẩm PCR của các cặp mồi trên chủng nấm ABI-

F000253 (giếng 1: DNA marker; giếng 2: mồi số 1; giếng 3: mồi số 2; giếng 4: mồi 

số 3; giếng 5: mồi số 4; giếng 6: mồi số 5; giếng 7: mồi số 6; giếng 8: mồi số 7; 

giếng 9: mồi số 8; giếng 10: mồi số 19; giếng 11: mồi số 10) 

 

Hình 3.42. Kết quả điện di sản phẩm PCR của cặp mồi số 1 ở nhiệt độ bắt cặp 60°C 

trên các dòng đơn bội chủng nấm ABI-F000253 và chủng bố mẹ (giếng 1: DNA 

marker, giếng 2: dòng 08, giếng 3: dòng 09, giếng 4: dòng 23, giếng 5: dòng 24, 

giếng 6: dòng 16, giếng 7: dòng 44, giếng 8: dòng 27, giếng 9: dòng 51, giếng 10: 

chủng bố mẹ: ABI-F000253) 
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Hình 3.43. Kết quả điện di sản phẩm PCR của cặp mồi số 1 ở nhiệt độ bắt cặp 56°C 

trên các dòng đơn bội chủng nấm ABI-F000253 và chủng bố mẹ  

(giếng 1: DNA marker, giếng 2: dòng 08, giếng 3: dòng 09, giếng 4: dòng 23, 

giếng 5: dòng 24, giếng 6: dòng 16, giếng 7: dòng 44, giếng 8: dòng 27, giếng 9: 

dòng 51, giếng 10: chủng bố mẹ: ABI-F000253) 

 

Hình 3.44. Kết quả điện di sản phẩm PCR của cặp mồi số 1 ở nhiệt độ bắt cặp 62°C 

trên các dòng đơn bội chủng nấm ABI-F000253 và chủng bố mẹ  

(giếng 1: DNA marker, giếng 2: dòng 08, giếng 3: dòng 09, giếng 4: dòng 23, 

giếng 5: dòng 24, giếng 6: dòng 16, giếng 7: dòng 44, giếng 8: dòng 27, giếng 9: 

dòng 51, giếng 10: chủng bố mẹ: ABI-F000253) 

Hiện nay vẫn chưa có công bố sử dụng marker phân tử để sàng lọc kiểu di 

truyền bắt cặp trên nấm bào ngư xám P. pulmonarius. Các nghiên cứu khác cũng 

nhận thấy các cặp mồi chuyên biệt áp dụng được trên nấm đùi gà nhưng không phù 

hợp để áp dụng trên loài nấm bào ngư khác. Điều này có thể có sự khác biệt trong 

trình tự vùng gen quy định kiểu bắt cặp của các loài nấm bào ngư. RAPD – SCAR 

marker sử dụng cặp mồi chuyên biệt sàng lọc được vùng B3 của nấm P. eryngii, tuy 
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nhiên các cặp mồi này không áp dụng được cho các loài P. florida, P. sajor-caju, P. 

salmoneostramineus, P. cornucopiae và P. ostreatus [158]. SCAR marker sàng lọc 

được vùng A4 cho P. eryngii, tuy nhiên marker này không phát hiện được đối với 

loài P. florida, P. sajor-caju, P. salmoneostramineus, P. cornucopiae và P. ostreatus 

[167]. Do vậy, trong tương lai cần phát triển các cặp mồi đặc hiệu để có thể sàng lọc 

kiểu di truyền bắt cặp các dòng đơn bội của nấm bào ngư xám. 
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Chương 4. KẾT LUẬN VÀ KIẾN NGHỊ 

4.1. KẾT LUẬN 

- Đã xây dựng được bộ sưu tập chủng song nhân của các chủng nấm bào ngư 

thu thập tại các tỉnh phía nam. Trong đó bao gồm 10 chủng nấm bào ngư xám 

được định danh là loài P. pulmonarius, 4 chủng nấm bào ngư trắng và 1 chủng 

nấm bào ngư tiểu yến được định danh là loài P. ostreatus. 

− Đã xác định được một số đặc điểm sinh học của các chủng nấm. Các chủng 

nấm trong bộ sưu tập có tiềm năng thương mại. Trong đó chủng ABI-F000252 

phù hợp nhất trong chủng bào ngư xám, chủng ABI-F000224 phù hợp nhất 

trong chủng bào ngư trắng. Đặc biệt chủng nấm tự nhiên ABI-F00261 có nhiều 

đặc tính phù hợp để nuôi trồng. 

− Đã xây dựng được bộ sưu tập 80 dòng đơn bội của 4 chủng nấm bào ngư. Các 

dòng đơn bội đã được xác định về đặc điểm sinh học và di truyền bắt cặp. 

Đồng thời đã xác định số alen của nhân tố A và B của 3 chủng bào ngư xám 

và dự đoán các chủng này có cùng nguồn gốc giống.  

− Đã phân tích dữ liệu AFLP các dòng đơn bội chủng nấm bào ngư xám ABI-

F000253 và thử nghiệm khả năng phân nhóm kiểu di truyền bắt cặp các dòng 

đơn bội bằng một số cặp mồi chuyên biệt. 

4.2. KIẾN NGHỊ 

− Tăng số lượng chủng nấm, điều chỉnh hình dạng và kích thước vật chứa trong 

thí nghiệm khảo sát sự tương quan giữa hiệu suất sinh học và tốc độ lan tơ trên 

mạt cưa để phát triển mô hình đánh giá nhanh chất lượng giống. 

− Nghiên cứu thương mại hóa chủng nấm tự nhiên ABI-F000261: đánh giá thành 

phần dinh dưỡng, đánh giá an toàn… 

− Thu nhận mẫu nấm bào ngư thương mại tại các khu vực địa lý xa hơn (miền 

trung, miền bắc), thu thập các mẫu nấm bào ngư tự nhiên để tăng độ đa dạng 

các alen xác định kiểu di truyền bắt cặp. 

− Thử nghiệm khả năng hỗ trợ sàng lọc dòng đơn bội của nấm bào ngư xám 

bằng một số marker sinh học phân tử chuyên biệt khác. 
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PHỤ LỤC 

Phụ lục 1. Thành phần môi trường PDA (potato dextrose agar) 
 

Stt  Thành phần  Số lượng 

1 Potato extract  4 g 

2 Đường D-glucose  20 g 

3 Agar  15 g 

4 Nước cất  cho đủ 1000 ml 

pH: 6,0 

 

Phụ lục 2. Thành phần môi trường MYA (malt yeast agar) 
 

Stt  Thành phần  Số lượng 

1 Yeast extract  2 g 

2 Malt extract  10 g 

3 Agar  15 g 

4 Nước cất  cho đủ 1000 ml 

pH tự nhiên 

 

                     Phụ lục 3. Thành phần môi trường PDB (potato dextrose broth) 
 

Stt  Thành phần  Số lượng 

1 Potato extract  4 g 

2 Đường D-glucose  20 g 

4 Nước cất  cho đủ 1000 ml 

pH: 6,0 

Phụ lục 4. Môi trường thạch hoàn chỉnh MCM (mushroom complete medium) 

STT Thành phần Số lượng 

1 Dextrose  20 g 

2 Peptone 2 g 

3 Cao nấm men  2 g 

4 Thiamine HCl 12 µg 

5 MgSO4 0,5 g 

6 K2HPO4 1 g 

7 KH2PO4 0,46 g 

8 Agar 20 g 

9 Nước cất  cho đủ 1000 ml 

pH: 6,5 

 



Phụ lục 5. Thành phần môi trường YBLB (yeast bromothymol blue lactose broth) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Phụ lục 6. Thành phần dung dịch CTAB 2x 

STT Hóa chất Nồng độ cuối Số lượng 

1 CTAB 2% 4 g 

2 1M Tris-HCl (pH 8,0) 100 mM 20 ml 

3 0,5M EDTA (pH 8,0) 20 mM 8 ml 

4 DTT 0,125% 0,25 g 

5 NaCl 1,4 M 13,36 g 

6 Nước cất  cho đủ 200 ml 

 

Cho các thành phần từ 1 – 4 hòa tan trong khoảng 100 ml nước cất sau đó bổ sung 

NaCl. Cuối cùng, bổ sung thêm nước cất để điều chỉnh thể tích và khuấy đều để tạo thành 

dung dịch đồng nhất; bảo quản dung dịch ở nhiệt độ phòng. 

Phụ lục 7. Thành phần dung dịch CIA 

STT Hóa chất Thể tích (ml) 

1 Chloroform  192 

2 Iso-amylalcohol  8 

 

Phụ lục 8. Thành phần dung dịch TE 

STT Hóa chất Nồng độ cuối Thể tích 

1 1M Tris-HCl (pH 8,0) 10mM 500 µl 

2 0,5M EDTA (pH 8,0) 1mM 100 µ 

 

 

 

 

 

Stt  Thành phần  Số lượng 

1 Yeast extract  4,5 g 

2 Pepton  7,5 g 

3 Bromothymol blue 0,025 g 

4 Lactose 5 g 

5 Nước cất  cho đủ 1000 ml 

pH: 7,5 



Phụ lục 9. Trình tự các đầu tiếp hợp và mồi trong phân tích AFLP 

STT Tên gọi Trình tự 

1 Oligonucleotide PstIAF  CTCGTAGACTGCGTACATGCA 

2 Oligonucleotide PstIAR TGTACGCAGTCTAC 

3 Mồi PstIAAG  GACTGCGTACATGCAGAAG 

4 Mồi PstICAA  GACTGCGTACATGCAGCAA 

5 Mồi PstIG  GACTGCGTACATGCAGG 

6 Mồi PstIGC  GACTGCGTACATGCAGGC 

 

        Phụ lục 10. Thành phần thuốc nhuộm lactophenol cotton blue 

STT Hóa chất Số lượng 

1 Cotton blue  0,05 g 

2 Phenol tinh thể  20 g 

3 Glycerin 40 ml 

4 Lactic acid  20 ml 

5 Nước cất  20 ml 

Hòa tan cotton blue vào nước cất và để qua đêm. Sau đó lọc dung dịch cotton blue 

để loại bỏ phần cặn không tan. Cho phenol tinh thể vào dung dịch lactic acid và khuấy trên 

máy khuấy từ cho đến khi tan hết. Cuối cùng cho các dung dịch glycerin và cotton đã lọc 

vào hỗn hợp phenol – axit lactic khuấy đều. Thuốc nhuộm được bảo quản ở nhiệt độ phòng. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



Phụ lục 11. Thông tin trình tự của các cặp mồi sử dụng khảo sát nội dung 4 

STT Cặp 

mồi 

Trình tự mồi xuôi (5 ́ →  3 ́) Trình tự mồi ngược (5 ́ →  3 ́) 

1 1 GGTGTGACATCCGCTGCGC GGCATTCTTCGATGGGCGAGA

TT 

2 2 CTGGAAGGATGACCGCTCCG

AA 

CGCTTCGATTTCCTTTAGCAGA

CG 

3 3 TGAAGGAGGCGGTGTAGA AGGAAGGTGTGCAATTGGGG 

4 4 ATGGCTGATCCTCTTTATCCT

CT 

CGACAGATATGAAAGGTTTTG

TGC 

5 5 GACCTCACCTACCCACTGTA TCATATGGCTATGGCTACAGA

TTG 

6 6 ATGGCCATCGAGCTACCCA CGAATGGATAAACGTTGGGCT

G 

7 7 ATGCGTCCCGAGTTTGCCC CCTTCTGCTGATGCATGGC 

8 8 GACCTCACCTACCCACTGTA GCTACAGCGTGTTTTTCTGGG 

9 9 CTCGTATTGTTTGAGACTCCG

ATTTCC 

GAAAGTGGTATACCGTGGTAT

TCAT 

10 10 GGCCACATGTATGAGATGAA

GTA 

TTCATCAATTCCGTTGTGTGGC

AC 

Phụ lục 12. Trình tự nucleotide đoạn ITS các chủng nấm 

>ABI-F000201 (661 nucleotide) 

GGTGAACCTGCGGAAGGATCATTAATGAATTCACTATGGAGTTGTTGCTGGC

CTCTAGGGGCATGTGCACGCTTCACTAGTCTTTCAACCACCTGTGAACTTTTG

ATAGATCTGTGAAGTCGTCTCTCAAGTCGTCAGACTTGGTTGCTGGGATTTAA

ACGTCTCGGTGTGACTCGCAGTCTATTTACTTACACACCCCAAATGTATGTCT

ACGAATGTCATTTAATGGGCCTTGTGCCTTTAAACCATAATACAACTTTCAAC

AACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAG

TAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACCTTGCG

CCCCTTGGTATTCCGAGGGGCATGCCTGTTTGAGTGTCATTAAATTCTCAAAC



TCACTTTGGTTTCTTTCCAATTGTGATGTTTGGATTGTTGGGGGCTGCTGGCCT

TGACAGGTCGGCTCCTCTTAAATGCATTAGCAGGACTTCTCATTGCCTCTGCG

CATGATGTGATAATTATCACTCATCAATAGCACGCATGAATAGAGTCCAGCT

CTCTAATCGTCCGCAAGGACAATTTGACAATTTGACCTCAAATCAGGTAGGA

CTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATA 

// 

>ABI-F000219 (671 nucleotide) 

CTTCCGTAGGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTAATGAATTCCCTATGGAGTT

GTTGCTGGCCTCTAGGGGCATGTGCACGCTTCACTAGTCTTTCAACCACCTGT

GAACTTTTGATAGATCTGTGAAGTCGTCTCTCAAGTCGTCAGACTTGGTTGCT

GGGATTTAAACGTCTCGGTGTGACTACGCAGTCTATTTACTTACACACCCCAA

ATGTATGTCTACGAATGTCATTTAATGGGCCTTGTGCCTTTAAACCATAATAC

AACTTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAA

ATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAA

CGCACCTTGCGCCCCTTGGTATTCCGAGGGGCATGCCTGTTTGAGTGTCATTA

AATTCTCAAACTCACTTTGGTTTCTTTCCAATTGTGATGTTTGGATTGTTGGGG

GCTGCTGGCCTTGACAGGTCGGCTCCTCTTAAATGCATTAGCAGGACTTCTCA

TTGCCTCTGCGCATGATGTGATAATTATCACTCATCAATAGCACGCATGAATA

GAGTCCAGCTCTCTAATCGTCCGCAAGGACAATTTGACAATTTGACCTCAAAT

CAGGTAGGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATA 

// 

>ABI-F000222 (662 nucleotide) 

GGTGAACCTGCGGAAGGATCATTAATGAATTCACTATGGAGTTGTTGCTGGC

CTCTAGGGGCATGTGCACGCTTCACTAGTCTTTCAACCACCTGTGAACTTTTG

ATAGATCTGTGAAGTCGTCTCTCAAGTCGTCAGACTTGGTTGCTGGGATTTAA

ACGTCTCGGTGTGACTACGCAGTCTATTTACTTACACACCCCAAATGTATGTC

TACGAATGTCATTTAATGGGCCTTGTGCCTTTAAACCATAATACAACTTTCAA

CAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAA

GTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACCTTGC

GCCCCTTGGTATTCCGAGGGGCATGCCTGTTTGAGTGTCATTAAATTCTCAAA

CTCACTTTGGTTTCTTTCCAATTGTGATGTTTGGATTGTTGGGGGCTGCTGGCC

TTGACAGGTCGGCTCCTCTTAAATGCATTAGCAGGACTTCTCATTGCCTCTGC

GCATGATGTGATAATTATCACTCATCAATAGCACGCATGAATAGAGTCCAGC

TCTCTAATCGTCCGCAAGGACAATTTGACAATTTGACCTCAAATCAGGTAGG

ACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATA 

// 

>ABI-F000223 (676 nucleotide) 

CCTTCCGTAGGGTGACCTGCGGAAGGATCATTAATGAATTCACTATGGAGTT

GTTGCTGGCCTCTAGGGGCATGTGCACGCTTCACTAGTCTTTCAACCACCTGT

GAACTTTTGATAGATCTGTGAAGTCGTCTCTCAAGTCGTCAGACTTGGTTGCT

GGGATTTAAACGTCTCGGTGTGACTACGCAGTCTATTTACTTACACACCCCAA

ATGTATGTCTACGAATGTCATTTAATGGGCCTTGTGCCTTTAAACCATAATAC

AACTTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAA



ATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAA

CGCACCTTGCGCCCCTTGGTATTCCGAGGGGCATGCCTGTTTGAGTGTCATTA

AATTCTCAAACTCACTTTGGTTTCTTTCCAATTGTGATGTTTGGATTGTTGGGG

GCTGCTGGCCTTGACAGGTCGGCTCCTCTTAAATGCATTAGCAGGACTTCTCA

TTGCCTCTGCGCATGATGTGATAATTATCACTCATCAATAGMACGCATGAAT

AGAGTCCAGCTCTCTAATCGTCCGCAAGGACAATTTGACAATTTGACCTCAA

ATCATGTAGGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAACGG 

// 

>ABI-F000224 (662 nucleotide) 

GGTGACCTGCGGAAGGATCATTAATGAATTCACTATGGAGTTGTTGCTGGCCT

CTAGGGGCATGTGCACGCTTCACTAGTCTTTCAACCACCTGTGAACTTTTGAT

AGATCTGTGAAGTCGTCTCTCAAGTCGTCAGACTTGGTTGCTGGGATTTAAAC

GTCTCGGTGTGACTACGCAGTCTATTTACTTACACACCCCAAATGTATGTCTA

CGAATGTCATTTAATGGGCCTTGTGCCTTTAAACCATAATACAACTTTCAACA

ACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGT

AATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACCTTGCGC

CCCTTGGTATTCCGAGGGGCATGCCTGTTTGAGTGTCATTAAATTCTCAAACT

CACTTTGGTTTCTTTCCAATTGTGATGTTTGGATTGTTGGGGGCTGCTGGCCTT

GACAGGTCGGCTCCTCTTAAATGCATTAGCAGGACTTCTCATTGCCTCTGCGC

ATGATGTGATAATTATCACTCATCAATAGCACGCATGAATAGAGTCCAGCTCT

CTAATCGTCCGCAAGGACAATTTGACAATTTGACCTCAAATCAGGTAGGACT

ACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAA 

// 

>ABI-F000241 (649 nucleotide) 

AACCTGCGGAAGGATCATTAATGAATTCACTATGGAGTTGTTGCTGGCCTCTA

GGGGCATGTGCACGCTTCACTAGTCTTTCAACCACCTGTGAACTTTTGATAGA

TCTGTGAAGTCGTCCTTCAAGTCGTCAGACTTGGTTTGCTGGGATTTAAACGT

CTCGGTGTGACAACGCAGTCTATTTACTTAACACACCCCAAATGTATGTCTAC

GAATGTCATTTAATGGGCCTTGTGCCTATAAACCATAATACAACTTTCAACAA

CGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTA

ATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACCTTGCGCC

CCTTGGTATTCCGAGGGGCATGCCTGTTTGAGTGTCATTAAATTCTCAAACTC

ACATTTATTTGTGATGTTTGGATTGTTGGGGGTTGCTGGCTGTAACAAGTCGG

CTCCTCTTAAATGCATTAGCAGGACTTCTCATTGCCTCTGCGCATGATGTGAT

AATTATCACTCATCAATAGCACGCATGAATAGAGTCCAGCTCTCTAATCGTCC

GCAAGGACAATTTGACAATTTGACCTCAAATCAGGTAGGACTACCCGCTGAA

CTTAAGCATATCATA 

// 

>ABI-F000248 (654 nucleotide) 

CCTGCGGAAGGATCATTAATGAATTCACTATGGAGTTGTTGCTGGCCTCTAGG

GGCATGTGCACGCTTCACTAGTCTTTCAACCACCTGTGAACTTTTGATAGATC

TGTGAAGTCGTCCTTCAAGTCGTCAGACTTGGTTTGCTGGGATTTAAACGTCT

CGGTGTGACAACGCAGTCTATTTACTTAACACACCCCAAATGTATGTCTACGA



ATGTCATTTAATGGGCCTTGTGCCTATAAACCATAATACAACTTTCAACAACG

GATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAAT

GTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACCTTGCGCCCC

TTGGTATTCCGAGGGGCATGCCTGTTTGAGTGTCATTAAATTCTCAAACTCAC

ATTTATTTGTGATGTTTGGATTGTTGGGGGTTGCTGGCTGTAACAAGTCGGCT

CCTCTTAAATGCATTAGCAGGACTTCTCATTGCCTCTGCGCATGATGTGATAA

TTATCACTCATCAATAGCACGCATGAATAGAGTCCAGCTCTCTAATCGTCCGC

AAGGACAATTTGACAATTTGACCTCAAATCAGGTAGGACTACCCGCTGAACT

TAAGCATATCAATAGTCGGA 

// 

>ABI-F000252 (638 nucleotide) 

AAGGATCATTAATGAATTCACTATGGAGTTGTTGCTGGCCTCTAGGGGCATGT

GCACGCTTCACTAGTCTTTCAACCACCTGTGAACTTTTGATAGATCTGTGAAG

TCGTCCTTCAAGTCGTCAGACTTGGTTTGCTGGGATTTAAACGTCTCGGTGTG

ACAACGCAGTCTATTTACTTAACACACCCCAAATGTATGTCTACGAATGTCAT

TTAATGGGCCTTGTGCCTATAAACCATAATACAACTTTCAACAACGGATCTCT

TGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATT

GCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACCTTGCGCCCCTTGGTAT

TCCGAGGGGCATGCCTGTTTGAGTGTCATTAAATTCTCAAACTCACATTTATT

TGTGATGTTTGGATTGTTGGGGGTTGCTGGCTGTAACAAGTCGGCTCCTCTTA

AATGCATTAGCAGGACTTCTCATTGCCTCTGCGCATGATGTGATAATTATCAC

TCATCAATAGCACGCATGAATAGAGTCCAGCTCTCTAATCGTCCGCAAGGAC

AATTTGACAATTTGACCTCAAATCAGGTAGGACTACCCGCTGAACTTAAGCG

AGGAA 

// 

>ABI-F000253 (654 nucleotide) 

GACCTGCGGAAGGATCATTAATGAATTCACTATGGAGTTGTTGCTGGCCTCTA

GGGGCATGTGCACGCTTCACTAGTCTTTCACCACCTGTGAACTTTTGATAGAT

CTGTGAAGTCGTCCTTCAAGTCGTCAGACTTGGTTTGCTGGGATTTAAACGTC

TCGGTGTGACAACGCAGTCTATTTACTTAACACACCCCAAATGTATGTCTACG

AATGTCATTTAATGGGCCTTGTGCCTATAAACCATAATACAACTTTCAACAAC

GGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAA

TGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACCTTGCGCCC

CTTGGTATTCCGAGGGGCATGCCTGTTTGAGTGTCATTAAATTCTCAAACTCA

CATTTATTTGTGATGTTTGGATTGTTGGGGGTTGCTGGCTGTAACAAGTCGGC

TCCTATTAAATGCATTAGCAGGACTTCTCATTGCCTCTGCGCATGATGTGATA

ATTATCACTCATCAATAGCACGCATGAATAGAGTCCAGCTCTCTAATCGTCCG

CAAGGACAATTTGACAATTTGACCTCAAATCAGGTAGGACTACCCGCTGAAC

TTAAGCATATCAATAGCGGA 

// 

>ABI-F000254 (608 nucleotide) 

AAGGATCATTAATGAATTCACTATGGGAGTTGTTGCTGGCCTCTAGGGGCAT

GTGCACGCTTCACTAGTCTTTCAACCACCTGTGAACTTTTGATAGATCTGTGA



AGTCGTCCTTCAAGTCGTCAGACTTGGTTTGCTGGGATTTAAACGTCTCGGTG

TGACAACGCAGTCTATTTACTTAACACACCCCAAATGTATGTCTACGAATGTC

ATTTAATGGGCCTTGTGCCTATAAACCATAATACAACTTTCAACAACGGATCT

CTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAA

TTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACCTTGCGCCCCTTGGT

ATTCCGAGGGGCATGCCTGTTTGAGTGTCATTAAATTCTCAAACTCACATTTA

TTTGTGATGTTTGGATTGTTGGGGGTTGCTGGCTGTAACAAGTCGGCTCCTCT

TAAATGCATTAGCAGGACTTCTCATTGCCTCTGCGCATGATGTGATAATTATC

ACTCATCAATAGCACGCATGAATAGAGTCCAGCTCTCTAATCGTCCGCAAGG

ACAATTTGACAATTTGACCTCAAATCAG 

// 

>ABI-F000255 (650 nucleotide) 

 

AACCTGCGGAAGGATCATTAATGAATTCACTATGGAGTTGTTGCTGGCCTCTA

GGGGCATGTGCACGCTTCACTAGTCTTTCAACCACCTGTGAACTTTTGATAGA

TCTGTGAAGTCGTCCTTCAAGTCGTCAGACTTGGTTTGCTGGGATTTAAACGT

CTCGGTGTGACAACGCAGTCTATTTACTTAACACACCCCAAATGTATGTCTAC

GAATGTCATTTAATGGGCCTTGTGCCTATAAACCATAATACAACTTTCAACAA

CGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTA

ATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACCTTGCGCC

CCTTGGTATTCCGAGGGGCATGCCTGTTTGAGTGTCATTAAATTCTCAAACTC

ACATTTATTTGTGATGTTTGGATTGTTGGGGGTTGCTGGCTGTAACAAGTCGG

CTCCTCTTAAATGCATTAGCAGGACTTCTCATTGCCTCTGCGCATGATGTGAT

AATTATCACTCATCAATAGCACGCATGAATAGAGTCCAGCTCTCTAATCGTCC

GCAAGGACAATTTGACAATTTGACCTCAAATCAGGTAGGACTACCCGCTGAA

CTTAAGCATATCATAG 

// 

>ABI-F000256 (819 nucleotide) 

GGAAGTAAAAGTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCAT

TAATGAATTCACTATGGAGTTGTTGCTGGCCTCTAGGGGCATGTGCACGCTTC

ACTAGTCTTTCAACCACCTGTGAACTTTTGATAGATCTGTGAAGTCGTCCTTC

AAGTCGTCAGACTTGGTTTGCTGGGATTTAAACGTCTCGGTGTGACAACGCA

GTCTATTTACTTAACACACCCCAAATGTATGTCTACGAATGTCATTTAATGGG

CCTTGTGCCTATAAACCATAATACAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTC

GCATCGATGAAGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATT

CAGTGAATCATCGAATCTTTGAACGCACCTTGCGCCCCTTGGTATTCCGAGGG

GCATGCCTGTTTGAGTGTCATTAAATTCTCAAACTCACATTTATTTGTGATGTT

TGGATTGTTGGGGGTTGCTGGCTGTAACAAGTCGGCTCCTCTTAAATGCATTA

GCAGGACTTCTCATTGCCTCTGCGCATGATGTGATAATTATCACTCATCAATA

GCACGCATGAATAGAGTCCAGCTCTCTAATCGTCCGCAAGGACAATTTGACA

ATTTGACCTCAAATCAGGTAGGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAA

GCGGAGGAAAAGAAACTAACAAGGATTCCCCTAGTAACTGCGAGTGAAGCG



GGAAAAGCTCAAATTTAAAATCTGGTGGTCTTTGGCCATCCGAGTTGTAATCT

AGAGAAGTGTTATCCGCGCTGGACCGTGTA 

// 

>ABI-F000257 (583 nucleotide) 

 

TATGGGAGTTGTTGCTGGCCTCTAGGGGCATGTGCACGCTTCACTAGTCTTTC

AACCACCTGTGAACTTTTGATAGATCTGTGAAGTCGTCCTTCAAGTCGTCAGA

CTTGGTTTGCTGGGATTTAAACGTCTCGGTGTGACAACGCAGTCTATTTACTT

AACACACCCCAAATGTATGTCTACGAATGTCATTTAATGGGCCTTGTGCCTAT

AAACCATAATACAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAA

GAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCAT

CGAATCTTTGAACGCACCTTGCGCCCCTTGGTATTCCGAGGGGCATGCCTGTT

TGAGTGTCATTAAATTCTCAAACTCACATTTATTTGTGATGTTTGGATTGTTGG

GGGTTGCTGGCTGTAACAAGTCGGCTCCTCTTAAATGCATTAGCAGGACTTCT

CATTGCCTCTGCGCATGATGTGATAATTATCACTCATCAATAGCACGCATGAA

TAGAGTCCAGCTCTCTAATCGTCCGCAAGGACAATTTGACAATTTGACCTCAA

A 

// 

>ABI-F000259 (798 nucleotide) 

GTCGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAACCTGCGGAAGGATCATTAATGAATTC

ACTATGGGAGTTGTTGCTGGCCTCTAGGGGCATGTGCACGCTTCACTAGTCTT

TCAACCACCTGTGAACTTTTGATAGATCTGTGAAGTCGTCCTTCAAGTCGTCA

GACTTGGTTTGCTGGGATTTAAACGTCTCGGTGTGACAACGCAGTCTATTTAC

TTAACACACCCCAAATGTATGTCTACGAATGTCATTTAATGGGCCTTGTGCCT

ATAAACCATAATACAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGA

AGAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCA

TCGAATCTTTGAACGCACCTTGCGCCCCTTGGTATTCCGAGGGGCATGCCTGT

TTGAGTGTCATTAAATTCTCAAACTCACATTTATTTGTGATGTTTGGATTGTTG

GGGGTTGCTGGCTGTAACAAGTCGGCTCCTCTTAAATGCATTAGCAGGACTTC

TCATTGCCTCTGCGCATGATGTGATAATTATCACTCATCAATAGCACGCATGA

ATAGAGTCCAGCTCTCTAATCGTCCGCAAGGACAATTTGACAATTTGACCTCA

AATCAGGTAGGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATAAGCGGAGGAAAA

GAAACTAACAAGGATTCCCCTAGTAACTGCGAGTGAAGCGGGAAAAGCTCA

AATTTAAAATCTGGTGGTCTTTGGCCATCCGAGTTGTAATCTAGAGAAGTGTT

ATCCGCG 

// 

>ABI-F000261 (622 nucleotide) 

CTATGGGAGTTGTTGCTGGCCTCTAGGGGCATGTGCACGCTTCACTAGTCTTT

CAACCACCTGTGAACTTTTGATAGATCTGTGAAGTCGTCCTTCAAGTCGTCAG

ACTTGGTTTGCTGGGATTTAAACGTCTCGGTGTGACAACGCAGTCTATTTACT

TAACACACCCCAAATGTATGTCTACGAATGTCATTTAATGGGCCTTGTGCCTA

TAAACCATAATACAACTTTCAACAACGGATCTCTTGGCTCTCGCATCGATGAA



GAACGCAGCGAAATGCGATAAGTAATGTGAATTGCAGAATTCAGTGAATCAT

CGAATCTTTGAACGCACCTTGCGCCCCTTGGTATTCCGAGGGGCATGCCTGTT

TGAGTGTCATTAAATTCTCAAACTCACATTTATTTGTGATGTTTGGATTGTTGG

GGGTTGCTGGCTGTAACAAGTCGGCTCCTCTTAAATGCATTAGCAGGACTTCT

CATTGCCTCTGCGCATGATGTGATAATTATCACTCATCAATAGCACGCATGAA

TAGAGTCCAGCTCTCTAATCGTCCGCAAGGACAATTTGACAATTTGACCTCAA

ATCAGGTAGGACTACCCGCTGAACTTAAGCATATCAATA 

Phụ lục 13.  Năng suất nuôi trồng: khối lượng tươi (gam) trên mỗi túi 

STT 

túi 

ABI-

F000259 

ABI-

F000261 

ABI-

F000252 

ABI-

F000253 

ABI-

F000224 

ABI-

F000256 

ABI-

F000201 

ABI-

F000219 

ABI-

F000222 

ABI-

F000241  

1 52 95 93 88 188 85 171 209 187 84 

2 80 109 91 59 211 53 154 225 174 79 

3 42 78 77 78 169 61 173 194 198 83 

4 57 125 102 74 191 63 192 182 212 81 

5 64 79 78 54 207 65 149 216 228 78 

6 45 113 98 89 179 76 156 199 231 77 

7 48 88 95 76 248 101 144 177 210 79 

8 37 120 95 88 236 69 135 221 206 77 

9 65 96 105 60 239 52 157 183 225 80 

10 57 105 98 77 247 98 189 184 202 81 

11 77 99 91 99 191 95 193 174 185 83 

12 83 112 95 79 242 77 157 170 179 87 

13 37 83 84 71 204 71 133 172 175 83 

14 67 98 83 53 201 61 133 181 175 87 

15 77 108 93 77 226 67 165 195 202 80 

16 41 98 101 80 237 54 131 193 151 80 

17 67 87 95 90 177 80 154 211 167 81 

18 53 112 108 76 189 74 168 187 207 81 

19 50 115 102 59 224 58 142 199 183 83 

20 60 78 83 57 218 53 176 212 171 74 

21 71 105 93 83 235 57 165 198 229 79 

22 66 121 100 65 195 67 191 179 171 78 

23 49 79 88 97 209 44 157 217 235 84 

24 63 105 85 96 196 68 165 210 183 76 

25 64 89 98 59 182 54 142 172 166 85 

26 66 81 84 83 227 72 144 180 201 76 

27 46 80 108 55 228 48 179 220 203 79 

28 83 101 102 89 215 47 139 201 146 80 

29 49 88 105 89 163 55 188 199 208 85 

30 84 105 85 63 192 93 150 202 192 81 



Phụ lục 14. Hình ảnh quả thể nấm trên bịch phôi 

 

(A: ABI-F000201; B: ABI-F000219; C: ABI-F000222; D: ABI-F000224; E: ABI-

F000241; F: ABI-F000252; G: ABI-F000253; H: ABI-F000256; I: ABI-F000259; J: 

ABI-F000261; thước: 1 cm) 




