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TÓM TẮT 
Trong nghiên cứu này, 21 protein vận chuyển sucrose (sugars will eventually be exported 

transporter, SWEET) đã được xác định ở giống đậu gà kabuli 'CDC Frontier'. Phần lớn gen 

SWEET nằm rải rác trên hệ gen của đậu gà, ngoại trừ gen CaSWEET21. Đáng chú ý, một số gen 

CaSWEET nằm ở vùng cận đầu mút của các nhiễm sắc thể. So sánh cho thấy không có sự tương 

quan giữa số lượng gen SWEET với kích thước hệ gen, số lượng nhiễm sắc thể ở các loài thực vật. 

Bằng công cụ PIECE, kết quả đã cho thấy họ gen mã hóa SWEET ở đậu gà có cấu trúc phân 

mảnh. Trong đó, hầu hết các gen CaSWEET đều có sáu exon. Kết quả của nghiên cứu này đã cung 

cấp những thông tin cơ bản về họ SWEET ở đậu gà, đặc tính cơ bản của SWEET và mức độ đáp 

ứng của các gen SWEET với điều kiện bất lợi sẽ được tìm hiểu trong nghiên cứu tiếp theo.  

Từ khóa: Đậu gà, sucrose, vận chuyển, SWEET, tin sinh học 
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ABSTRACT 
In this study, a total of 21 members of the sucrose transporter family (sugars will eventually be 

exported transporter, SWEET) has been identified in the chickpea kabuli 'CDC Frontier' cultivar. 

The majority of genes encoding SWEET, excluding CaSWEET21 is located on the chromosomes 

with an uneven ratio. Interestingly, several CaSWEET genes were found in the subtelomeric 

regions in the chromosomes. Our comparisons showed that no direct correlation between the 

number of SWEET genes, genome size and the number of chromosomes in plant species. By 

using the PIECE tool, we found that the fragmented structure in the CaSWEET gene family. 

Among them, most of the CaSWEET genes had six exons. Our study would provide an initial 

understanding of the SWEET family in chickpea. The general characteristics of SWEETs and 

the expression profiles of SWEET genes in various stress conditions will be carried out in 

further studies.  
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Chu Đức Hà và Đtg Tạp chí KHOA HỌC & CÔNG NGHỆ ĐHTN 194(01): 133 - 138 

 

http://jst.tnu.edu.vn;  Email: jst@tnu.edu.vn 134 

 

MỞ ĐẦU 

Ở thực vật, đường sucrose được tổng hợp ở lá 

thông qua quá trình quang hợp, sau đó được 

phân phối đến toàn bộ mô cơ quan trong cây. 

Có hai nhóm protein chức năng, SUT 

(sucrose transporter) và SWEET (sugars will 

eventually be exported transporter) đã được 

chứng minh tham gia vào quá trình vận 

chuyển đường sucrose ở thực vật [10]. Trong 

đó, các gen mã hóa họ protein SWEET được 

quan tâm nhiều do chúng tham gia vào các 

quá trình sinh học, như trao đổi chất, và đáp 

ứng bất lợi ở cây trồng [5]. Đến nay, họ gen 

mã hóa protein SWEET đã được ghi nhận 

trên nhiều đối tượng cây trồng quan trọng, có 

thể kể đến như lúa gạo (Oryza sativa) [16], 

đậu tương (Glycine max) [13], cải dầu 

(Brassica napus) [9], cao lương (Sorghum 

bicolor) [12] và sắn (Manihot esculenta) [1]. 

Tuy nhiên, chưa có ghi nhận về họ gen mã 

hóa SWEET trên đậu gà (Cicer arietinum), 

một trong những cây họ Đậu quan trọng nhất 

trên thế giới. 

Chứa nhiều chất dinh dưỡng, hàm lượng 

protein cao, đậu gà có thể được sử dụng làm 

thực phẩm, nguyên liệu cho chế biến thức ăn 

gia súc và nhiên liệu sinh học [2]. Bên cạnh 

đó, cây đậu gà có khả năng cố định N2 tự do, 

vì vậy được khuyến cáo trồng luân canh với 

cây trồng khác nhằm cải thiện năng suất và bù 

đắp độ phì nhiêu cho đất [3]. Vì vậy, C. 

arietinum là đối tượng cây trồng được quan 

tâm nghiên cứu trên thế giới nhằm phát triển 

nền nông nghiệp bền vững. 

Trong nghiên cứu này, họ gen mã hóa protein 

SWEET đã được xác định một cách có hệ 

thống trên hệ gen của đậu gà dựa trên cách 

tiếp cận tin sinh học. Cấu trúc gen và một số 

đặc tính cơ bản của protein đã được phân tích 

bằng các phần mềm sinh học. Kết quả của 

nghiên cứu này sẽ cung cấp những dẫn liệu 

khoa học quan trọng cho nghiên cứu cơ chế 

vận chuyển đường sucrose ở đậu gà, đồng 

thời tạo ra tiền đề cơ bản cho phát triển đậu 

gà tại Việt Nam. 

VẬT LIỆU VÀ PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

Dữ liệu nghiên cứu 

Hệ gen và hệ protein của đậu gà kabuli 'CDC 

Frontier' [14] trên cơ sở dữ liệu Phytozome v. 

12.1 (https://phytozome.jgi.doe.gov/) [7]. 

Phương pháp nghiên cứu 

Phương pháp tìm kiếm SWEET ở đậu gà: Các 

thành viên của họ SWEET được xác định 

bằng cách BlastP vùng bảo thủ PF03083 đặc 

trưng cho protein vận chuyển sucrose ở thực 

vật [10] vào hệ protein của C. arietinum trên 

Phytozome [7]. Tất cả kết quả tìm kiếm tương 

đồng có giá trị E-value > 1 × 10
-6

 được thu 

thập để kiểm chứng trên Pfam [6]. 

Phương pháp chú giải gen mã hóa SWEET ở 

đậu gà: Mã định danh và các thông tin về chú 

giải của gen SWEET được thu thập thông qua 

tìm kiếm BlastP trên NCBI 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) [14]. Vị trí 

phân bố trên nhiễm sắc thể được mô hình hóa 

trên Illustrator dựa trên kích thước hệ gen của 

C. arietinum [14]. 

Phương pháp xây dựng cây phân loại cho họ 

SWEET ở đậu gà: Công cụ MEGA v. 7.0 [11] 

được dùng để thiết lập cây phân loại họ 

SWEET bằng thuật toán Neighbor-Joining 

với giá trị bootstrap 1000 lần lặp lại. Cây 

phân loại được mô hình hóa trên Illustrator. 

Phương pháp mô phỏng cấu trúc của gen mã 

hóa SWEET ở đậu gà: Trình tự genomic 

(.fasta), vùng mã hóa (.fasta) của gen SWEET 

và thứ tự của các SWEET (.nwk) được truy 

vấn vào công cụ PIECE 

(https://wheat.pw.usda.gov/piece/index.php) 

[15]. Cấu trúc exon/intron của gen SWEET 

được mô hình hóa trên Illustrator. 

KẾT QUẢ VÀ BÀN LUẬN 

Kết quả tìm kiếm protein vận chuyển 

sucrose SWEET ở C. arietinum 

Đầu tiên, thuật toán BlastP được sử dụng để 

sàng lọc toàn bộ protein có vùng bảo thủ 

PF03083 đặc trưng cho SWEET ở thực vật 

[10] trên hệ protein của C. arietinum [14]. 
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Đối chiếu các kết quả trên Pfam [6] đã xác định được tổng số 21 protein SWEET ở đậu gà (Bảng 

1). Trình tự amino acid của các SWEET được khai thác để chú giải thông tin vào hệ gen của C. 

arietinum [14] trên NCBI. Toàn bộ thông tin về họ SWEET ở đậu gà được cung cấp ở Bảng 1. 

Bảng 1. Thông tin của họ SWEET ở đậu gà 

TT Tên gen Mã phiên mã
 

Mã protein Mã locus 

1 CaSWEET01 XM_004488926.2 XP_004488983.1 LOC101509458 

2 CaSWEET02 XM_004487778.2 XP_004487835.1 LOC101509872 

3 CaSWEET03 XM_012719392.1 XP_012574846.1 LOC101498095 

4 CaSWEET04 XM_004489049.2 XP_004489106.1 LOC101497133 

5 CaSWEET05 XM_004490445.2 XP_004490502.1 LOC101497351 

6 CaSWEET06 XM_004489239.2 XP_004489296.1 LOC101506045 

7 CaSWEET07 XM_004489238.2 XP_004489295.1 LOC101505723 

8 CaSWEET08 XM_004491623.2 XP_004491680.1 LOC101511936 

9 CaSWEET09 XM_004491624.2 XP_004491681.1 LOC101512270 

10 CaSWEET10 XM_004498321.2 XP_004498378.1 LOC101498274 

11 CaSWEET11 XM_004498340.2 XP_004498397.1 LOC101504169 

12 CaSWEET12 XM_004502518.2 XP_004502575.1 LOC101515250 

13 CaSWEET13 XM_004501669.2 XP_004501726.1 LOC101510607 

14 CaSWEET14 XM_004501759.2 XP_004501816.1 LOC101488880 

15 CaSWEET15 XM_004502010.1 XP_004502067.1 LOC101512545 

16 CaSWEET16 XM_004502557.2 XP_004502614.1 LOC101499800 

17 CaSWEET17 XM_004503532.2 XP_004503589.1 LOC101488443 

18 CaSWEET18 XM_004503722.2 XP_004503779.1 LOC101491370 

19 CaSWEET19 XM_004503721.1 XP_004503778.1 LOC101491054 

20 CaSWEET20 XM_004508799.2 XP_004508856.1 LOC101491395 

21 CaSWEET21 XM_004515143.1 XP_004515200.1 LOC101489507 

Trước đó, hệ gen của giống C. arietinum 

kabuli 'CDC Frontier' được dự đoán có kích 

thước thực tế ~738 Mb, tuy nhiên chỉ 530,894 

Mb (bao phủ khoảng 71,94%) được ghi nhận 

trong bản mô tả hệ gen gần đây (BioProject: 

PRJNA175619) [14]. Hơn nữa, một giống C. 

arietinum khác là desi 'ICC 4958' cũng đã 

được giải trình tự gần đây, với kích thước hệ 

gen đạt 510,877 Mb (BioProject: 

PRJNA78951) [8]. Vì vậy, trong những bản 

mô tả tiếp theo về hệ gen của C. arietinum, số 

lượng cũng như thông tin của họ SWEET sẽ 

được bổ sung và cải thiện.   

Kết quả xác định vị trí phân bố của gen mã 

hóa SWEET ở C. arietinum và phân tích mối 

tương quan về họ gen SWEET ở tḥc vật 

Minh họa vị trí phân bố của họ gen mã hóa 

SWEET trên hệ gen của C. arietinum cho 

thấy phần lớn các gen đều nằm trên nhiễm sắc 

thể, ngoại trừ CaSWEET21 chưa được chú 

giải (unplaced scaffold) (Hình 1). Họ gen 

SWEET phân bố rải rác trên hầu hết các 

nhiễm sắc thể, trong khi không có gen nào 

được ghi nhận trên nhiễm sắc thể Ca8 (Hình 

1). Nhiễm sắc thể Ca5 chứa nhiều gen 

CaSWEET nhất (5 gen) (Hình 1). Đáng chú ý, 

một số gen SWEET nằm ở vị trí cận đầu mút 

của nhiễm sắc thể (subtelomere) (Hình 1). Cụ 

thể bao gồm các gen CaSWEET01 và 

CaSWEET03 (Ca1), CaSWEET04 (Ca2), 

CaSWEET08 và CaSWEET09 (Ca3) và 

CaSWEET16 (Ca5) (Hình 1). Vị trí cận đầu 

mút của nhiễm sắc thể được cho là rất bảo thủ 

và đặc trưng cho loài, đóng vai trò quan trọng 

trong cơ chế nhận biết và bắt cặp trong 

nguyên phân sớm [4]. 

Tiếp theo, số lượng gen mã hóa SWEET ở 

đậu gà được so sánh với một số loài thực vật 

một và hai lá mầm khác (Bảng 2). Cụ thể, 52 

gen GmSWEET đã được tìm thấy trên đậu 

tương [13], trong khi ở cải dầu và sắn đã xác 

định được lần lượt 68 và 28 gen mã hóa họ 

SWEET [1], [9] (Bảng 2). Trên đối tượng 

thực vật một lá mầm, 21 và 23 gen thuộc họ 

SWEET đã được nghiên cứu trên lúa gạo và 

cao lương [12], [16] (Bảng 2). Có thể thấy 

rằng, số lượng thành viên trong họ gen 

SWEET (21) ở đậu gà tương đương với lúa 
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gạo (21) và cao lương (23), mặc dù kích 

thước hệ gen của đậu gà (530,894 Mb) lớn 

hơn lúa gạo (382,627 Mb) nhưng nhỏ hơn cao 

lương (687,750 Mb) (Bảng 2). Điều này cho 

thấy không có sự tương quan giữa số lượng 

gen SWEET và kích thước hệ gen ở các loài 

thực vật. Tương tự, thành viên của họ gen 

SWEET không phụ thuộc vào số lượng nhiễm 

sắc thể cũng như giữa thực vật một lá mầm và 

hai lá mầm (Bảng 2). 

Kết quả phân tích cấu trúc của họ gen mã 

hóa SWEET ở đậu gà 

Phân tích trên PIECE [15] cho thấy họ gen 

CaSWEET đều có cấu trúc phân mảnh (Hình 

2). Hầu hết các gen (18) mã hóa SWEET ở 

đậu gà rất bảo thủ, đều chứa sáu exon, chỉ có 

gen CaSWEET21 chứa bảy exon và hai gen 

(CaSWEET15 và CaSWEET17) chứa năm 

exon (Hình 2). Cấu trúc phân mảnh với kích 

thước intron rất dài (so với đoạn exon) cho 

thấy họ gen CaSWEET rất bền vững, có thể ít 

bị tác động do đột biến gen xảy ra trong quá 

trình chọn lọc tự nhiên.   

 
Hình 1. Vị trí phân bố của họ gen CaSWEET ở 

đậu gà 

Bảng 2. Tóm tắt họ gen SWEET ở một số loài thực vật 

TT Tên loài Lá mầm Hệ gen (Mb) Nhiễm sắc thể SWEET Nguồn 

1 C. arietinum 2 530,894 8 21  

2 G. max 2 984,880 20 52 [13] 

3 B. napus 2 912,196 19 68 [9] 

4 M. esculenta 2 390,836 18 28 [5] 

5 O. sativa 1 382,627 12 21 [16] 

6 S. color 1 687,750 10 23 [12] 

 
Hình 2. Cấu trúc của họ gen CaSWEET ở đậu gà 
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Gần đây, hầu hết các thành viên thuộc họ 

MeSWEET ở sắn (26 trên 28 gen) cũng đều 

chứa sáu exon [1]. Số lượng exon này cũng đã 

được ghi nhận gần đây ở họ gen mã hóa 

SWEET ở cải dầu [9] và đậu tương [13]. 

Những kết quả này cho thấy cấu trúc của họ 

gen SWEET rất bảo thủ ở thực vật nói chung, 

trong đó hầu hết các gen đều chứa sáu exon. 

Kết quả của nghiên cứu này đã cung cấp 

những hiểu biết cơ bản về họ gen SWEET ở 

đậu gà. Trong nghiên cứu tiếp theo, đặc tính 

cơ bản của SWEET và đặc tính của gen 

SWEET liên quan đến tính chống chịu bất lợi 

sẽ được tìm hiểu và phân tích.  

KẾT LUẬN 

Đã xác định được 21 thành viên thuộc họ 

SWEET ở đậu gà. Đối chiếu trên hệ gen của 

đậu gà cho thấy số lượng gen CaSWEET có 

thể thay đổi trong các phiên bản cập nhật chú 

giải gen tiếp theo của các giống đậu gà. 

Các gen CaSWEET phân bố không đồng đều 

trên hệ gen của đậu gà. Trong đó, không có 

mối tương quan nào được xác định giữa số 

lượng gen SWEET với kích thước hệ gen, số 

lượng nhiễm sắc thể giữa các loài thực vật 

một và hai lá mầm.  

Họ gen CaSWEET ở đậu gà có cấu trúc phân 

mảnh với kích thước các đoạn intron dài để 

đảm bảo tính toàn vẹn của exon trong suốt 

quá trình tiến hóa. Đối chiếu với các loài khác 

cho thấy số lượng exon trong gen SWEET ở 

thực vật chủ yếu là sáu. 

LỜI CẢM ƠN: Nghiên cứu này được thực 

hiện từ kinh phí của đề tài nghiên cứu cơ bản 

mã số 08/HĐƯT-KHCN do Đại học Sư phạm 

Hà Nội 2 tài trợ. 
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