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Trong lai tạo giống cây trồng có các kiểu lai thử hay dùng là  luân giao 

(Diallen) và lai đỉnh (TopCross). Hai kiểu này cùng với chương trình máy tính để 

phân tích đã được chúng tôi giới thiệu trong [1] và [2]. 

Trong bài báo này chúng tôi giới thiệu 3 kiểu lai North Carolina trong lai thử để tạo 

giống giống cây trồng. 

Có 2 dòng thuần A và B. Lai 2 dòng này để có các cá thể thế hệ F1 sau đó lai tiếp các 

cá thể F1 với nhau để có các cá thể thế hệ F2. 

Có ba sơ đồ lai North Carolina 

North Carrolina 1: Lấy s nhóm (Set, Environment), mỗi Set có m Bố (Male), mỗi bố 

cho lai với f  Mẹ (Female). Mỗi cặp vợ chồng có p Con (Progeny, Plant), đo một chỉ 

tiêu Y trên mỗi con. Set, Male và Female đều chọn ngẫu nhiên trong thế hệ F2. 

North Carolina 2:  Lấy s Set, mỗi Set có m Bố (Male), tất cả các bố này đều cho lai 

với f  Mẹ (Female) và chỉ đo một chỉ tiêu Y đối với mỗi cặp vợ chồng. Bố và mẹ đều 

chọn ngẫu nhiên trong thế hệ F2. 

North Carolina 3: Tương tự North Carolina 2 nhưng chỉ có 2 mẹ và chỉ đo một chỉ 

tiêu Y đối với mỗi cặp vợ chồng. Bố lấy ngẫu nhiên trong các cá thể thế hệ F2 còn Mẹ 

là 2 dòng thuần A, B dùng để tạo ra F2. 

Mỗi thí nghiệm lặp lại r lần (r Repetiton) 

 

 



1. North Carolina 1 

a- Số liệu. Số liệu để phân tích bao gồm 6 cột: Lần lặp (Rep), Nhóm (Set hay 

Env), Bố (male), Mẹ (Female), con (Crogeny), Biến theo dõi (Yvar). 

Trong chương trình máy tính Ncarol1m các cột để theo thứ tự Rep Set Male 

Female Progeny Yvar. Số liệu trong 5 cột đầu là các số nguyên : 1, . . , r đối 

với Rep; 1, . . , s đối với Set; 1, . . , m đối với Male; 1, . . , f đối vơi Female; 

1, . . , p đối với Progeny còn Yvar là biến định lượng. 

Để thuận tiện cho việc phân tích mỗi tệp số liệu trong Ncarol1m sẽ gồm 3 

dòng tiêu đề, dòng thứ tư là dòng tham số với 5 tham số: r số lần lặp (Rep), s 

(số Set), m số Male, p số Progeny. Từ dòng 5 là các sô liệu của 6 cột. 

Tếp số liệu sau lấy từ [3]. Thí nghiệm gồm 2 set, 3 male, 2 female, 3 con 

Tệp Ncarol14.txt 

 

 

 



 

b- Kết quả 

 

 

2- North Carolina 2 

a- Số liệu. Số liệu gồm 5 cột, Rep, Set, Male, Female, Yvar. 

Trong chương trình Ncarol2m 5 cột để theo đúng thứ tự trên và các giá trị 

của 4 cột đầu là các số nguyên theo đúng quy ước như trong Ncarol 1m 

Thí dụ sau lấy trong [4] và có 4 tham số  r, s, m, f 

Tệp Ncarol21.txt 

Rep Env male Female Y 

solieu theo PBtools 
1/2016 

3 2 8 8 

1 1 1 1 59.17 

1 1 1 2 62.91 

1 1 1 3 58.87 

1 1 1 4 55.13 



. . .                                         . . . 

b- Kết quả 

  

 

3- North Carolina 3 

a- Số liệu. Số liệu gồm 5 cột như trong North Carolina 2  

Số liệu sau lấy ở [5] 

Tệp số liệu Ncarol32.txt 

rep set Male female Y 

thu ncarol3 so lieu dabhoklar 

1/2016 

2 4 4 2 

1 1 1 1 12.5 

1 1 1 2 8.5 

1 1 2 1 8.5 

1 1 2 2 4.5 

. . .                                      . . . 

b- Kết quả 



 

 

4- Linetester.  Nếu Bố là các dòng (Lines), Mẹ là các cây thử (Tester). Thì sơ đồ lai 

đỉnh (Topcross hay Linetester) hoàn toàn trùng với sơ đồ lai North Carolina 2 và có 

thể dùng chương trình Ncarol2m để phân tích. Nếu có số liệu về Bố Mẹ thì ngoài kết 

quả về phân tích phương sai và bảng các khả năng kết hợp chung và riêng  như 

chương trình Linetester còn có thể thêm một số tham số di truyền. 

Sau đây là một thí dụ lấy trong [5] 

Tệp Linekbm2.txt 

rep1 rep2 rep3 rep4 

thu linetester khong bo me (Sach Dabhoklar ) 
2/2016 

13 3 4   
4.8 6 4.8 5  D1C1 

6 5.8 5.8 5.4  D1C2 

5.8 6.3 5.8 4.8  D1C3 



4.8 5.2 6 5.6  D2C1 

. . .                                   . . .               

b- Kết quả 

 

 

 



 

 

Thí dụ linetester có Bố Mẹ 

Tệp Linecbm2.txt lấy trong [3] 

rep1 rep2 rep3  

thu linetester co bo me sach Chaudahary 

2/2016 

8 3 3 
1.65  1.6 1.83 

2.2              2.2 2.45 

1.88  2.23 1.9 

. . .                           . . . 

Ngoài các kết quả như thí dụ trên còn có thêm phần tính các tham số thông kê 



 

 
 

 

5-  So sánh với một số phần mềm khác. 

Ba phần mềm Ncarol1m, Ncarol2m và Ncarol3m được viết từ 1995 nhưng ngoài 

một số thí dụ trong sách và một thí dụ ở Viện Ngô chúng tôi không có điều kiện 

thử nghiệm rộng hơn, đến nay qua các tài liệu mới trên mạng và các phần mềm 

mới như [4], [6], [7] mới có điều kiện viết lại và thêm các phần tham số thống kê. 

Các phần mềm chuyên dụng như [4]  hay các gói phần mềm ( R Package) agricolae 

[C] và plantBreeding [7] đều có thể tải miễn phí trên mạng nhưng các phần mềm 

đó đều đòi hỏi phải hiểu kỹ về cách lai thử North Carolina và số liệu phải theo một 

số quy ước. Việc khai báo để chuẩn bị cho phân tích cũng theo các quy định cụ thể 

khá chặt chẽ. Kết quả của phần phân tích phương sai về căn bản không khác gì các 

kết quả của Ncarol1m, Ncarol2m và Ncarol3m. Riêng phần các tham số di truyền 

thì có nhiều khác biệt. Kết quả trong agricolae và 3 chương trình Ncarol1m, 

Ncarol2m, Ncarol3m tương đối giống nhau và giống với các kết quả trong sách [3].  

Ngoài ra có thể dùng phần mềm MiniTab và sử dụng mô hình General linear 

model với các khai báo dạng Random, Nested để có các phân tích phương sai gần 



sát với các kết quả đã in ở phần trên. Nhưng trong MiniTab không có phần các 

tham số di truyền. 
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