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TÓM TẮT: Methionine (Met) có vai trò quan trọng trong tế bào thực vật. Sự ôxi hóa Met trên 
phân tử protein gây ra bởi gốc oxy hóa tự do có thể gây rối loạn quá trình trao đổi chất, dẫn truyền 
tín hiệu, làm suy yếu hoặc gây chết tế bào. Trong nghiên cứu này, chúng tôi đã tìm được 121 
protein giàu Met (AtMRP) từ cơ sở dữ liệu genome của cây Arabidopsis thaliana, trong đó, khoảng 
50% số gen là chưa được xác định chức năng. Dựa trên các nghiên cứu trước đây về biểu hiện của 
gen trong điều kiện bất lợi, chúng tôi đã xác định được 23 và 16 gen AtMRP có mức độ phiên mã 
tăng và giảm tương ứng trong điều kiện hạn, 11 và 17 gen có mức biểu hiện tăng và giảm khi xử lý 
mặn. Trong số các gen này, có 10 đáp ứng gen phiên mã với cả hạn và mặn. Gen AT4G33467 đáp 
ứng mạnh nhất và có độ biểu hiện trong điều kiện hạn cao gấp 337,5 lần so với ở điều kiện thường. 
Gen bị kìm hãm phiên mã mạnh nhất là AT3G55240, giảm tương ứng 60,3 và 26,9 lần khi xử lý 
hạn và mặn. Cây Arabidopsis RBC1 siêu biểu hiện gen AT3G55240 mẫn cảm hơn so với cây kiểu 
dại trong điều kiện mặn (NaCl 175 mM). Đây là những bằng chứng đầu tiên và quan trọng về vai 
trò của gen mã hóa MRP trong đáp ứng với điều kiện bất lợi ở thực vật, mở ra hướng nghiên cứu 
ứng dụng các gen này trong chọn tạo giống bằng công nghệ sinh học.  
Từ khóa: Arabidopsis thaliana, độ mặn, khô hạn, methionine, protein giàu methionine.  

 
MỞ ĐẦU 

Thực vật là nguồn cung cấp protein chủ yếu 
cho toàn bộ sinh giới. Protein thực vật được cấu 
thành từ hơn 20 loại axit amin, trong đó quan 
trọng nhất là một số axit amin không thể thay 
thế. Methionine (Met) là một axit amin cần 
thiết, có vai trò quan trọng trong đời sống sinh 
giới nói chung, là tiền chất tạo ra một số hợp 
chất trao đổi thứ cấp thiết yếu trong tế bào. Mã 
hóa cho bộ ba mở đầu AUG, Met là tín hiệu bắt 
đầu cho quá trình sinh tổng hợp chuỗi 
polypeptide. Met điều hòa trao đổi chất thông 
qua dẫn xuất S-Adenosyl Methionine (SAM), là 
phân tử cung cấp nhóm methyl (-CH3) cho các 
phản ứng diễn ra trong tế bào. SAM cũng tham 
gia vào chu trình sinh tổng hợp ethylene [36], 
vitamin B1 và một số hợp chất liên quan đến 
quá trình tăng trưởng và biệt hóa tế bào, 
apotosis, cân bằng nội môi như polyamine, 
spermidine, spermine [13, 19]. Tuy là một axit 
amin thiết yếu, nhưng hàm lượng Met ở một số 
cây trồng quan trọng lại rất thấp, điển hình như 
ở khoai tây (Solanum tuberosum) có hàm lượng 
Met đạt 30 mg/100 gam, trong khi lúa (Oryza 

sativa), lúa mỳ (Triticum spp.), ngô (Zea mays), 
và đậu tương (Glycine max) cũng chỉ chiếm 
tương ứng là 170 - 220 - 190 - 580 mg trên mỗi 
100 gam [28]. Vì thế, nghiên cứu về vai trò của 
Met trên thực vật luôn nhận được sự quan tâm 
trên thế giới, nhất là ở các nước đang phát triển, 
nơi có tình trạng mất cân bằng dinh dưỡng xảy 
ra rất nghiêm trọng [39].  

Cây trồng luôn chịu tác động từ các yếu tố 
bất lợi của môi trường, đặc biệt là yếu tố hạn và 
mặn gây ra bởi tình trạng biến đổi khí hậu, từ đó 
ảnh hưởng đến sự sinh trưởng, phát triển và làm 
sụt giảm năng suất. Bản chất của quá trình này 
là sự mất cân bằng trong quá trình sản sinh và 
loại bỏ gốc ôxi hóa tự do chứa ôxi (Reactive 
Oxygen Species, ROS) trong tế bào. Tác động 
của ROS làm thay đổi cấu trúc dẫn đến mất 
chức năng của các chất phân tử lớn như DNA, 
RNA, lipit và protein, từ đó gây rối loạn quá 
trình trao đổi chất nội bào, thậm chí có thể gây 
chết tế bào [9, 18]. Met là một α-axit amin chứa 
lưu huỳnh đặc biệt nhạy cảm với ROS do có 
gốc ôxy nguyên tử, chúng dễ dàng bị ôxi hóa 
thành dạng MetO (Methionine Sulfoxide) và 
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cuối cùng thành dạng MetO2 (Methionine 
Sulfone) [15, 33]. Sự ôxi hóa Met, đặc biệt là 
Met liên kết trên phân tử protein gây ra bởi 
ROS dẫn đến những hậu quả nghiêm trọng cho 
tế bào [17]. Kết quả của sự thay đổi cấu trúc của 
phân tử protein chứa Met, nhất là nhóm protein 
giàu Met (Met-rich protein, MRP) là thay đổi 
cấu hình của enzyme, gây rối loạn các phản ứng 
sinh hóa nội bào, đẩy nhanh quá trình lão hóa 
hoặc giảm sức sống cho cây trồng [32]. Xinwen 
et al (2012) [34] đã xác định được 7 MRP thiếu 
Cys (0-2% Cys) trên nhiều đối tượng, qua đó 
đánh giá mức độ của chúng với các tác nhân ôxi 
hóa. Trước đó, Takahashi et al. (2011) [30] 
cũng đã nghiên cứu vai trò của một trong số 
MRP quan trọng liên quan đến chuỗi dẫn truyền 
tín hiệu trong tế bào là calmodulin thông qua 
Arabidopsis thaliana.  

Mục tiêu của nghiên cứu này nhằm xác định 
các gen mã hóa MRP trên cây Arabidopsis 
thaliana và vai trò của nó trong việc đáp ứng 
của cây trồng với điều kiện bất lợi của môi 
trường. Bằng các phương pháp tiếp cận tin sinh 
học, chúng tôi tiến hành (1) tìm kiếm và phân 
tích gen mã hóa MRP trên cây Arabidopsis 
thaliana, (2) đánh giá mức độ biểu hiện của gen 
mã hóa MRP trong điều kiện bất lợi, (3) từ các 
các kết quả đó dự đoán gen mã hóa MRP tham 
gia vào đáp ứng với điều kiện bất lợi, và cuối 
cùng, (4) sử dụng phương pháp thực nghiệm để 
đánh giá tính kháng mặn của một gen được xác 
định là quan trọng dựa trên khai thác cơ sở dữ 
liệu. Kết quả này sẽ cung cấp những thông tin 
quan trọng phục vụ nghiên cứu chức năng gen 
liên quan đến tính chống chịu điều kiện bất lợi ở 
cây trồng.  

VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

Sau khi tìm được các gen mã hóa MRP đáp 
ứng phiên mã với điều kiện bất lợi, chúng tôi 
tìm các dòng Arabidopsis đột biến mất chức 
năng (knock-out mutant) hoặc biểu hiện quá 
mức các gen này từ cơ sở dữ liệu của Trung tâm 
Tài nguyên Arabidopsis (ABRC, Ohio, Hoa Kỳ) 
hoặc Trung tâm Tài nguyên sinh học RIKEN 
(RIKEN Bioresource Center, Nhật Bản). Hạt 
Arabidopsis kiểu dại, chủng Columbia (Col-0) 
và dòng siêu biểu hiện gen mã hóa MRP sử 
dụng trong nghiên cứu này được tìm thấy trong 

“thư viện FOX” được cung cấp bởi Trung tâm 
Tài nguyên sinh học RIKEN.  

Môi trường nuôi cấy là khoáng cơ bản 
Murashige & Skoog (Duchefa, Hà Lan), bổ 
sung 0,7% agar. Môi trường được điều chỉnh về 
pH 5,5 trước khi khử trùng. Kháng sinh được sử 
dụng để chọn lọc hạt chuyển gen là hygromycin 
B (Sigma, Hoa Kỳ).  
Phương pháp tìm kiếm và chú giải MRP 

Trình tự polypeptide của Arabidopsis 
thaliana lấy từ cơ sở dữ liệu Phytozome v9.0 
[10] được sử dụng để tìm kiếm tất cả các 
protein có ít nhất 95 axit amin và chứa nhiều 
hơn 6% Met bằng một đoạn mã chạy trên nền 
java.  

Trình tự polypeptide của gen mã hóa MRP 
với định dạng fasta được đưa vào phần mềm 
MAPMAN (http://mapman.gabipd.org), sử 
dụng bộ chú giải của Affymetrix dành cho 
Arabidopsis theo dữ liệu TAIR bản 9.0 [31].  
Phương pháp dự đoán vị trí của MRP trong tế 
bào 

Tệp fasta chứa trình tự của MRP trên 
Arabidopsis thaliana được sử dụng để khai thác 
trên 3 cơ sở dữ liệu trực tuyến bao gồm TargetP 
(http://www.cbs.dtu.dk/services/TargetP/), 
pSORT (http://www.psort.org/), và CELLO 
(http://cello.life.nctu.edu.tw/) [8, 14, 37].  
Phương pháp phân tích dữ liệu microarray 

Dữ liệu biểu hiện gen trong điều kiện 
thường và bất lợi được thu thập từ cơ sở dữ liệu 
GEO của NCBI 
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/gds/) [2, 7]. Số 
liệu từ các nghiên cứu trước đây của chúng tôi 
[23, 24] được tải xuống và phân tích bằng MS 
EXCEL. 
Phương pháp đánh giá mức độ đáp ứng của cây 
chuyển gen trong điều kiện mặn 

Hạt Arabidopsis chuyển gen (do Trung tâm 
Tài nguyên sinh học RIKEN cung cấp) được 
trồng trên môi trường ½ MS agar có bổ sung 
hygromycine ở nồng độ 15 mg/l để chọn lọc.  

Để thử nghiệm tính kháng mặn, cây chuyển 
gen và cây kiểu dại được nảy mầm trên môi 
trường ½ MS. Cây non 12 ngày tuổi sau đó 
được chuyển sang môi trường ½ MS agar bổ 
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sung muối NaCl ở nồng độ 175 mM [38]. Cây 
sống sót trên môi trường muối sẽ được đếm từ 
ngày thứ 3 đến ngày thứ 7.  

Tất cả các thí nghiệm được lặp lại ngẫu 
nhiên 3 lần, mỗi lần gieo ít nhất 15 hạt/đĩa để 
đảm bảo độ tin cậy cho quan sát. Các mẫu được 
đặt trong phòng nuôi cây với điều kiện 16h 
sáng/8h tối, nhiệt độ 22±2oC.  

KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

Tìm kiếm và mô tả gen mã hóa protein giàu 
Met trên Arabidopsis thaliana 

Trong nghiên cứu này, tất cả những gen mã

hóa cho protein có kích thước lớn hơn 95 gốc 
axit amin và chứa hàm lượng Met chiếm ít nhất 
6% trích xuất từ cơ sở dữ liệu Phytozome v9.0. 
Qua chọn lọc, 121 gen mã hóa cho MRP 
(AtMRP) đã được phát hiện, các gen này phân 
bố rải rác trên toàn bộ genome của Arabidopsis 
thaliana. Trong số đó, có 43 gen mã hóa cho 
MRP có hàm lượng Met lớn hơn 7%, đặc biệt 
có 2 gen là AT4G16980 và AT1G33820 mã hóa 
cho protein có kích thước tương ứng là 164 và 
182 axit amin, chứa 15,95% và 16,02% Met. 
121 gen AtMRP ứng viên tiếp tục được phân 
tích chức năng gen thông qua công cụ 
MAPMAN. 

 
Bảng 1. Gen mã hóa MRP trên cây Arabidopsis thaliana 

Mô tả chức năng gen AtMRPs % 
Mang kim loại 2 1,80 
Liên quan đến stress 1 0,90 
Hình thành RNA 4 3,60 
Phiên mã RNA 20 18,01 
Biến đổi protein 12 10,81 
Con đường tín hiệu (Ca2+) 6 5,40 
Chu kỳ tế bào 3 2,70 
Phát triển 1 0,90 
Vận chuyển (kim loại) 6 5,40 
Chưa xác định - Chưa được biết đến  56 50,45 

Một gen có thể được phân loại vào nhiều hơn một nhóm chức năng. 
 

MAPMAN là một công cụ cho phép chú 
giải chức năng gen. Theo Thimm et al. (2004) 
[31], MAPMAN xác định chức năng của gen có 
thể tham gia vào một phần của quá trình trao 
đổi chất, hoặc có chức năng cụ thể (như tổng 
hợp protein), đáp ứng sinh học (như gen tham 
gia vào trao đổi chất và/hoặc đáp ứng với 
hormone), hoặc mã hóa cho các họ enzyme mà 
chức năng của chúng chưa rõ. Đây được đánh 
giá là ứng dụng rất hữu ích, cho phép phân loại 
gen theo nhóm chức năng. Kết quả cho thấy, 
khoảng 50% gen AtMRP chưa rõ hoặc chưa xác 
định được chức năng trong tế bào. Số còn lại 
đóng vai trò quan trọng trong tế bào, chúng 
tham gia vào hầu hết các quá trình xảy ra nội 
bào. Trong nghiên cứu này, đã xác định được 9 
nhóm chức năng, ở đây hiểu là 9 chu trình trong 
tế bào mà các MRP tham gia vào (bảng 1). Quá 
trình phiên mã (có 20 AtMRP, chiếm 18,01%), 
biến đổi protein (12 AtMRP tương đương 

10,81%) và con đường tín hiệu Ca2+ (tương ứng 
với 6 AtMRP, chiếm 5,4%) là 3 nhóm chức 
năng chính có sự tham gia của MRP. Bên cạnh 
đó, một số MRP cũng rải rác trong các chu trình 
quan trọng khác như liên kết và vận chuyển kim 
loại, tương tác với yếu tố bất lợi, hình thành 
RNA, chu kỳ tế bào, liên quan đến sự phát triển 
của tế bào. Những phân tích này đã phỏng đoán 
vai trò của các protein giàu Met vào trong tế 
bào thực vật. Điều này cũng cho thấy, trong 
trường hợp có yếu tố bất lợi tác động đến tế bào 
thực vật và ROS được tạo ra, các MRP này dễ 
dàng bị ôxi hóa, từ đó làm rối loạn những chu 
trình như đã phân tích, gây tổn thương tế bào.  

Để nhận biết đích đến của MRP trong tế 
bào, chúng tôi đã sử dụng 3 công cụ bao gồm 
TargetP, pSORT và CELLO để dự đoán dựa 
trên trình tự polypeptide của 121 MRP [8, 14, 
37]. Mục đích của việc dự đoán này nhằm biết 
rõ hơn vị trí hoạt động của MRP trong các bào 
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quan, từ đó có thể suy ra vai trò và chức năng 
của chúng. Có 21 MRP được dự đoán có đích 
đến ở lục lạp, trong khi chỉ có 9 MRP được dự 
đoán là cư trú trong ty thể của tế bào thực vật. 
Để tăng mức độ tin cậy của kết quả, chúng tôi 
đã kiểm chứng lại vị trí bào quan mà 121 
AtMRP cư trú bằng phần mềm Blast2GO phiên 
bản 3.1 [5] và cũng đã đếm được 9 trình tự 
AtMRP trên ty thể. Điều này làm tăng mức độ 
tin cậy từ kết quả dự đoán về đích đến của MRP 
trong tế bào. Như đã biết, lục lạp và ty thể là hai 
bào quan sản sinh ROS [1, 21], chính điều này 
làm các MRP cư trú trong đó dễ dàng bị ôxi hóa 
khi lượng ROS tăng cao do yếu tố bất lợi tác 
động. Như vậy, kết quả dự đoán vị trí cư trú của 
MRP trong tế bào bước đầu có thể nhận định 
được vai trò của chúng tham gia trong các  
bào quan.  
Mức độ phiên mã của AtMRP trong điều 
kiện thường và điều kiện bất lợi 

Trong nghiên cứu này, yếu tố bất lợi được 
chúng tôi quan tâm là hạn và độ mặn cao. Đây 
được coi là những yếu tố gây nguy hại nhất cho 
thực vật, ảnh hưởng nghiêm trọng đến sinh 
trưởng, phát triển và năng suất của cây trồng 

[26, 32]. Dựa trên kết quả phân tích biểu hiện 
gen bằng microarray công bố trước đây trên cây 
Arabidopsis thaliana xử lý hạn và mặn, chúng 
tôi đã khai thác được mức độ phiên mã của gen 
AtMRP [23, 24]. Nishiyama et al. (2013) [24] đã 
nghiên cứu dữ liệu biểu hiện của dòng đột biến 
AHPs và kiểu dại (Col-0) trong điều kiện hạn và 
đủ nước (đối chứng). Kết quả phân tích được 
thu thập từ GEO có mã truy cập là GSE42290. 
Trong một nghiên cứu khác, dữ liệu biểu hiện 
của dòng đột biến thiếu cytokinin IPT và chủng 
dại trong điều kiện xử lý độ mặn cao và đối 
chứng được đánh giá để tìm hiểu vai trò của 
cytokinin trong đáp ứng bất lợi về muối [23]. 
Dữ liệu của nghiên cứu được truy cập theo số 
hiệu series GSE32087. 

Những gen có mức độ phiên mã thay đổi 
(fold change) ít nhất 2 lần được coi là có đáp 
ứng trong điều kiện bất lợi. Kết quả chúng tôi 
thu được 23 và 16 gen AtMRP có mức độ phiên 
mã tăng hoặc giảm tương ứng trong điều kiện 
hạn, 11 và 17 gen có mức độ phiên mã tăng và 
giảm tương ứng khi xử lý mặn. Khai thác dữ 
liệu trong hai điều kiện hạn và mặn, chúng tôi 
phát hiện được 10 gen AtMRP có đáp ứng phiên 
mã trong cả hai điều kiện hạn và mặn (bảng 2). 

 
Bảng 2. Gen AtMRP có mức độ phiên mã đáp ứng với hạn và độ mặn cao 

S 
T
T 

Gene ID Met 
(%) 

Xử lý hạn Xử lý mặn 
Mô tả gen Mức độ 

thay đổi 
q-

value 
Mức độ 
thay đổi 

q-
value 

1 AT1G32560 6,02 135,3 0,002 3,3 0,005 Protein chứa vùng LEA nhóm I [4] 
2 AT1G33860 8,55 2,4 0,092 2,2 0,003 Chưa biết protein 

3 AT3G55240 6,12 -60,2 0,007 -26,9 0,001 Siêu biểu hiện dẫn đến sự “giả 
vàng úa trong ánh sáng” [16] 

4 AT3G59900 6,2 10,7 0,011 -2,6 0,015 Chưa rõ chức năng 
5 AT3G62090 6,38 64,6 0,020 2,3 0,002 Nhân tô phiên mã [6] 

6 AT4G12334 6,25 -9,8 0,003 -3,0 0,005 Gen giả mã hóa họ chuỗi truyền 
điện tử P450 [20] 

7 AT4G33467 8,91 337,5 0,002 6,2 0,023 Chưa rõ chức năng 
8 AT4G34590 6,33 8,3 0,004 3,3 0,002 Nhân tố phiên mã [27] 
9 AT5G42325 6,03 2,7 0,028 2,4 0,049 Nhân tố phiên mã IIS [29] 

10 AT5G67390 7,43 -4,2 0,015 -4,1 0,001 Chưa rõ chức năng 
 

Cụ thể hơn, gen AT4G33467, nằm trên 
vùng chưa được chú giải trong bộ gen của 
Arabidopsis thaliana [22], có mức độ phiên mã 
tăng 337,5 lần trong điều kiện hạn và tăng 
khoảng 6,2 lần trong điều kiện mặn (bảng 2). 

Một gen khác như AT1G32560, mã hóa cho 
protein chứa vùng domain LEA nhóm 1 liên 
quan đến sự cảm ứng với điều kiện mất nước 
[4], gen này được tăng cường biểu hiện gấp 
135,3 lần trong điều kiện hạn (bảng 2). Ngược 
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lại, gen bị kìm hãm biểu hiện mạnh nhất là 
AT3G55240, mức độ biểu hiện của gen này 
giảm tương ứng là 60,3 và 26,9 lần trong điều 
kiện hạn và mặn (bảng 2). Ichikawa et al. 
(2006) [16] đã báo cáo về sự siêu biểu hiện của 
gen này gây ra hiện tượng “giả vàng úa trong 
điều kiện ánh sáng” (Pseudo-Etiolation in Light, 
PEL). Bên cạnh đó, gen AT3G62090 được cho 
là mã hóa cho yếu tố phiên mã bHLH nhận biết 
yếu tố điều hòa Myc [6], có mức độ biểu hiện 
được tăng cường gấp 64,6 và 2,3 lần trong khi 
xử lý hạn và mặn (bảng 2).  

 Dự đoán vị trí cư trú của các gen ứng viên 
có thể đưa ra một số giả thuyết cho những 
nghiên cứu tiếp theo. Gen AT1G32560 mã hóa 
protein LEA nhóm 1 được dự đoán có đích đến 
ở ty thể. Với mức độ phiên mã tăng cường gấp 
135,3 lần trong điều kiện hạn, protein mã hóa 
bởi AT1G32560 được sản xuất liên tục sẽ tham 
gia vào cơ chế chống chịu hạn và bảo vệ bào 
quan khỏi tác động của hạn. Một vài báo cáo đã 
chỉ ra rằng, siêu biểu hiện một số gen LEA có 
thể cải thiện tính chống chịu của cây chuyển 
gen [25, 35]. Goyal et al. (2005) [3] đã tìm ra 
protein LEA nhóm 1 từ lúa mỳ có thể ngăn chặn 
sự kết dính của một số protein bị mất nước 
trong tế bào [11]. Gần đây, người ta đã phát 
hiện ra protein LEA nhóm I ở thực vật cũng tồn 
tại trong vi khuẩn Bacillus subtilis và động vật 
không xương sống Artemia franciscana. Hơn 
nữa, từ vai trò ngăn chặn sự bất hoạt enzyme 
của vi khuẩn trong điều kiện xử lý đông có thể 
gợi ý ra được vai trò tương tự của protein này 
trên thực vật.  
Vai trò của việc siêu biểu hiện AT3G55240 
trong điều kiện mặn ở cây Arabidopsis 

Gen AT3G55240 là gen bị kìm hãm mạnh 
nhất trong điều kiện bất lợi. Điều này cho phép 
đặt ra giả thuyết về vai trò của gen AT3G55240 
trong sự mẫn cảm của cây Arabidopsis thaliana 
đối với điều kiện bất lợi. Để kiểm chứng giả 
thuyết này, chúng tôi đánh giá kiểu hình trong 
điều kiện bất lợi của cây kiểu dại và cây siêu 
biểu hiện gen này.  

Đầu tiên, hạt cây Arabidopsis dòng chuyển 
gen được lựa chọn và thu thập từ Trung tâm Tài 
nguyên sinh học RIKEN, đặt tên là RBC1 
(RIKEN Bioresource Center 1). Dòng này siêu 

biểu hiện gen AT3G55240. Đây là dòng được 
tạo ra từ chủng Agrobacterium GV3101 chứa 
vector 35S:AT3G55240 biến nạp vào cây mô 
hình Arabidopsis thaliana thông qua biện pháp 
nhúng hoa. Hạt giống thu thập về được gieo trên 
môi trường chọn lọc để kiểm tra tỷ lệ đồng hợp 
tử, sau đó so sánh kiểu hình với đối chứng để 
xác định mức độ đồng nhất về mặt kiểu hình 
giữa các hạt chuyển gen. Kết quả cho thấy, hạt 
chuyển gen RBC1 nảy mầm và phát triển bình 
thường trên môi trường chọn lọc, không xuất 
hiện thấy hiện tượng cây chuyển gen bị chết 
trắng sau khi nảy mầm trên môi trường bổ sung 
hygromycine. Điều này chứng tỏ tỷ lệ nảy mầm 
của hạt thí nghiệm đạt trạng thái tốt, hạt chuyển 
gen đều ở trạng thái đồng hợp tử, đạt đủ yêu cầu 
để tiến hành phân tích mức độ đáp ứng của cây 
chuyển gen đối với điều kiện bất lợi. Quan sát 
kiểu hình hạt chuyển gen RBC1 và đối chứng, 
chúng tôi nhận thấy lá của RBC1 ở 4-5 tuần tuổi 
trở đi có màu xanh nhạt hơn rõ rệt so với đối 
chứng (hình 1a). Kiểu hình này được gọi là hiện 
tượng “giả vàng úa trong ánh sáng” đã ghi nhận 
trong nghiên cứu trước đây [16]. Ichikawa et al. 
(2006) [16] khi xem xét đặc tính của lục lạp của 
kiểu hình PEL không nhận thấy sự khác biệt lớn 
so với đối chứng, chứng tỏ kiểu hình PEL 
không ảnh hưởng đến quá trình quang hợp của 
dòng RBC1.  

Để đánh giá mức độ mẫn cảm của dòng 
chuyển gen AT3G55240 trong điều kiện mặn, 
chúng tôi xác định tỷ lệ sống sót của cây chuyển 
gen trên môi trường ½ MS có bổ sung muối 
NaCl ở nồng độ 175 mM. Quan sát số lượng 
cây chết trắng lá sau xử lý cho thấy, dòng 
chuyển gen RBC1 và đối chứng đều có biểu 
hiện mẫn cảm trong điều kiện NaCl nồng độ 
cao. Sau 5 ngày xử lý, bắt đầu quan sát thấy 
hiện tượng lá bị chết trắng trên các mẫu cây. Từ 
ngày thứ 6-8, số lượng cây chuyển gen RBC1 bị 
chết trắng tăng nhanh, so với đối chứng (hình 
1b). Kết quả này cho thấy, việc siêu biểu hiện 
gen AT3G55240 đã làm tăng tính mẫn cảm của 
cây Arabidopsis với điều kiện mặn.  

Ở cây chuyển gen, protein mã hóa bởi 
AT3G55240 liên tục được tổng hợp, và vì thế, 
các phân tử giàu Met này dễ dàng bị ôxi hóa 
gây biến tính bởi ROS tích tụ trong tế bào trong 
điều kiện bất lợi. Việc tồn tại một lượng lớn 
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protein này nhưng bị mất chức năng trong tế 
bào có thể là lý do khiến cây chuyển gen  

mẫn cảm hơn với điều kiện bất lợi so với  
đối chứng. 

 

 
Hình 1. Thí nghiệm đánh giá mức độ đáp ứng của dòng RBC1 trong điều kiện mặn 

A. Sự sai khác về hình thái cây chuyển gen RBC1 so với đối chứng;  
B. Tỷ lệ sống sót của cây non chuyển gen RBC1 trong điều kiện 175 mM NaCl. 

 
KẾT LUẬN 

Nghiên cứu đã xác định được 121 gen mã 
hóa MRP trên Arabidopsis thaliana. Khoảng 
50% MRP đã biết chức năng đóng vai trò quan 
trọng trong tế bào như điều hòa phiên mã và con 
đường tín hiệu Ca2+. Trong số 121 MRP, có 21 
protein có đích đến là lục lạp, trong khi đó 9 
MRP cư trú ở ty thể.  

Qua khai thác dữ liệu biểu hiện gen, đã xác 
định được 23 và 16 gen AtMRP tăng hoặc giảm 
phiên mã ít nhất 2 lần trong điều kiện hạn; 11 và 
17 gen AtMRP có mức phiên mã tăng hoặc giảm 
ít nhất 2 lần trong điều kiện mặn; 10 gen 
AtMRP có mức độ phiên mã đáp ứng với cả 

điều kiện hạn và mặn. Gen AT4G33467 có mức 
tăng cường biểu hiện mạnh nhất, gấp 337,5 lần 
trong điều kiện hạn. Gen bị giảm biểu hiện 
mạnh nhất trong cả 2 điều kiện là AT3G55240.  

Đánh giá kiểu hình của dòng RBC1 siêu 
biểu hiện gen AT3G55240 cho thấy, cây chuyển 
gen mẫn cảm hơn so với đối chứng trong điều 
kiện 175 mM NaCl.  

Kết quả này bước đầu cung cấp những dẫn 
liệu quan trọng cho những nghiên cứu tiếp theo 
nhằm phân tích vai trò của gen mã hóa MRP 
liên quan đến tính chống chịu ở thực vật.  
Lời cảm ơn: Nghiên cứu này được thực hiện 
với sự tài trợ kinh phí từ Quỹ Phát triển Khoa 

A 

B 
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học và Công nghệ Việt Nam (NAFOSTED) mã 
số 106-NN.02-2013.46. 
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SUMMARY 
 

Methionine (Met) is an essential amino acid, which plays an important role in the plant cells. Oxidation of 
Met residues in proteins caused by abiotic stresses can lead to damages in cellular components, which may 
further affect metabolism, signal transduction in the cell and consequently the viability of organisms. In this 
study, 121 genes encoding Met-rich proteins (MRP) were identified from Arabidopsis thaliana database. 
Gene ontology analysis showed that the cellular functions of half of these genes are yet be known. Based on 
their transcript levels under normal and stress conditions, we found that 23 and 16 AtMRP genes were induced 
and repressed more than 2-fold, respectively, under dehydration. On the other hand, 11 and 17 genes were 
induced and repressed more than 2-fold, respectively, under high salinity treatment. Of these, 10 AtMRP 
genes were transcriptionally responsive to both drought and high salinity. AT4G33467 was the most induced 
gene, its transcript level was up-regulated 337.5-fold by drought. Among stress-repressed genes, AT3G55240 
was the most down-regulated gene, its transcript level was repressed by 60.3 and 26.9-fold under dehydration 
and high salinity treatments, respectively. The transgenic line RBC1, who overexpressed AT3G55240, was 
more sensitive to high salinity treatment than the wild type. Taken together, this is the first report on the 
involvement of genes encoding MRPs in the adaptation of plants to abiotic stresses.  
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