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Tóm tắt 

Ở dưa leo, một số giống cho trái có vị đắng nên không được ưa chuộng. Do đó, trái dưa leo 

không có vị đắng cũng góp phần quan trọng trong việc xác định chất lượng trái dưa leo. Một vài 

nghiên cứu trên thế giới đã khái quát được con đường sinh tổng hợp chất gây đắng trên trái dưa leo 

(cucurbitacin C). Thông tin trình tự của các gen mã hóa cho các enzyme tham gia trong con đường 

này đã được công bố trên một số giống dưa leo trên thế giới. Tuy vậy, vẫn chưa có nghiên cứu nào 

nhằm tìm hiểu trình tự các gen gây đắng của các giống/dòng dưa leo ở Việt Nam. Nghiên cứu này 

nhằm mục đích khảo sát, thu thập và tổng hợp thông tin chức năng và trình tự DNA của các gen gây 

đắng từ các nghiên cứu đã công bố trên thế giới. Dựa vào các công bố trước đây trên thế giới, thông 

tin về chức năng, tên và mã định danh của các gen gây đắng được tổng hợp. Các thông tin này có vai 

trò quan trọng trong việc thu thập trình tự DNA của các gen gây đắng từ các cơ sở dữ liệu DNA. Bên 

cạnh đó, các mồi PCR cho các gen này cũng được thiết kế và kiểm tra tính khả dụng cũng như độ 

đặc hiệu. Kết quả thu được từ nghiên cứu này có thể được áp dụng trên các nghiên cứu thực nghiệm 

nhằm tìm hiểu trình tự các gen gây đắng ở dưa leo Việt Nam.  

Từ khóa: cucurbitacin C, dưa leo, gen gây đắng, mồi PCR, trình tự DNA 

Abstract 

DNA SEQUENCE AND PCR PRIMER COLLECTIONS OF GENES INVOLVED  

IN CUCURBITACIN BIOSYNTHESIS IN CUCUMBER  

In cucumber, several cultivars exhibit bitter fruit phenotype, and these are not preferred by 

consumers. Thus, non-bitter taste is one of the key characteristics to determine the value of 

cucumbers. A few previous studies preliminarily unraveled a biosynthetic pathway of bitterness 

compound (namely, cucurbitacin C) in this species (Cucumis sativus). In the world, DNA sequences 

of the genes encountered for the enzymes participating in this biosynthetic pathway were uncovered 

in some cucumber cultivars/lines. However, these gene sequences in the cucumber cultivars/lines 

growing in Vietnam have not been characterized. This work aimed to study and collect the datasets 

of function and gene ID information of the bitterness genes reported previously. Based on the 

collected datasets, the DNA sequences of these genes were gathered. In addition, we also designed 

PCR primers which can be used to amplify these genes in future experiments. The primers were 

further tested for their characteristics as well as specificity in silico. The obtained results are 

meaningful and useful for further experimental work aiming to study the actual sequences of 

bitterness genes in the cucumber cultivars/lines growing in Vietnam. 

 

 



Tạp chí Khoa học Đại học Thủ Dầu Một   Số 3(70)-2024 

https://vjol.info.vn/index.php/tdm   48 

1. Đặt vấn đề 

Trái dưa leo thường được sử dụng làm các món ăn, nước uống với nhiều công dụng khác nhau 

tốt cho sức khỏe. Dưa leo (Cucumis sativus) là một loài thực vật thuộc họ bầu bí (Cucurbitaceae), được 

trồng rộng rãi trên khắp thế giới với nhiều giống (cultivars) khác nhau. Ở Việt Nam, dưa leo được trồng 

từ rất lâu đời và hiện có rất nhiều giống địa phương, ví dụ như giống dưa leo H’Mông, dưa Mán (của 

dân tộc Dao), dưa Tày, dưa Nùng, dưa leo thơm ở Bình Định (Nguyễn Trường Giang và nnk., 2021). 

Một số trường hợp người ăn cảm thấy rất khó chịu khi ăn phải những trái có vị đắng. Ngày nay, người 

ta biết được rằng vị đắng của trái dưa leo là do sự hiện diện của các hợp chất gọi chung là cucurbitacins 

(Venkatesh và nnk., 2018). Cucurbitacins tạo ra vị đắng ở dưa leo, nhưng trên phương diện thực vật 

học, hợp chất này góp phần quan trọng trong cơ chế phòng vệ, giúp bảo vệ cây khỏi sự tấn công và phá 

hoại của các tác nhân gây hại như chim, côn trùng, nấm và vi khuẩn (Bruno và nnk., 2023). Tính đắng 

của cây dưa leo còn phụ thuộc vào các điều kiện môi trường (nhiệt độ, dinh dưỡng, nước tưới) (Zhang 

và nnk., 2013; Shang và nnk., 2014; Zhou và nnk., 2016; Ma và nnk., 2023). Ví dụ, một số giống dưa 

leo sẽ tăng sinh tổng hợp cucurbitacin C khi được trồng trong điều kiện nhiệt độ lạnh (Chen, 2015). 

Cucurbitacins là một nhóm hợp chất thuộc họ triterpenoids được tìm thấy tự nhiên trong nhiều loại cây 

thuộc họ Cucurbitaceae, bao gồm cả cây dưa leo (Fan và nnk., 2024). Trong số các hợp chất gây đắng 

này (ví dụ như cucurbitacins B, C hay E), cucurbitacin C được tìm thấy nhiều nhất ở dưa leo (Kano và 

Goto, 2003). Ở mô lá và trái dưa leo, cucurbitacin C được sinh tổng hợp từ một hợp chất ở hạ nguồn 

của con đường mevalonate (cụ thể là 2,3-oxidosqualene), trải qua nhiều bước chuyển hóa dưới sự xúc 

tác của các enzyme khác nhau (hình 1) (Ma và nnk., 2022; Shang và nnk., 2014). 

 

Hình 1. Con đường sinh tổng hợp cucurbitacin C trong dưa leo 

Mặc dù cucurbitacin C gây ra vị đắng không mong muốn trong trái dưa leo, nhưng trong một 

số trường hợp thì chất này có lợi cho việc hỗ trợ điều trị một số vấn đề sức khỏe ở con người như 

chống ung thư, chống viêm, ứng dụng làm các thuốc nhuận tràng hay chống các vi khuẩn có hại 

(Everts, 2016). Việc tìm ra và xác định chính xác các gen gây đắng ở dưa leo có thể đem lại nhiều lợi 

ích cho việc chọn tạo giống và trồng trọt loại cây này. Ví dụ như việc lai tạo nhằm phát triển giống 

dưa leo mới có nhiều đặc tính sinh trưởng tốt, hàm lượng dinh dưỡng cao và không bị đắng. Trên thế 

giới, các nghiên cứu tìm hiểu thông tin và chức năng của các gen gây đắng ở một vài giống dưa leo 

đã được thực hiện và công bố. Tuy nhiên, việc nghiên cứu thông tin, đặc điểm trình tự và chức năng 

cụ thể của các gen gây đắng ở các giống dưa leo đang được trồng ở Việt Nam còn khá khiêm tốn 

(thậm chí có thể nói là chưa có nghiên cứu nào cụ thể được công bố về vấn đề này). 
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Việc nghiên cứu lai tạo để loại bỏ đặc điểm trái có vị đắng chiếm vai trò quan trọng trong chọn 

giống ở dưa leo. Trên thế giới, đã có một số nghiên cứu xác định được thông tin trình tự và chức năng 

của một vài gen liên quan con đường sinh tổng hợp chất gây đắng ở cây dưa leo (trong đề tài này, 

chúng tôi tạm gọi là các gen gây đắng ở dưa leo). Ở Việt Nam, nghiên cứu phân tích đặc điểm di 

truyền giống dưa leo Dương Thành cho thấy tính trạng đắng ở dưa leo được quy định bởi một gen 

trội (Nguyễn Trường Giang và nnk., 2021). Tuy vậy, hiện trạng vẫn chưa có nghiên cứu nào đi sâu 

khảo sát trình tự những gen gây đắng ở các giống dưa leo trồng tại Việt Nam. Việc tìm hiểu rõ và 

chính xác trình tự các gen gây đắng ở dưa leo có ý nghĩa quan trọng cho công tác phát triển các marker 

DNA ứng dụng trong chọn tạo giống dưa leo hiệu quả và kinh tế hơn. Nhằm mục tiêu sàng lọc và thu 

thập thông tin các gen gây đắng ở dưa leo đã được công bố trước đây, các công bố khoa học có nội 

dung liên quan đến hướng nghiên cứu của đề tài được tập hợp và tìm hiểu. Từ những thông tin nghiên 

cứu này, các gen gây đắng sẽ được ghi nhận và tập hợp từ các cơ sở dữ liệu DNA trên toàn cầu. Tiếp 

theo, các gen có trình tự hoàn chỉnh sẽ được sử dụng để thiết kế các cặp mồi PCR khuếch đại toàn bộ 

vùng DNA (bao gồm mã mở đầu và kết thúc). Hơn nữa, các cặp mồi được kiểm tra tính khả dụng 

cũng như độ đặc hiệu dựa trên các công cụ phân tích trên máy tính. 

 

2. Phương pháp nghiên cứu 

2.1. Khảo sát in silico thông tin trình tự các gen gây đắng ở dưa leo 

Tìm kiếm và thu thập thông tin chi tiết về các công bố khoa học liên quan đến hướng nghiên 

cứu của đề tài. Tập trung vào các công bố liên quan đến con đường sinh tổng hợp chất gây đắng 

(cucurbitacin C) ở cây dưa leo. 

Từ những thông tin thu thập được bao gồm tên gen, mã số và chức năng, tiến hành tra cứu và 

khảo sát trên nhiều cơ sở dữ liệu DNA khác nhau như Genbank - NCBI, Cucurbit Genomics Database 

(CuGenDB) và Phytozome để tìm kiếm và thu thập trình tự DNA của các gen này.  

2.2. Thiết kế bộ mồi PCR cho các gen gây đắng và kiểm tra tính khả dụng cũng như độ đặc 

hiệu của chúng (in silico) 

Sử dụng thông tin trình tự DNA của các gen gây đắng thu thập được từ nội dung trên, nhóm 

nghiên cứu tiến hành thiết kế các mồi PCR nhằm khuếch đại toàn bộ vùng mã hóa của từng gen. 

Tính khả dụng của các mồi PCR cho từng gen được đánh giá dựa trên các tiêu chí bao gồm: (1) 

chiều dài từ 18-24 nucleotides; (2) nhiệt độ nóng chảy của từng mồi (Tm) trong khoảng 50-65oC và 

giữa hai mồi trong một cặp không chênh lệch quá 5oC; (3) %GC trong khoảng từ 45-55%; và (4) 

không có hiện tượng hình thành cấu trúc thứ cấp như việc tự bắt cặp hay bắt cặp chéo giữa hai mồi 

trong một cặp. Công cụ “Multiple Primer Analyzer” của hãng Thermo Fisher Scientific được sử dụng 

để kiểm tra các thông số nêu trên. 

Tiếp theo, các mồi PCR được kiểm tra độ đặc hiệu bằng công cụ BLAST của Phytozome. Từng 

mồi PCR sẽ được BLAST lên bộ gen dưa leo thuộc cơ sở dữ liệu Phytozome, mồi được đánh giá đặc 

hiệu khi chỉ bắt (match) với đúng một vị trí trên bộ gen loài cây này. 

 

3. Kết quả nghiên cứu và thảo luận 

3.1. Khảo sát in silico thông tin trình tự các gen gây đắng ở dưa leo  

Cucurbitacins là một nhóm các hợp chất thứ cấp có hoạt tính sinh học gây ra vị đắng ở lá và 

trái của nhiều loài thực vật thuộc họ bầu bí như bí xanh, khổ qua và dưa leo. Trong con đường sinh 

tổng hợp cucurbitacin C ở dưa leo, bước chuyển hóa đầu nguồn từ 2,3-oxidosqualene sang 

cucurbitadienol được xúc tác bởi enzyme CsBi (hình 1). Một vài nghiên cứu trước đây đã xác định 

được một gen mã hóa cho enzyme này (Shang và nnk., 2014; Zhou và nnk., 2016). Bước tiếp theo 

được xúc tác bởi nhóm enzyme CYP (Cs540/Cs890) được mã hóa bởi hai gen tương ứng. Ngoài ra, 

các kết quả phân tích trình tự toàn bộ gen dưa leo cho thấy còn có bảy gen CYPs khác có trình tự 
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tương đồng cao với Cs540/Cs890 cũng được chúng tôi liệt kê trong bảng 1. Dựa trên các công bố 

trước đây, nhóm nghiên cứu tiếp tục thu thập thông tin các gen mã hóa cho các enzyme chủ chốt khác 

(Cs160 và CsACT) trong con đường sinh tổng hợp cucurbitacin C và trình bày chi tiết trong bảng 1. 

Bên cạnh đó, nghiên cứu của Shang và nnk. (2014) cũng phát hiện ra hai gen mã hóa cho hai yếu tố 

điều hòa phiên mã (CsBl và CsBt) đóng vai trò quan trọng trong điều hòa biểu hiện các gen mã hóa 

enzyme tham gia quá trình sinh tổng hợp cucurbitacin C ở hai cơ quan lá và trái của dưa leo (Shang 

và nnk., 2014). Thông tin của hai gen này cũng được nhóm nghiên cứu liệt kê trong bảng 1. 

Bảng 1. Thông tin các gen liên quan đến con đường sinh tổng hợp cucurbitacin C ở dưa leo  

STT Tên gen 
Mã ID  

của gen 
Chức năng 

Tài liệu tham 

khảo 

1 Cucumis sativus 

Bitterness (CsBi) 

Csa6G088690 

(CuGenDB) 

Mã hóa cho enzyme CsBi xúc tác phản 

ứng sinh tổng hợp cucurbitadienol từ 

2,3-oxidosqualene 

Shang và nnk., 

2014; Zhou và 

nnk., 2016 

2 CYP88A60.1 (Cs540) Csa3G903540 

(CuGenDB) 

Mã hóa cho enzyme Cs540 xúc tác phản 

ứng sinh tổng hợp 19-hydroxy-

cucurbitadienol từ cucurbitadienol 

3 CYP87D20 (Cs890) Csa1G044890 

(CuGenDB) 

Mã hóa cho enzyme Cs890 xúc tác phản 

ứng sinh tổng hợp 19-hydroxy-

cucurbitadienol từ cucurbitadienol 

4 CYP712D8 (Cs490) Csa3G698490 

(CuGenDB) 

Các phân tích trình tự in silico dự đoán 

các gen này mã hóa cho các enzyme có 

thể cùng nhóm chức năng với Cs540 và 

Cs890, nhưng chưa được chứng minh 

bằng thực nghiệm 

5 CYP88A60.2 (Cs510) Csa3G903510 

(CuGenDB) 

6 CYP88A60.3 (Cs530) Csa3G903530 

(CuGenDB) 

7 CYP88L3 (Cs550) Csa3G903550 

(CuGenDB) 

8 CYP88L4 (Cs560) Csa3G903560 

(CuGenDB)  

9 CYP87D19 (Cs710) Csa6G088710 

(CuGenDB) 

10 CYP81Q58 (Cs160) Csa6G088160 

(CuGenDB) 

Mã hóa cho enzyme Cs160 xúc tác phản 

ứng sinh tổng hợp 19,25-dihydroxy-

cucurbitadienol từ 19-hydroxy-

cucurbitadienol 

11 CYP89A140 (Cs170) Csa6G088170 

(CuGenDB) 

Các phân tích trình tự in silico dự đoán 

các gen này mã hóa cho các enzyme có 

thể cùng nhóm chức năng với Cs160, 

nhưng chưa được chứng minh bằng thực 

nghiệm 

12 CYP81Q59 (Cs180) Csa6G088180 

(CuGenDB) 

13 Cucumis sativus 

Acetyltransferase 

(CsACT) 

Csa6G088700 

(CuGenDB) 

Mã hóa cho enzyme CsACT xúc tác 

phản ứng sinh tổng hợp Cucurbitacin C 

từ Deacetyl cucurbitacin C 

14 Cucumis sativus Bitter 

leaf (CsBl) 

Csa5G156220 

(CuGenDB) 

Mã hóa cho yếu tố điều hòa phiên mã 

(transcription factor) có vai trò kiểm 

soát sự biểu hiện của các gen liên quan 

đến sinh tổng hợp Cucurbitacin C ở lá 

dưa leo 

15 Cucumis sativus Bitter 

fruit (CsBt) 

Csa5G157230 

(CuGenDB) 

Mã hóa cho yếu tố điều hòa phiên mã 

(transcription factor) có vai trò kiểm 

soát sự biểu hiện của các gen liên quan 

đến sinh tổng hợp Cucurbitacin C ở trái 

dưa leo 
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Từ những thông tin thu thập được (bảng 1), nhóm nghiên cứu tiếp tục khảo sát các cơ sở dữ 

liệu khác nhau như NCBI, Phytozome và CuGenDB nhằm thu thập các trình tự hiện có của 15 gen 

này một cách đầy đủ nhất. Dưới đây là bảng 2 trình bày thông tin về hiện trạng trình tự DNA của các 

gen liên quan đến sinh tổng hợp cucurbitacin C ở dưa leo.  

Trong số 15 gen này, hiện vẫn còn năm gen có thông tin trình tự chưa được hoàn chỉnh bao 

gồm các gen CYP88A60.2, CYP88A60.3, CYP88L4, CYP81Q59 và CsBt (lần lượt có số thứ tự 5, 6, 

8, 12 và 15 trong bảng 1 và 2). Gen CYP88A60.2 (số 5) đã xác định được mã mở đầu nhưng không 

rõ vị trí của mã kết thúc (bảng 2 và phụ lục 1). Bên cạnh đó, vùng thượng nguồn của gen này vẫn còn 

chứa các nucleotide chưa xác định rõ (nên được ký hiệu bằng ký tự “N”) (bảng 2 và phụ lục 1). Ký 

tự "N" thường được sử dụng để biểu thị cho một trong bốn loại nucleotide bao gồm: adenine (A), 

cytosine (C), thymine (T) hoặc guanine (G). Gen CYP88A60.3 (số 6) hiện vẫn chưa có trình tự hoàn 

chỉnh và thống nhất giữa các cơ sở dữ liệu (bảng 2 và phụ lục 1). Gen CYP88L4 (số 8) hiện vẫn chưa 

xác định được vị trí của mã mở đầu trong trình tự của gen (bảng 2 và phụ lục 1). Gen CYP81Q59 (số 

12) chưa xác định được vị trí mã mở đầu và mã kết thúc (bảng 2 và phụ lục 1). Gen CsBt (số 15) đã 

cho thấy mã mở đầu nhưng mã kết thúc vẫn chưa xác định được (bảng 2 và phụ lục 1). Các thông tin 

này sẽ góp phần quan trọng cho các nghiên cứu tiếp theo, ví dụ như việc khảo sát, so sánh trình tự 

các gen này giữa các giống dưa leo khác nhau nhằm hướng đến phát triển các marker DNA liên kết 

với tính trạng vị đắng ở dưa leo.  

Bảng 2. Thông tin về trình tự DNA hiện có của 15 gen mã hóa cho enzyme  

và yếu tố điều hòa phiên mã tham gia trong con đường sinh tổng hợp cucurbitacin C ở dưa leo 

STT Tên gen 
Thông tin hiện trạng  

trình tự DNA 

1 Cucumis sativus Bitterness (CsBi) Thông tin đầy đủ 

2 CYP88A60.1 (Cs540) Thông tin đầy đủ 

3 CYP87D20 (Cs890) Thông tin đầy đủ 

4 CYP712D8 (Cs490) Thông tin đầy đủ 

5 CYP88A60.2 (Cs510) Thông tin chưa đầy đủ 

6 CYP88A60.3 (Cs530) Thông tin chưa đầy đủ 

7 CYP88L3 (Cs550) Thông tin đầy đủ 

8 CYP88L4 (Cs560) Thông tin chưa đầy đủ 

9 CYP87D19 (Cs710) Thông tin đầy đủ 

10 CYP81Q58 (Cs160) Thông tin đầy đủ 

11 CYP89A140 (Cs170) Thông tin đầy đủ 

12 CYP81Q59 (Cs180) Thông tin chưa đầy đủ 

13 Cucumis sativus Acetyltransferase (CsACT) Thông tin đầy đủ 

14 Cucumis sativus Bitter leaf (CsBl) Thông tin đầy đủ 

15 Cucumis sativus Bitter fruit (CsBt) Thông tin chưa đầy đủ 

3.2. Thiết kế bộ mồi PCR (DNA primers) cho các gen gây đắng và kiểm tra tính khả dụng 

cũng như độ đặc hiệu của chúng (in silico) 

 Nội dung trên đã trình bày chi tiết trình tự DNA của các gen gây đắng ở giống dưa leo được 

nghiên cứu trước đây trên thế giới, cụ thể là giống dưa Gy14 (Gy14 gynoecious inbred line). Dựa trên 

thông tin trình tự DNA của các gen liệt kê ở nội dung trên, các cặp mồi PCR nhằm khuếch đại toàn 

bộ vùng gen (bao gồm mã mở đầu và kết thúc) được thiết kế. Các cặp mồi có thể được ứng dụng 

trong thực nghiệm nhằm khuếch đại các gen gây đắng ở các giống dưa leo tại Việt Nam. Sản phẩm 

khuếch đại có thể được sử dụng cho mục đích giải trình tự để tìm hiểu chính xác trình tự các gen này 

ở những giống dưa leo địa phương. Các cặp mồi PCR cho gen gây đắng được thiết kế và trình bày 

chi tiết ở bảng 3. Sau khi thiết kế, các mồi được kiểm tra độ đặc hiệu và tính khả dụng trên máy tính.  

Để kiểm tra độ khả dụng in silico, các chỉ tiêu như nhiệt độ nóng chảy (Tm), %GC và khả năng 

hình thành cấu trúc thứ cấp (mồi tự bắt cặp và bắt cặp chéo) được khảo sát và trình bày chi tiết ở bảng 

3. Kết quả cho thấy tất cả mồi điều có nhiệt độ nóng chảy từ trên 54 đến dưới 67oC, sự chênh lệch 
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Tm giữa 2 mồi trong cùng 1 cặp không quá 5oC (bảng 3). Hầu hết các mồi đều cho %GC trong khoảng 

45-55%, tuy vậy, riêng cặp mồi cho gen CsACT chỉ thu được %GC khá thấp (36,8 và 33,3% cho mồi 

xuôi và ngược) (bảng 3). Lý do là đặc điểm gen này có quá nhiều nucleotide A/T ở xung quanh 2 đầu 

của gen nên nhóm nghiên cứu đã rất cố gắng để thiết kế được cặp mồi này đảm bảo tiêu chí Tm không 

quá thấp và không hình thành cấu trúc thứ cấp. Bên cạnh đó, toàn bộ mồi đều không tạo cấu trúc thứ 

cấp như trình bày trong bảng 3.  

Về độ đặc hiệu, từng mồi PCR được BLAST lên hệ thống cơ sở dữ liệu DNA thực vật 

Phytozome (bao gồm cả thông tin bộ gen dưa leo), toàn bộ mồi thiết kế được chỉ bắt đúng 1 vị trí của 

gen đích và không có hiện tượng bắt cặp nhằm trên các vị trí khác trong bộ gen (bảng 3). Trong số 

15 gen này, hiện vẫn còn năm gen chưa tìm thấy trình tự đầy đủ (đã trình bày ở nội dung trên). Do 

đó, chúng tôi không tiến hành thiết kế mồi cho các gen này. Trong tương lai, nhóm sẽ tiếp tục theo 

dõi, cập nhật các nghiên cứu từ khắp nơi trên thế giới nhằm thu thập thông tin đầy đủ của gen này. 

Bảng 3. Thông tin chi tiết các mồi PCR của các gen liên quan  

đến con đường sinh tổng hợp chất gây đắng ở dưa leo 

STT Tên gen Trình tự mồi (5′-3′) Tm (oC) %GC Tự bắt cặp 
Bắt cặp 

chéo 

Tính đặc 

hiệu 

1 

Cucumis 

sativus 

Bitterness 

(CsBi) 

F: GGTTCGTTACGTGGAAGAAGA 

R: TCTCCTAATCCATGGCCAAAC 

63.3 

65.2 

47.6 

47.6 
Không có Không có Đạt 

2 
CYP88A60 

(Cs540) 

F: TAGCAGCCAAATACGTGC 

R: CCACTCACTTTAGTGACGATAC 

59.4 

57.3 

50.0 

45.5 
Không có Không có Đạt 

3 
CYP87D20 

(Cs890) 

F: GCCACTCCCATAACTTCTTC 

R: GGCCATTAATGAAACCATGC 

60.6 

64.3 

50.0 

45.0 
Không có Không có Đạt 

4 
CYP712D8 

(Cs490) 

F: CTGGTGACCAATTGGCACTA 

R: GAGATCCACCACTCTCCA 

62.8 

57.9 

50.0 

55.6 
Không có Không có Đạt 

5 
CYP88A60 

(Cs510) 

F: 

R: 
     

6 
CYP88A60 

(Cs530) 

F:  

R:  
     

7 
CYP88L3 

(Cs550) 

F: GTTGGAGCATGCTAGTTG 

R: CCTACTGCATCAATCTCTCTC 

57.4 

58.6 

50.0 

47.6 
Không có Không có Đạt 

8 
CYP88L4 

(Cs560) 

F:  

R:  
     

9 
CYP87D19 

(Cs710) 

F: CGTGGCCTTTGATAATGTTGC 

R: 

GTGTAGGCAAGGATTTGGATAG 

66.6 

61.7 

47.6 

45.5 
Không có Không có Đạt 

10 
CYP81Q58 

(Cs160) 

F: GCAGCTTAGTAAAGGAGCCG 

R: GGAAGATGAACTCCTCTTGC 

63.3 

60.9 

55.0 

50.0 
Không có Không có Đạt 

11 
CYP89A140 

(Cs170) 

F: GAAAGGAAAGGGGTGAAAGAG 

R: GAATGGTGGCATAAACATGG 

63.2 

63.0 

47.6 

45.0 
Không có Không có Đạt 

12 
CYP81Q59 

(Cs180) 

F:  

R:  
     

13 

Cucumis 

sativus 

Acetyltransfe

rase 

(CsACT) 

F: GGGTTTGTTGTTCATATTC 

R: GTTATTACAAACAACAGCATC 

54.8 

54.4 

36.8 

33.3 
Không có Không có Đạt 

14 

Cucumis 

sativus Bitter 

leaf (CsBl) 

F: GGTAGATTTCACAAACCCTCC 

R: CACATCAAGGCAATCAACTCG 

61.6 

65.9 

47.6 

47.6 
Không có Không có Đạt 

15 

Cucumis 

sativus Bitter 

fruit (CsBt) 

F:  

R:  
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4. Kết luận 

Sau quá trình nghiên cứu các công bố trước đây, chúng tôi thu thập được thông tin của 15 gen 

gây đắng của dưa leo và trình bày chi tiết ở bảng 1. Trong số này, có 10 gen có thông tin trình tự 

DNA hoàn chỉnh được thu thập từ các cơ sở dữ liệu DNA và trình bày chi tiết ở bảng 2 và phụ lục 1. 

Bên cạnh đó, năm gen có trình tự chưa hoàn chỉnh cũng được liệt kê trong bảng 2. Dựa trên thông tin 

trình tự này, các cặp mồi PCR được thiết kế và trình bày ở bảng 3. Các cặp mồi được kiểm tra được 

nhiệt độ nóng chảy (Tm), %GC, khả năng hình thành cấu trúc thứ cấp (tự bắt cặp và bắt cặp chéo), 

tính đặc hiệu trên máy tính bằng nhiều công cụ khác nhau. Kết quả kiểm tra in silico cho thấy các cặp 

mồi đều đạt các giá trị về tính khả dụng và độ đặc hiệu tốt. Mặc dù kết quả nghiên cứu này chỉ tạm 

dừng lại ở mức độ in silico, nhưng thông tin về chức năng và trình tự của các gen gây đắng sẽ rất hữu 

ích cho các đề tài thực nghiệm tiếp theo nhằm xác định chính xác trình tự các gen gây đắng ở các 

giống dưa leo đang được trồng tại nước ta. Kết hợp việc so sánh và xác định được các điểm khác biệt 

trong trình tự DNA của các gen gây đắng với kiểu hình lá/trái đắng ở các giống dưa leo khác nhau sẽ 

góp phần phát triển các marker DNA ứng dụng trong chọn tạo giống dưa leo mới ở Việt Nam.  
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