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Received:  01/4/2022 The purpose of this research was to identify and characterize the 

sucrose transporters (SWEET) in Ceratopteris richardii, one of the 

major ornamental fern houseplants. By screening the conserved 

domain, a total of 20 members of the CericSWEET family has been 

identified in the assembly of C. richardii. Our comparison revealed that 

the numbers of members in the SWEET family were variable between 

plant species. Subcellular localization showed that CericSWEET 

proteins were localized in most essential organelles. Next, the 

CericSWEET family exhibited the variable physic-chemical properties, 

while a large number of genes contained 6 exons like reported in other 

plant species. Based on the Neighbor-Joining phylogenetic tree, the 

CericSWEET family could be classified into 3 sub-groups. Two genes, 

CericSWEET07 and 12 were hypothesized to function in the drought 

response. Addtionally, numerous drought- and abscisic acid-responsive 

cis- regulatory elements have been found in the promoter regions of the 

CericSWEET genes. Taken together, our results could provide an 

important foundation for the CerisSWEET family in C. richardii. 
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THÔNG TIN BÀI BÁO TÓM TẮT 

Ngày nhận bài:  01/4/2022 Mục tiêu của nghiên cứu nhằm xác định và phân tích các đặc điểm cơ 

bản của protein vận chuyển đường sucrose (SWEET) ở cây 

Ceratopteris richardii, một trong số những loài cây dương xỉ cảnh 

được trồng trong nhà. Bằng việc sàng lọc vùng bảo thủ đặc trưng, 

tổng số 20 thành viên của họ protein CericSWEET đã được xác định 

trong hệ tham chiếu của C. richardii. Kết quả so sánh cho thấy số 

lượng thành viên của họ SWEET đa dạng giữa các loài thực vật. 

Phân tích vị trí cư trú nội bào cho thấy các protein CericSWEET cư 

trú tại hầu hết bào quan thiết yếu. Tiếp theo, nhóm CericSWEET có 

tính chất lý hóa đa dạng, trong khi hầu hết các gen đều có 6 exon 

tương tự như ở các loài thực vật khác. Dựa vào sơ đồ hình cây 

Neighbor-Joining, nhóm CericSWEET gồm 3 phân nhóm. Trong đó, 

hai gen, CericSWEET07 và 12 được dự đoán có thể có chức năng đáp 

ứng với điều kiện hạn. Bên cạnh đó, nhiều yếu tố điều hòa cis- đáp 

ứng hạn và abscisic acid đã được phân tích vùng promoter của các 

gen CericSWEET. Tóm lại, kết quả của nghiên cứu này đã cung cấp 

những dẫn liệu quan trọng về nhóm CericSWEET ở C. richardii. 
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1. Giới thiệu 

Phát triển cây công trình và cây cảnh trong nhà tại các khu vực đô thị được xem là một trong 

những giải pháp xanh hóa và bảo vệ môi trường trước tác động của tình trạng biến đổi khí hậu và 

sự nóng lên toàn cầu [1]. Trong đó, các loài cây cảnh đặt trong nhà được chứng minh là có tác 

dụng giảm hiệu ứng nhà kính, đồng thời hỗ trợ làm sạch và tăng chất lượng không khí, góp phần 

xanh hóa khuôn viên [1]. Trong số các loại cây cảnh trong nhà hiện nay, Ceratopteris richardii, 

một loài dương xỉ trong họ Pteridaceae, được đánh giá là một trong những cây xử lý môi trường 

có thể giải quyết các vấn đề liên quan đến cải thiện không khí trong nhà. Bên cạnh đó, C. 

richardii cũng được báo cáo là loài thực vật có mạch mô hình điển hình cho nghiên cứu sự biến 

đổi của thành tế bào [2], với thông tin di truyền mới được giải mã hoàn chỉnh gần đây [3]. Chính 

vì vậy, tìm hiểu về sinh trưởng và phát triển của cây C. richardii đang thu hút được sự quan tâm, 

nhất là ở cấp độ phân tử. 

Trong quá trình sinh trưởng và phát triển ở thực vật nói chung, rất nhiều nhóm protein điều 

hòa (như nhân tố phiên mã) và protein chức năng (như enzyme hoặc protein vận chuyển) tham 

gia. Trong đó, nhóm protein vận chuyển đường sucrose, ‘Sugars Will Eventually be Exported 

Transporters’ (SWEET) có chức năng vận chuyển các phân tử đường monosaccharide và 

disaccharide tại các cơ quan/bộ phận, từ đó kiểm soát các quá trình sinh học diễn ra trong cây 

trồng [4]. Đến nay, các nghiên cứu về nhóm SWEET đã được báo cáo trên một số đối tượng cây 

quan trọng như lúa gạo (Oryza sativa) [5], cà chua (Solanum lycopersicum) [6], đậu tương 

(Glycine max) [7], bông vải (Gossypium spp.) [8], lúa mì (Triticum aestivum) [9]. Tuy nhiên, 

nghiên cứu về nhóm protein SWEET trên cây C. richardii vẫn chưa được ghi nhận.  

 Nghiên cứu này được thực hiện nhằm xác định và phân tích nhóm protein SWEET ở cây C. 

richardii. Theo đó, các mã định danh gen và vị trí phân bố của các thành viên được phân tích 

bằng công cụ tin sinh học. Dữ liệu về trình tự gen và protein được khai thác để phân tích tính chất 

lý hóa, vị trí cư trú nội bào, cấu trúc gen và phân nhóm. Cuối cùng, sơ đồ hình cây giữa protein 

SWEET ở C. richardii và protein SWEET đã biết chức năng đã được thiết lập nhằm đưa ra giả 

thuyết về vai trò của gen liên quan đến cơ chế đáp ứng hạn ở thực vật.  

2. Vật liệu và phương pháp nghiên cứu 

2.1. Vật liệu nghiên cứu 

Nghiên cứu này đã sử dụng nguồn dữ liệu là genome, proteome của cây C. richardii được 

khai thác dựa theo báo cáo trước đây [3] trên cổng Phytozome [10] và NCBI. 

2.2. Phương pháp nghiên cứu 

- Phương pháp xác định và chú giải SWEET: Vùng bảo thủ đặc trưng của protein SWEET ở 

thực vật (mã Pfam: PF03083) [4] được truy vấn trên proteome của C. richardii [3] trên 

Phytozome [10] theo mô tả trong nghiên cứu trước đây [11]. Theo đó, giá trị cut-off được lựa 

chọn là 1e-10 nhằm sàng lọc tất cả kết quả tìm kiếm hữu hiệu [11]. Trình tự amino acid đầy đủ 

tiếp tục được khai thác để đối chiếu bằng công cụ BlastP trên NCBI để xác định mã định danh 

gene của từng ứng viên. Mã định danh protein, vị trí gene trên nhiễm sắc thể (NST), trình tự đoạn 

mã hóa (coding DNA sequence, CDS) và trình tự vùng gene (genomic DNA sequence, gDNA) 

được thu thập cho các phân tích tiếp theo. 

- Phương pháp dự đoán vị trí phân bố dưới tế bào của SWEET: Sử dụng trình tự amino acid 

của các protein SWEET ở C. richardii phân tích trên công cụ Yloc [12] dựa theo mô tả trong 

nghiên cứu trước đây [11]. Hai chỉ tiêu, gồm mức độ tin cậy (%) và xác suất phân bố (%) của 

từng protein SWEET được đánh giá.  

- Phương pháp dự đoán tính chất lý hóa của SWEET: Sử dụng trình tự amino acid của các 

protein SWEET ở C. richardii để xử lý trên Expasy Protparam [13] dựa theo mô tả trong nghiên 

cứu trước đây [11]. Trong đó, ba tính chất của protein, bao gồm kích thước, điểm đẳng điện và độ 
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ưa nước trung bình được tính toán dựa trên tính chất của các amino acid. Protein thể hiện tính 

acid, trung tính, base với giá trị điểm đẳng điện tương ứng < 7, = 7 và > 7, trong khi protein có 

tính ưa nước và kỵ nước nếu giá trị độ ưa nước trung bình tương ứng < 0 và ≥ 0 [13]. 

- Phương pháp xây dựng sơ đồ hình cây của SWEET: Trình tự amino acid của các protein 

SWEET ở C. richardii được sử dụng để xây dựng sơ đồ hình cây trên MEGA [14] dựa theo mô tả 

trong nghiên cứu trước đây [11] với các tham số: thuật toán Neighbor-Joining, với giá trị 

bootstrap 1000. Bên cạnh đó, trình tự amino acid của các protein SWEET ở loài Cicer arietinum 

mã hóa bởi gen được chứng minh có đáp ứng với điều kiện thiếu nước khai thác trong nghiên cứu 

trước đây [11] được kết hợp với nhóm protein SWEET ở C. richardii để xây dựng sơ đồ hình cây 

với giá trị cut-off 50% [14]. 

 - Phương pháp phân tích cấu trúc gen của SWEET: Trình tự CDS và gDNA của các gen mã 

hóa cho protein SWEET ở C. richardii được sử dụng để mô hình hóa cấu trúc gen (trật tự 

exon/intron) bằng GSDS [15]. Theo đó, thứ tự của các gen được sắp xếp theo phân loại của sơ đồ 

cây Neighbor-Joining [14]. Kết quả được minh họa bằng Adobe Illustrator. 

- Phương pháp phân tích vùng promoter của gen mã hóa SWEET: Trình tự 1000 bp trong 

vùng promoter của gen mã hóa cho protein SWEET ở C. richardii được sử dụng để phân tích các 

yếu tố điều hòa cis- đáp ứng với hạn, bao gồm MYB-binding site (MBS), dehydration responsive 

element (DRE), MYC-binding site (MYCR), T/G Box, evening element (EE), binding site of 

drought-inducible NAC transcription factors (NACR), coupling element 3 (CE3), induction of 

CBF expression region 2 (ICEr2) và TC-rich repeats và yếu tố cảm ứng abscisic acid (abscisic 

acid responsive element, ABRE) theo mô tả trong nghiên cứu trước đây [11]. 

3. Kết quả và bàn luận 

3.1. Xác định và phân tích vị trí phân bố của nhóm gene mã hóa protein vận chuyển đường 

sucrose ở cây Ceratopteris richardii 

Kết quả sàng lọc (E-value ≤ 1e-10) đã xác định được tổng số 20 thành viên của nhóm SWEET 

ở C. richardii. Theo đó, các thông tin chú giải, bao gồm mã định danh gen và protein, và vị trí 

phân bố được khai thác từ dữ liệu của C. richardii. Dựa trên vị trí phân bố trên nhiễm sắc thể, các 

thành viên của nhóm SWEET ở C. richardii được đặt tên từ CericSWEET01 đến 20, với ‘Ceric’ 

đại diện cho tên khoa học Ceratopteris richardii, ‘SWEET‘ đại diện cho nhóm protein vận 

chuyển đường sucrose và số thứ tự đại diện cho thứ tự xuất hiện trên các NST của gen. Thông tin 

định danh cơ bản của nhóm SWEET được thể hiện ở Bảng 1. 

Theo đó, nhóm gen CericSWEET phân bố rải rác trên khắp các NST ở hệ gen của C. richardii. 

Cụ thể, NST số 11 chứa nhiều gen CerisSWEET nhất, với sáu thành viên (tương ứng 30%), lần 

lượt tiếp theo là NST số 4 (ba thành viên, tương ứng 15%) và NST số 23 (hai thành viên, tương 

ứng 10%) (Bảng 1). Các NST số 1, 2, 6, 13, 18, 24, 31, 32 và 37 lần lượt chỉ chứa một thành viên 

(tương ứng 3,33%), trong khi không có gen CerisSWEET nào phân bố trên 27 NST còn lại trong 

hệ gen của C. richardii (Bảng 1). 

Đối chiếu với các nghiên cứu trước đây, số lượng thành viên của nhóm protein SWEET giữa 

các loài thực vật tương đối đa dạng (Hình 1). Cụ thể, tổng số 21 thành viên của nhóm SWEET đã 

được báo cáo ở lúa gạo [5], trong khi 29 và 52 protein SWEET đã được ghi nhận ở cà chua [6] và 

đậu tương [7]. Ở các cây bông, 22, 31 và 55 thành viên đã được lần lượt xác định ở nhóm protein 

SWEET của G. arboreum, G. raimondii, G. hirsutum [8]. Đáng chú ý, 108 protein SWEET đã 

được tìm hiểu và phân tích trên hệ tham chiếu của lúa mì [9]. Nhóm SWEET ở C. richardii (kích 

thước hệ gen = 5,85 Gb) có số lượng thành viên lần lượt ít hơn so với lúa gạo (kích thước hệ gen 

= 0,39 Gb) [5], G. arboreum (kích thước hệ gen = 1,78 Gb) [8], cà chua (kích thước hệ gen = 

0,81 Gb) [6], G. raimondii (kích thước hệ gen = 0,76 Gb) [8], đậu tương (kích thước hệ gen = 

0,99 Gb) [7], G hirsutum (kích thước hệ gen = 2,31 Gb) [8] và lúa mỳ (kích thước hệ gen = 14,45 

Gb) [9] (Hình 1). Có thể thấy rằng, nhóm protein SWEET ở thực vật tương đối đa dạng và số 

lượng thành viên không phụ thuộc vào kích thước hệ gen cũng như số lượng NST giữa các loài. 

http://jst.tnu.edu.vn/
mailto:jst@tnu.edu.vn


TNU Journal of Science and Technology 227(10): 66 - 74 

 

http://jst.tnu.edu.vn                                                        69                                             Email: jst@tnu.edu.vn 

Bảng 1. Thông tin về nhóm SWEET ở cây Ceratopteris richardii 

STT Tên gene GeneID ProteinID Vị trí phân bố 

1 CericSWEET01 Ceric.01G117600 KAH7447702 NST01:3’-222956586..222959957-5’ 

2 CericSWEET02 Ceric.02G033800 KAH7443425 NST02:5’-65785421..65790015-3’ 

3 CericSWEET03 Ceric.04G043900 KAH7439069 NST04:3’-73063695..73065752-5’ 

4 CericSWEET04 Ceric.04G091100 KAH7440096 NST04:5’-170959268..170964738-3’ 

5 CericSWEET05 Ceric.04G045000 KAH7439095 NST04:3’-76095797..76097460-5’ 

6 CericSWEET06 Ceric.06G033300 KAH7434756 NST06:3’-89235784..89240132-5’ 

7 CericSWEET07 Ceric.11G041300 KAH7425137 NST11:3’-78491517..78495760-5’ 

8 CericSWEET08 Ceric.11G057700 KAH7425498 NST11:3’-112703081..112705138-5’ 

9 CericSWEET09 Ceric.11G057800 KAH7425499 NST11:3’-113071004..113115910-5’ 

10 CericSWEET10 Ceric.11G057300 KAH7425494 NST11:5’-112352898..112355102-3’ 

11 CericSWEET11 Ceric.11G057100 KAH7425492 NST11:5’-112258390..112259620-3’ 

12 CericSWEET12 Ceric.11G041200 KAH7425136 NST11:5’-78339226..78343982-3’ 

13 CericSWEET13 Ceric.13G035200 KAH7420992 NST13:5’-68146481..68154545-3’ 

14 CericSWEET14 Ceric.18G081100 KAH7366493 NST18:3’-171375045..171380360-5’ 

15 CericSWEET15 Ceric.23G039500 KAH7301734 NST23:5’-84488389..84493304-3’ 

16 CericSWEET16 Ceric.23G037700 KAH7301674 NST23:5’-79403060..79436928-3’ 

17 CericSWEET17 Ceric.24G040500 KAH7300002 NST24:3’-76766300..76789750-5’ 

18 CericSWEET18 Ceric.31G056600 KAH7289084 NST31:5’-108297596..108310334-3’ 

19 CericSWEET19 Ceric.32G024800 KAH7286841 NST32:3’-46734764..46738697-5’ 

20 CericSWEET20 Ceric.37G021000 KAH7279467 NST37:3’-48027674..48034566-5’ 

GeneID: Mã định danh gen, ProteinID: Mã định danh protein, NST: Nhiễm sắc thể, 3’-5’: Sợi xuôi, 5’-3’: 

Sợi bổ sung. 

 
Hình 1. So sánh số lượng thành viên của nhóm SWEET và kích thước hệ gen ở một số loài thực vật 

3.2. Dự đoán vị trí cư trú dưới tế bào và dự đoán tính chất lý hóa của protein vận chuyển 

đường sucrose ở cây Ceratopteris richardii 

Phân tích vị trí phân bố dưới tế bào của protein có thể cung cấp những dẫn liệu định hướng 

cho nghiên cứu chức năng gen. Trong nghiên cứu này, trình tự amino acid đầy đủ của 20 thành 

viên của nhóm SWEET ở C. richardii được khảo sát trên công cụ Yloc [12]. Kết quả phân tích 

cho thấy, phần lớn thành viên (18 trên tổng số 20) của nhóm SWEET nằm trên màng sinh chất. 

Trong đó, 12 (trên tổng số 18) protein SWEET đều có xác suất phân bố tại màng sinh chất lớn 

hơn 90%, với mức độ tin cậy lớn hơn 0,70, ngoại trừ CericSWEET13 và 15 được dự đoán nằm ở 

màng sinh chất với độ tin cậy thấp, đạt lần lượt là 0,18 và 0,44 (Bảng 2). Kết quả cũng chỉ ra hai 

thành viên còn lại của nhóm SWEET ở C. richardii, bao gồm CericSWEET09 và 10 có thể phân 

bố tại lục lạp và peroxisome, tuy nhiên xác suất phân bố và mức độ tin cậy chỉ đạt mức trung 

bình (Bảng 2). Sự phân bố của nhóm protein SWEET tại màng sinh chất được giải thích do cấu 

trúc chuỗi amino acid của các thành viên này đều có tính kỵ nước, nhất là ở đầu N- [12], tương tự 

như mô tả trong nghiên cứu trước đây [4]. Kết quả này cũng được kiểm chứng bởi các nghiên 
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cứu về nhóm SWEET trước đây. Cụ thể, 5 SWEET ở cà chua được dự đoán phân bố trên màng 

sinh chất [6], trong khi 22 (trên tổng số 25) protein SWEET ở cây Juglans regia cũng được xác 

định nằm ở màng sinh chất [16]. Gần đây, tổng số 168 protein SWEET từ các loài Gossypium 

spp. đã được báo cáo cư trú tại màng sinh chất [8]. 

Bảng 2. Phân tích vị trí cư trú nội bào của nhóm SWEET ở cây Ceratopteris richardii 

STT 
Tên 

protein 

Vị trí 

cư trú 

Xác suất 

phân bố (%) 

Mức độ 

tin cậy 

Kích 

thước 

Điểm 

đẳng điện 

Độ ưa 

nước 

1 CericSWEET01 Màng sinh chất 98,41 0,98 329 9,44 0,46 

2 CericSWEET02 Màng sinh chất 99,87 0,95 428 9,72 0,38 

3 CericSWEET03 Màng sinh chất 95,07 0,90 277 7,67 0,63 

4 CericSWEET04 Màng sinh chất 99,02 0,99 233 9,68 0,86 

5 CericSWEET05 Màng sinh chất 53,79 0,81 267 9,53 0,57 

6 CericSWEET06 Màng sinh chất 86,75 0,06 259 9,42 0,70 

7 CericSWEET07 Màng sinh chất 94,05 0,72 259 9,05 0,58 

8 CericSWEET08 Màng sinh chất 99,76 0,82 255 9,39 0,49 

9 CericSWEET09 Lục lạp 64,54 0,09 218 9,98 0,71 

10 CericSWEET10 Peroxisome 33,81 0 255 9,59 0,47 

11 CericSWEET11 Màng sinh chất 51,25 0,04 202 9,69 0,34 

12 CericSWEET12 Màng sinh chất 64,84 0,11 255 9,01 0,69 

13 CericSWEET13 Màng sinh chất 99,30 0,18 300 6,98 0,61 

14 CericSWEET14 Màng sinh chất 57,36 0,82 273 9,02 0,71 

15 CericSWEET15 Màng sinh chất 94,37 0,44 242 9,52 0,81 

16 CericSWEET16 Màng sinh chất 96,80 0,79 274 8,68 0,39 

17 CericSWEET17 Màng sinh chất 85,21 0,12 267 9,33 0,49 

18 CericSWEET18 Màng sinh chất 100 0,96 273 8,57 0,60 

19 CericSWEET19 Màng sinh chất 99,81 0,97 253 9,55 0,75 

20 CericSWEET20 Màng sinh chất 95,32 0,92 258 9,20 0,58 

 

Kích thước, điểm đẳng điện và độ ưa nước trung bình của nhóm CericSWEET được trình bày 

ở Bảng 2. Kết quả cho thấy, kích thước của các phân tử dao động từ 202 (CericSWEET11) đến 

428 (CerisSWEET02) amino acid, trong đó, hầu hết các protein (14 trên tổng số 20) có kích 

thước tương đối đồng đều (240 - 280 amino acid) (Bảng 2). Đa số thành viên (19 trên tổng số 20) 

của nhóm CericSWEET đều có tính base (điểm đẳng điện > 7,0), ngoại trừ CericSWEET13 có 

tính trung tính với giá trị điểm đẳng điện đạt 6,98 (Bảng 2). Đáng chú ý, tất cả các thành viên của 

nhóm protein vận chuyển đường sucrose ở C. richardii đều thể hiện tính kỵ nước, với độ ưa nước 

trung bình đạt giá trị dương (Bảng 2). 

Trong các nghiên cứu trước đây, tính chất của protein SWEET ở một số loài thực vật cũng đã 

lần lượt được mô tả [4]. Cụ thể, nhóm protein SWEET ở đậu tương có kích thước 155 

(GmSWEET3) đến 316 (GmSWEET2) amino acid, với 37 trên tổng số 52 thành viên có kích 

thước ổn định trong khoảng 240 - 280 amino acid [7]. Ở cà chua, nhóm protein SWEET có kích 

thước dao động 233 - 308 amino acid [6]. Trong khi đó, các thành viên của nhóm protein 

SWEET ở loài G. arboreum có kích thước tương đối ổn định, từ 138 - 300 amino acid, tương ứng 

14,84 - 33,53 kDa, với 20 trên tổng số 22 thành viên thể hiện tính base [8]. Tương tự, nhóm 

protein SWEET ở loài G. raimondii có kích thước trong khoảng 230 - 311 amino acid, với 25 

trên tổng số 31 thành viên có giá trị điểm đẳng điện > 7 [8]. Ở hai loài G. hirsutum và G. 

barbadense, kích thước của nhóm protein SWEET lần lượt đạt từ 116 - 374 amino acid (48 trên 

tổng số 55 thành viên có tính base) và 88 - 331 amino acid (52 trên tổng số 60 thành viên có tính 

base) [8].  

3.3. Phân tích cấu trúc gen và phân nhóm theo chức năng của protein vận chuyển đường 

sucrose ở cây Ceratopteris richardii 
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Trong nghiên cứu này, mức độ tương đồng của nhóm protein SWEET ở C. richardii được xác 

định bằng cách thiết lập sơ đồ hình cây Neighbor-Joining [14]. Kết quả cho thấy, nhóm 

CericSWEET có thể được chia thành 3 phân nhóm (Hình 2A). Cụ thể, phân nhóm 1 có 5 thành 

viên, tương ứng 25%, bao gồm CericSWEET03, 05, 06, 13 và 16; trong khi chỉ có 2 thành viên 

(chiếm 10%) thuộc phân nhóm 2 (CericSWEET07 và 12) (Hình 2A). Phân nhóm 3 chứa nhiều 

thành viên của nhóm SWEET nhất, 13 thành viên (tương ứng 65%) (Hình 2A). Trước đây, sự 

phân chia của nhóm protein SWEET thành 3 phân nhóm cũng được ghi nhận ở các loài thực vật 

khác như O. sativa [5], S. lycopersicum [6], G. max [7], Gossypium spp. [8], T. aestivum [9], C. 

arietinum [11]. Những kết quả này đã chỉ ra rằng, nhóm protein SWEET ở thực vật nhìn chung 

được chia thành ba phân nhóm. 

 
Hình 2. Phân nhóm (A) và cấu trúc gen (B) của nhóm SWEET ở cây Ceratopteris richardii 

Phân tích cấu trúc gen cho thấy nhóm gen mã hóa protein SWEET ở cây C. richardii có cấu 

trúc tương đối đồng nhất. Cụ thể, phần lớn gen (14 trên tổng số 20) có 6 exon, trong khi chỉ có 2 

gen, lần lượt là CericSWEET02 và 20 có 5 exon. Bên cạnh đó, gen CericSWEET11 chỉ chứa 4 

exon, trong khi 2 gen, CerisSWEET03 và 05 chỉ có 1 exon (không có intron). Cuối cùng, 

CericSWEET18 được xác định là gen có chứa nhiều exon nhất, tương ứng 9 exon (Hình 2B). 

Trong nghiên cứu trước đây, cấu trúc phân mảnh ở nhóm gen mã hóa protein SWEET cũng đã 

được ghi nhận ở các loài thực vật khác [4]. Ví dụ, 16 trên tổng số 17 gen mã hóa protein SWEET 

ở loài Arabidopsis thaliana có cấu trúc phân mảnh (chứa ít nhất 1 intron), trong đó cấu trúc của 

15 gen đều chứa 6 exon. Ở các loài bông, hầu hết các gen mã hóa protein SWEET đều chứa 3 - 7 

exon, ngoại trừ 2 gen ở loài G. barbadense, bao gồm GbSWEET10a-A và 10a-D chứa 9 exon [8]. 

Tương tự, ở đậu tương, 31 trên tổng số 52 gen mã hóa protein SWEET đã được báo cáo có chứa 

6 exon [7]. 

Để dự đoán vai trò cũng như định hướng cho nghiên cứu chức năng gen, sơ đồ hình cây dựa 

trên thuật toán Neighbor-Joining [14] đã được xây dựng giữa nhóm protein SWEET ở C. 

richardii với các protein SWEET ở C. arietinum đã biết chức năng [11] (Hình 3). Cụ thể, 12 

protein SWEET mã hóa bởi các gen có đáp ứng với điều kiện hạn ở C. arietinum mô tả trong 

nghiên cứu trước đây [11] đã được khai thác. Với nguyên lý các protein có mức độ tương đồng 

cao về cấu trúc được sắp xếp cùng nhánh có thể chia sẻ chức năng tương tự nhau [17], nghiên 

cứu này đã chỉ ra được 2 protein SWEET ở C. richardii, bao gồm CericSWEET07 và 12 nằm 

cùng phân nhánh với CaSWEET20 ở C. arietinum (Hình 3). Hơn nữa, đặc tính lý hóa và cấu trúc 

gen của CericSWEET07 và 12 ở C. richardii đều tương tự với CaSWEET20 ở C. arietinum [11]. 

Kết quả này đã gợi ý rằng, 2 gen mã hóa cho protein CericSWEET07 và 12 ở C. richardii có thể 

có vai trò trong đáp ứng hạn, tương tự như gen CaSWEET20 ở C. arietinum [11]. 
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Hình 3. Phân nhóm theo chức năng của nhóm protein SWEET ở cây Ceratopteris richardii với các protein 

SWEET đã biết chức năng ở cây Cicer arietinum 

Bảng 3. Phân tích vị trí cư trú nội bào của nhóm SWEET ở cây Ceratopteris richardii 

STT 
Tên 

gen 
MBS DRE MYCR 

T/G 

Box 
EE NACR CE3 ICEr2 

TC-rich 

repeats 

ABRE 

1 CericSWEET01     1   1         2 

2 CericSWEET02 1           1     1 

3 CericSWEET03     1               

4 CericSWEET04     1     1         

5 CericSWEET05 2                 1 

6 CericSWEET06 1   1               

7 CericSWEET07     2   1           

8 CericSWEET08 1   1 1 1 2       3 

9 CericSWEET09 1     1 1 1       1 

10 CericSWEET10         1 1       1 

11 CericSWEET11     1 1   2       1 

12 CericSWEET12 2   1 1 1         1 

13 CericSWEET13     1   1           

14 CericSWEET14 2       1 1         

15 CericSWEET15 3   1   1 2       3 

16 CericSWEET16     1   1         2 

17 CericSWEET17           1         

18 CericSWEET18 1         1         

19 CericSWEET19     1             1 

20 CericSWEET20     2   1         1 
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Để củng cố giả thuyết về chức năng của các gen mã hóa protein SWEET ở cây C. richardii, 

các yếu tố điều hòa cis- đáp ứng hạn và cảm ứng với ABA đã được phân tích trên vùng promoter 

dựa theo nghiên cứu trước đây [11]. Kết quả minh họa ở Bảng 3 cho thấy, vùng promoter của 20 

gen CericSWEET đều chứa ít nhất một nhóm yếu tố điều hòa cis- đáp ứng hạn. Số lượng yếu tố 

đáp ứng hạn ở vùng promoter dao động từ 1 (CericSWEET03, 17 và 19) đến 7 (CericSWEET15), 

trung bình đạt 2,85 yếu tố/gen (Bảng 3). Trong đó, 4 yếu tố đáp ứng hạn, bao gồm MBS, MYCR, 

EE và NACR xuất hiện phổ biến ở vùng promoter của các gen CericSWEET (Bảng 3). Đáng chú 

ý, vùng promoter của 12 gen được xác định có sự phân bố của ABRE, chứng tỏ các gen này liên 

quan đến con đường tín hiệu phụ thuộc ABA. 

4. Kết luận 

Nghiên cứu này đã xác định được 20 protein CericSWEET ở C. richardii. Trong đó, 6 gen 

nằm ở NST số 11, 3 gen nằm ở NST số 4 và 2 gen nằm ở NST số 23, các gen còn lại phân bố rải 

rác ở hệ gen. Dự đoán vị trí cho thấy, 18 protein CericSWEET cư trú trên màng sinh chất, trong 

khi CericSWEET09 và 10 nằm tại lục lạp và peroxisome. Phân tích tính chất lý hóa cho thấy kích 

thước của protein CericSWEET đạt 202 - 428 amino acid, 19 protein CericSWEET có tính base. 

Tất cả các protein CericSWEET có tính kỵ nước. Phân tích cấu trúc gen cho thấy 1 gen chứa 9 

exon, 14 gen có 6 exon, 2 gen chứa 5 exon, 1 gen chứa 4 exon và 2 gen chứa 1 exon. Nhóm protein 

CericSWEET được chia làm 3 phân nhóm chính, tương tự như ở các loài thực vật khác. Dựa trên 

mức độ tương đồng với protein CaSWEET ở C. arietinum, nghiên cứu đã đề xuất nghiên cứu chức 

năng của CericSWEET07 và 12 liên quan đến cơ chế đáp ứng hạn ở C. richardii. Vùng promoter 

của các gen CericSWEET có ít nhất một yếu tố điều hòa cis- đáp ứng hạn. 
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