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TÓM TẮT
Nuclear factor-YB là một trong ba tiểu phần cơ bản của nhân tố phiên mã Nuclear factor-Y, đóng vai trò quan 

trọng trong các quá trình sinh học diễn ra trong tế bào thực vật. Trong nghiên cứu này, một số yếu tố điều hòa cis- 
đáp ứng hóc môn và đáp ứng bất lợi đã được tìm thấy trên vùng promoter của 17 gen MeNF-YB. Trong đó, vùng 
promoter của gen MeNF-YB12 và -YB14 đều chứa các yếu tố đáp ứng bất lợi. Xây dựng cây phân loại đã chỉ ra rằng 
MeNF-YB12, -YB14 và -YB16 nằm trên cùng nhánh với các NF-YB ở đậu tương và Arabidopsis thaliana được nghiên 
cứu trước đây, gợi ý 3 thành viên này có thể đáp ứng với điều kiện hạn. Dữ liệu microarray đã chỉ ra các gen có biểu 
hiện ở 7 bộ phận chính trên cây sắn trong điều kiện thường. Gen MeNF-YB2 và -YB12 được xác định có biểu hiện 
đặc thù lần lượt ở thân, củ và củ, chồi bên. Mặt khác, MeNF-YB5 và -YB14 cũng có biểu hiện mạnh ở củ. Những dữ 
liệu này gợi ý rằng 2 gen MeNF-YB14 và -YB12 có thể đáp ứng với điều kiện hạn.

Từ khóa: Nuclear factor-YB, sắn, điều kiện bất lợi, promoter, mức độ biểu hiện

I. ĐẶT VẤN ĐỀ
Nuclear factor-Y (NF-Y), là một trong những 

nhân tố phiên mã phổ biến nhất trong hệ gen của 
hầu hết sinh vật nhân chuẩn trong sinh giới (Zanetti 
et al., 2017). Là yếu tố bám -CCAAT-, NF-Y được 
cấu thành từ 3 tiểu phần, NF-YA, NF-YB và NF-YC 
(Laloum et al., 2013). Nghiên cứu gần đây đã chứng 
minh vai trò của NF-Y trong điều hòa sự biểu hiện 
của gen liên quan đến một số quá trình sinh lý diễn 
ra trong tế bào thực vật (Laloum et al., 2013, Zanetti 
et al., 2017). Hơn nữa, NF-Y cũng được xác định 
có tham gia vào cơ chế đáp ứng điều kiện ngoại 
cảnh bất lợi (Zanetti et al., 2017), như ở đậu tương 
(Quach et al., 2015) và Arabidopsis thaliana (Nelson 
et al., 2007).

Gần đây, 17 gen mã hóa cho tiểu phần NF-YB 
ở sắn đã được xác định và phân tích (Chu Đức Hà 
và ctv., 2017). Trong đó, một số gen MeNF-YB đã 
được xác định có biểu hiện tăng ở mô phân sinh 
đỉnh chồi, đỉnh rễ, mô sẹo phôi hóa và tổ chức phát 
sinh phôi cấu tạo soma trong điều kiện thường (Chu 
Đức Hà và ctv., 2017). Tuy nhiên, các gen này có liên 
quan như thế nào đến cơ chế đáp ứng và chống chịu 
điều kiện ngoại cảnh bất lợi ở cây sắn đến nay vẫn 
chưa rõ. Trong nghiên cứu này, một số yếu tố điều 
hòa cis- (cis- regulatory element, CRE) đáp ứng bất 
lợi và đáp ứng tín hiệu điều hòa hóc môn đã được 
phân tích trên vùng promoter của các gen mã hóa 
tiểu phần NF-YB ở sắn. Sau đó, cây phân loại giữa họ 

NF-YB ở sắn và một số NF-YB có đáp ứng hạn được 
xác định trên cây trồng khác đã được phân tích. 
Cuối cùng, biểu hiện của các gen mã hóa NF-YB ở 
sắn được phân tích trên cơ sở dữ liệu microarray.

II. VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU

2.1. Vật liệu nghiên cứu
Hệ gen và hệ protein của giống sắn mô hình 

AM560-2 trên cơ sở dữ liệu Phytozome (Goodstein 
et al., 2012). Trình tự nucleotit và axit amin của tiểu 
phần NF-YB ở sắn được thu thập trong nghiên cứu 
trước đây (Chu Đức Hà và ctv., 2017).

2.2. Phương pháp nghiên cứu
- Phương pháp tìm kiếm yếu tố điều hòa: Vùng 

trình tự 1000 nucleotit (bắt đầu từ mã mở đầu -ATG-)
của mỗi gen mã hóa NF-YB ở sắn được xác định dựa 
vào mã định danh gen đã được mô tả trước đây (Chu 
Đức Hà và ctv., 2017) trên cổng thông tin Phytozome 
(Goodstein et al., 2012). Các CRE đáp ứng hóc môn 
và đáp ứng bất lợi trên vùng promoter của mỗi gen 
được phân tích bằng PlantCARE (Lescot et al., 2002). 

- Phương pháp xây dựng cây phân loại: Trình 
tự axit amin của một số NF-YB đáp ứng với hạn 
trên đậu tương (Quach et al., 2015) và A. thaliana 
(Nelson et al., 2007) được sử dụng để xây dựng cây 
phân loại với tiểu phần NF-YB ở sắn (Chu Đức Hà 
và ctv., 2017) với phương pháp Neighbor-Joining 
bằng công cụ MEGA (Kumar et al., 2016). 
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- Phương pháp phân tích dữ liệu biểu hiện 
microarray: Mã định danh của từng gen mã hóa 
NF-YB ở sắn được sử dụng để truy cập vào dữ liệu 
microarray trong điều kiện thường (Wilson et al., 
2017). Trong đó, thông tin biểu hiện của các gen 
được phân tích trên 7 bộ phận, bao gồm mô củ, rễ 
sợi, thân, chồi bên, lá, gân lá và cuống lá (Wilson 
et al., 2017). Mức độ biểu hiện của các gen được 
mô hình hóa bằng bản đồ nhiệt trên công cụ 
Microsoft Excel.

III. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN
3.1. Kết quả phân tích yếu tố điều hòa cis- trên 
vùng promoter của các gen mã hóa tiểu phần 
NF-YB ở sắn

Tìm kiếm sự có mặt của CRE có thể cho phép 
dự đoán chức năng gen mục tiêu. Trong nghiên cứu 

này, một số CRE đáp ứng hóc môn, bao gồm yếu 
tố đáp ứng axit abscisic (abscisic acid responsive 
element, ABRE), trình tự -CGTCA- và -TGACG- 
đáp ứng axit jasmonic, yếu tố đáp ứng êtilen, trình tự 
đáp ứng gibberellin, hộp P và yếu tố -TGA- đáp ứng 
auxin, đã được tìm thấy trên vùng promoter của hầu 
hết các gen mã hóa NF-YB ở sắn. Hai gen, MeNF-
YB2 và -YB15 không chứa bất kỳ CRE đáp ứng hóc 
môn nào. Số lượng CRE đáp ứng hóc môn phân bố 
khá dày đặc trên vùng promoter của họ gen mã hóa 
NF-YB (~1,47 CRE/gen) cho thấy MeNF-YB có thể 
tham gia vào con đường tín hiệu thông qua các hóc 
môn này. Điều này rất có ý nghĩa vì các gen liên quan 
đến tính chống chịu điều kiện bất lợi ở thực vật luôn 
nằm trong mạng lưới dẫn truyền tín hiệu được điều 
hòa bởi hệ thống hóc môn. 

Bảng 1. Phân tích vùng promoter của các gen mã hóa tiểu phần NF-YB ở sắn

Ghi chú: CRE: Yếu tố điều hòa cis-; ABA: Axit abscisic; JA: Axit jasmonic; Gb: Gibberellin; Et: Êtilen; Au: Auxin; 
[TC]n: Trình tự lặp giàu -TC-; To: Nhiệt độ; [H2O]: Hạn. 

Tương tự, CRE đáp ứng bất lợi cũng được tìm 
kiếm trên vùng promoter của các gen MeNF-YB ở 
sắn. Tìm kiếm bằng công cụ PlantCARE, 4 nhóm 
CRE, yếu tố đáp ứng nhiệt độ cao, yếu tố đáp ứng 
điều kiện lạnh, trình tự bám của MYB đáp ứng với 
hạn và trình tự lặp giàu -TC- liên quan đến khả năng 
phòng thủ đã được tiến hành khảo sát (Bảng 1).
Promoter của tất cả các gen mã hóa NF-YB ở sắn 

đều chứa ít nhất 1 CRE đáp ứng bất lợi, mật độ của 
nhóm CRE này đạt xấp xỉ 1,23 CRE/gen. Đáng chú 
ý, vùng promoter của MeNF-YB12 và -YB14 đều 
chứa tất cả các CRE đáp ứng hạn, nhiệt độ (Bảng 1). 
Gần đây, tần suất phân bố của CRE đáp ứng bất lợi 
trên vùng promoter của nhóm gen mã hóa protein 
giàu methionin ở A. thaliana đã được ghi nhận đạt 
khoảng 0,54 CRE/gen (Chu et al., 2016). Những kết 

Tên gen
CRE đáp ứng hóc môn CRE đáp ứng bất lợi

ABA JA Gb Et Au [TC]n T o [H2O]
MeNF-YB1
MeNF-YB2
MeNF-YB3
MeNF-YB4
MeNF-YB5
MeNF-YB6
MeNF-YB7
MeNF-YB8
MeNF-YB9

MeNF-YB10
MeNF-YB11
MeNF-YB12
MeNF-YB13
MeNF-YB14
MeNF-YB15
MeNF-YB16
MeNF-YB17
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Hình 2. Mức độ biểu hiện của họ gen mã hóa NF-YB ở 7 mô trong điều kiện thường

quả này đã cho thấy sự quy tụ một cách dày đặc CRE 
đáp ứng hóc môn và đáp ứng bất lợi trên promoter 
chứng tỏ họ gen MeNF-YB đóng vai trò quan trọng 
trong chống chịu điều kiện bất lợi, tương tự như 
những ghi nhận trước đây trên các đối tượng cây 
trồng khác (Zanetti et al., 2017).

3.2. Kết quả xây dựng cây phân loại của NF-YB 
liên quan đến tính chống chịu hạn

Xây dựng cây phân loại có thể cho phép dự đoán 
chức năng của tiểu phần NF-YB ở sắn dựa vào 
những protein đã biết vai trò trên đậu tương (Quach 
et al., 2015) và A. thaliana (Nelson et al., 2007). 
Những thành viên của họ NF-YB ở sắn nếu được 
xác định nằm cùng nhánh với NF-YB ở đậu tương 
và/hoặc A. thaliana với giá trị cut-o� lớn hơn 50%. 
Kết quả phân tích cây phân loại bằng công cụ MEGA 
(Kumar et al., 2016) được thể hiện ở hình 1.

Hình 1. Cây phân loại của tiểu phần NF-YB 
ở sắn, đậu tương và A. thaliana

Từ giá trị bootstrap trên nhánh của cây phân 
loại cho thấy các tiểu phần NF-YB có thể được chia 
làm 2 nhóm chính. Trong đó, nhóm 1 gồm 3 phân 
nhóm, lần lượt là 1A, 1B và 1C, trong khi chỉ có 3 
thành viên MeNF-YB ở sắn thuộc nhóm 2. Đáng 
chú ý, 3 thành viên của họ NF-YB ở sắn được xác 
định nằm cùng với một số NF-YB ở đậu tương và 
A. thaliana (Hình 1). Cụ thể, AtNF-YB01, được ghi 
nhận gần đây có liên quan đến tính chống chịu ở A. 
thaliana (Nelson et al., 2007), cùng nhánh với thành 
viên MeNF-YB12. Bên cạnh đó, 2 thành viên của họ 
NF-YB ở đậu tương, GmNF-YB06 và GmNF-YB02 
(Quach et al., 2015), lần lượt nằm cùng phân lớp 
với MeNF-YB16 và MeNF-YB14 (Hình 1). Trước 
đó, các protein nằm trong cùng một nhánh trên cây 
phân loại thường chia sẻ chức năng tương tự nhau 
(Ha et al., 2014). Như vậy, 3 gen mã hóa MeNF-
YB12, -YB14 và -YB16 có thể đáp ứng với điều kiện 
hạn, tương tự như các NF-YB tương đồng trên đậu 
tương (Quach et al., 2015) và A. thaliana (Nelson et 
al., 2007).

3.3. Kết quả phân tích dữ liệu biểu hiện của gen 
mã hóa NF-YB 

Trong nghiên cứu này, mức độ biểu hiện của họ 
gen mã hóa NF-YB ở sắn được phân tích dựa trên 
dữ liệu microarray (Wilson et al., 2017). Kết quả cho 
thấy tất cả các gen MeNF-YB đều có biểu hiện ở 7 cơ 
quan chính trên cây. Đặc biệt, 4 gen MeNF-YB được 
xác định có biểu hiện mạnh ở tất cả mẫu mô, đồng 
thời đặc thù ở ít nhất 1 vị trí (Hình 2). Trong đó, 
MeNF-YB2 biểu hiện đặc thù ở thân và củ, MeNF-
YB12 được tập trung mạnh ở củ và chồi bên. Trước 
đó, 2 gen này cũng đã được xác định có biểu hiện 
đặc thù lần lượt ở mô sẹo phôi hóa và mô phân sinh 
đỉnh rễ (Chu Đức Hà và ctv., 2017). Bên cạnh đó, hai 
gen MeNF-YB5 và -YB14 cũng có biểu hiện mạnh ở 
củ (Hình 2).
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Phân tích cho thấy, MeNF-YB12 và -YB14 được 
dự đoán có thể đáp ứng với điều kiện hạn (Hình 1), 
2 gen này đều biểu hiện mạnh ở 7 mô chính trong 
điều kiện thường (Hình 2). Vùng promoter của 2 gen 
này đều chứa các CRE đáp ứng bất lợi và hóc môn 
(Bảng 1). Hơn nữa, yếu tố ABRE được tìm thấy 
trên vùng promoter của gen MeNF-YB14 (Bảng 1).
Có thể thấy rằng, 2 gen này đóng vai trò quan trọng 
trong cơ chế đáp ứng và chống chịu với điều kiện 
ngoại cảnh ở sắn. Trong đó, MeNF-YB14 và -YB12 
có thể đáp ứng với điều kiện hạn thông qua con 
đường phụ thuộc và không phụ thuộc ABA. 

IV. KẾT LUẬN VÀ ĐỀ NGHỊ

4.1. Kết luận
Vùng promoter của họ gen mã hóa NF-YB ở sắn 

chứa số lượng lớn CRE đáp ứng hóc môn và đáp ứng 
bất lợi. Trong đó, tất cả các CRE đáp ứng bất lợi đều 
được xác định trên vùng promoter của 2 gen MeNF-
YB12 và -YB14.

Tiểu phần NF-YB ở sắn, đậu tương và A. thaliana 
được chia làm 2 nhóm chính trên cây phân loại. Ba 
thành viên, MeNF-YB12, -YB14 và -YB16 được xác 
định tương đồng và xếp cùng nhánh với các NF-YB 
đậu tương và A. thaliana liên quan đến tính chống 
chịu hạn.

Các gen MeNF-YB có biểu hiện ở 7 cơ quan 
chính trên cây trong điều kiện thường. Gen MeNF-
YB2 biểu hiện đặc thù ở thân và củ trong khi MeNF-
YB12 được xác định đặc thù ở củ và chồi bên. Hai 
gen MeNF-YB5 và -YB14 có biểu hiện mạnh ở củ. 
MeNF-YB14 và -YB12 có thể liên quan đến tính 
chống chịu với điều kiện hạn thông qua cơ chế phụ 
thuộc và không phụ thuộc ABA.

4.2. Đề nghị
Mức độ biểu hiện của các gen mã hóa NF-YB ở 

sắn sẽ được định lượng trong nghiên cứu tiếp theo 
nhằm kiểm chứng khả năng đáp ứng của gen trong 
điều kiện bất lợi.
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Study on structure of genes encoding Nuclear factor-YB 
subunit associated with drought tolerance in cassava

Chu Duc Ha, La Viet Hong, Le Hoang �u Phuong,  
Le �i �ao, Hoang �i �ao, Pham �i Ly �u

Abstract
Nuclear factor-YB (NF-YB), one of three basic subunits formed Nuclear factor-Y, is considered to play important roles 
in various biological processes in the plant cell. In this study, various hormone- and stress- responsive cis- regulatory 
elements were found in the promoter regions of 17 identi�ed MeNF-YB genes. Among them, promoter regions of 
MeNF-YB12 and -YB14 genes were predicted to contain many stress- responsive regulatory elements. Construction 
of phylogenetic tree showed that MeNF-YB12, -YB14 and -YB16 were clustered into the same branches with well-
known NF-YB in soybean and Arabidopsis thaliana, suggesting that these members might be linked to drought 
tolerance. MeNF-YB genes were expressed in 7 major organs in plant in normal condition. Interestingly, MeNF-YB2 
and -YB12 were exclusively expressed in stem, storage root and root, lateral bud, respectively. Additionally, MeNF-
YB5 and -YB14 were also strongly expressed in roots. Our results suggested that MeNF-YB14 and -YB12 might be 
responsive to drought condition in cassava. 
Keywords: Nuclear factor-YB, cassava, stress condition, promoter, expression pro�le
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ĐỊNH DANH VÀ PHÂN TÍCH CẤU TRÚC CỦA HỌ GEN 
LIÊN QUAN ĐẾN KHẢ NĂNG RA HOA Ở SẮN 

Chu Đức Hà1, Trần �ị Kiều Trang1,2, Phạm Phương �u2,  
La Việt Hồng2, Phạm �ị Lý �u1

TÓM TẮT
Quá trình ra hoa ở thực vật là một cơ chế rất phức tạp, do ảnh hưởng của yếu tố môi trường và liên quan đến sự 

biểu hiện của các gen. Trong nghiên cứu này, nhóm gen Flowering locus T (FT) được xác định, định danh và phân 
tích trên hệ gen của giống sắn mô hình AM560-2. Kết quả đã tìm thấy 10 gen mã hóa FT, được phân bố rải rác trên 
vùng đầu mút của các nhiễm sắc thể. Các gen mã hóa 4 nhóm protein đóng vai trò quan trọng trong cơ chế nở hoa 
của thực vật được xác định là MeFT01, FT05 và FT09, các gen này mã hóa protein tương tự với ‘Centroradialis’ và 3 
gen (MeFT03, FT04, FT07) mã hóa protein ‘Terminal �ower’. Tiếp theo, MeFT02, FT10 và MeFT06, FT08 lần lượt 
mã hóa protein tương đồng với ‘Mother of FT and TFL’ và ‘Heading date’. Dựa trên trình tự nucleotit đã khai thác, tỷ 
lệ G C và kích thước vùng gen của họ MeFT đa dạng, trong khi kích thước đoạn mã hóa và sự sắp xếp exon/intron 
của các gen này rất giống nhau. Kết quả này đã chỉ ra rằng họ gen mã hóa FT ở sắn rất bảo thủ. 

Từ khóa: Sắn, ra hoa, tin sinh học, cấu trúc, �owering locus T, xác định

I. ĐẶT VẤN ĐỀ
Sắn (Manihot esculenta Crantz), là một trong bốn 

đối tượng cây trồng có giá trị sử dụng cao trong cơ 
cấu kinh tế ở Việt Nam. Với hàm lượng tinh bột cao, 
sắn có thể được sử dụng làm lương thực cũng như 
chế biến thức ăn chăn nuôi. Đồng thời, đây cũng là 
một nguồn yếu tố đầu vào quan trọng cho ngành 
công nghiệp nhiên liệu tái tạo hiện nay. Các hướng 
nghiên cứu chính gần đây tập trung vào nhận dạng, 
phân loại giống, chọn giống bằng xử lý đột biến và 

bằng chỉ thị phân tử. Tuy nhiên, một trong những 
trở ngại lớn nhất hiện nay trong công tác lai giống 
là xử lý ra hoa tập trung ở sắn, nhằm nâng cao sản 
lượng, chất lượng và tăng lợi nhuận. 

Về bản chất, quá trình ra hoa được quy định bởi 
yếu tố di truyền (kiểu gen) và ảnh hưởng của yếu 
tố môi trường, như nhiệt độ, thời gian chiếu sáng 
(Cho et al., 2017). Trong đó, hầu hết các gen quy 
định khả năng ra hoa được chứng minh có liên quan 
đến 6 chu trình, xuân hóa (vernalization), quang 


