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DI TRUYỀN TÍNH KHÁNG Ở CẤP ĐỘ PHÂN TỬ VÀ ỨNG DỤNG CÔNG NGHỆ 
SINH HỌC TRONG CHỌN TẠO GIỐNG LÚA KHÁNG BỆNH BẠC LÁ

Đinh Xuân Hoàn1*, Nguyễn �ị �o1

TÓM TẮT
Bệnh bạc lá do vi khuẩn Xanthomonas oryzae pv. oryzae (Xoo) gây ra là một loại bệnh hại nghiêm trọng trên 

lúa có thể gây thiệt hại 50% năng suất. Sử dụng giống lúa kháng bệnh giúp kiểm soát một cách hiệu quả bệnh 
hại này. Các nghiên cứu về QTL (Quantitative trait locus)/gen kháng bệnh bạc lá cũng như nghiên cứu tương 
tác ký sinh - ký chủ ở cấp độ phân tử đã góp phần đẩy mạnh công tác chọn tạo giống lúa kháng bệnh bạc lá. 
Đến nay, 46 gen kháng vi khuẩn Xoo đã được xác định, trong đó 28 gen trội. 18/46 gen kháng vi khuẩn Xoo 
đã được phân lập bằng các phương pháp khác nhau. Bộ gen hoàn chỉnh của 4 nòi Xoo đã được công bố, chứa 
khoảng 5 triệu nucleotide với 9 - 19 gen mã hóa protein gây bệnh. Một số kỹ thuật sinh học phân tử như chọn 
giống bằng chỉ thị phân tử (Marker-assisted selection - MAS) và chỉnh sửa gen bằng CRISPR/Cas9 (Clustered 
Regularly Interspaced Short Palindromic Repeats/Cas9) đã được ứng dụng giúp đẩy nhanh quá trình chọn tạo 
giống lúa kháng bệnh bạc lá.
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1. Giới thiệu
Lúa (Oryza sativa L.) là một trong những cây 

lương thực chính của thế giới, với diện tích năm 
2019 đạt 162 triệu hecta, cho sản lượng ước đạt hơn 
755 triệu tấn (FAO, 2020). Lúa được trồng ở hơn 
100 quốc gia trên thế giới, ở khắp các châu lục trừ 
Châu Nam Cực (Fukagawa and Ziska, 2019) và là 
nguồn cung cấp tinh bột cho hơn 50% dân số toàn 
cầu (Pradhan et al., 2020). Do đó, việc nâng cao 
sản lượng và chất lượng lúa gạo là cần thiết để đảm 
bảo an ninh lương thực trong bối cảnh dân số thế 
giới tăng nhanh, biến đổi khí hậu toàn cầu, và các 
nguyên nhân khác (Qian et al., 2016).

Chọn tạo giống lúa kháng bệnh là một trong 
những mục tiêu chính của các chương trình chọn 
giống hiện nay (Dinh et al., 2020). Bệnh bạc lá do 
vi khuẩn Xanthomonas oryzae pv. oryzae (Xoo) 
gây ra là loại bệnh hại phổ biến trên lúa, lây lan 
mạnh và gây thiệt hại nghiêm trọng đến năng suất 
(Pradhan et al., 2020). Bệnh có thể làm giảm năng 
suất đến 50% tùy thuộc vào giống lúa, giai đoạn 
sinh trưởng, vùng sinh thái và các điều kiện môi 
trường (Liu et al., 2014). Cải thiện nền di truyền, kết 
hợp đặc tính năng suất cao và chất lượng tốt với 
khả năng kháng bệnh là biện pháp hiệu quả và bền 
vững nhất về mặt sinh thái để kiểm soát bệnh hại 
(Dinh et al., 2020). Nhiều gen kháng bệnh đã được 
đưa vào các giống cây trồng để kiểm soát các loại 

bệnh hại chính, đặc biệt là các gen trội. Tuy nhiên, 
quá trình tiến hóa song song giữa cây trồng và tác 
nhân gây bệnh dẫn đến việc các gen kháng thường 
bị vượt qua bởi sự xuất hiện của các nòi, chủng vi 
sinh vật gây bệnh mới. Do đó, việc phát hiện các 
nguồn vật liệu mang gen kháng mới cần được quan 
tâm, đồng thời cần có các biện pháp sử dụng có 
hiệu quả nguồn gen kháng sẵn có trong công tác 
chọn tạo giống kháng bệnh (Wang et al., 2020). 

Bài tổng quan này tập trung thảo luận về di 
truyền tính kháng bệnh bạc lá trên lúa, tác động 
qua lại giữa cây lúa và vi khuẩn Xoo, trong đó nhấn 
mạnh cơ chế hình thành tính kháng ở cấp độ phân 
tử, đồng thời cập nhật những thành tựu của việc 
ứng dụng các công cụ hiện đại trong chọn tạo 
giống lúa kháng bệnh bạc lá.

2. Nguồn gốc và phân bố của các gen Xa trên các 
nhiễm sắc thể

Đến nay, 46 QTLs/loci quy định tính kháng vi 
khuẩn Xoo (gọi tắt là “gen kháng”) đã được xác 
định trên lúa (Chen et al., 2020). Phần lớn các gen 
này được xác định trên lúa thuần thuộc hai loài O. 
sativa spp. indica (15 gen) và O. sativa spp. japonica 
(13 gen); một số gen kháng được phát hiện trên 
lúa dại (7 gen) và cỏ dại (4 gen) (Hình 1). Báo cáo 
trước đây cho thấy các loài lúa dại mang nhiều gen 
kháng vi khuẩn Xoo (Angeles-Shim et al., 2020) 
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3. Cấu trúc bộ gen của vi khuẩn Xoo
Một số nòi Xoo như MAFF 311018, KACC 

10331, PXO99A  và AXO1947 đã được giải trình 
tự toàn bộ hệ gen. Bộ gen của vi khuẩn Xoo chứa 
khoảng 5 triệu nucleotide với tỷ lệ Guanine và 

Cytocine chiếm khoảng 63,7%. Số lượng gen của 
các nòi này dao động từ 3.706 gen (nòi AXO1947) 
(Huguet et al., 2016) đến 5.083 gen (nòi PXO99A) 
(Salzberg et al., 2008). Tuy nhiên, số lượng gen mã 
hóa protein tấn công cây ký chủ khá tương đồng 
giữa các nòi (Bảng 1).

nhưng ít được quan tâm nghiên cứu. Gen kháng 
bệnh bạc lá phân bố trên hầu hết các nhiễm sắc 
thể (NST), trừ NST số 9 và số 10, phần lớn các gen 

kháng tập trung trên NST số 11 (20 gen) (Pradhan 
et al., 2020) (Hình 1).

Hình 1. Nguồn gốc của các gen kháng vi khuẩn Xoo trên lúa đã được xác định (trái)
và phân bố của chúng trên các NST (phải)

Bảng 1. So sánh bộ gen hoàn chỉnh của một số nòi vi khuẩn Xoo

Nòi Kích thước (bp) Tỷ lệ GC (%) Tổng số gen Số protein gây bệnh TLTK
AXO1947 4.674.975 63,89 3.706 9 (Huguet et al., 2016)
MAFF 311018 4.940.217 63,70 4.372 17 (Ochiai et al., 2005)
KACC 10331 4.941.439 63,70 4.637 15 (Lee et al., 2005)
PXO99A 5.240.075 63,60 5.083 19 (Salzberg et al., 2008)

Việc giải trình tự bộ gen vi khuẩn Xoo giúp tìm 
hiểu về các gen mã hóa protein làm tăng khả năng 
gây bệnh, đồng thời cung cấp dữ liệu cho những 
nghiên cứu về tác  động qua lại giữa vi khuẩn và cây 
lúa. Từ đó, các nhà nghiên cứu về di truyền và chọn 
tạo giống có thể hoạch định chiến lược phù hợp để 
phát triển giống lúa kháng bệnh bạc lá.

4. Tình hình nghiên cứu QTLs/loci quy định tính 
kháng bệnh bạc lá hại lúa

Các gen kháng vi khuẩn Xoo đầu tiên được xác 
định gồm Xa-1, Xa-2, Xa-3, và Xa-11 được xác định 
tại Nhật Bản, và các gen từ Xa-4 đến Xa-10 được 
xác định tại Philipine (Pradhan et al., 2020). Các gen 
kháng quy định mức độ kháng khác nhau với các 
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5. Phân lập và giải trình tự gen kháng vi khuẩn Xoo

Trong số 46 QTLs/loci quy định tính kháng 
vi khuẩn Xoo đã biết, 19 gen kháng vi khuẩn Xoo 
đã được phân lập và giải trình tự, bao gồm: Xa1, 
Xa2/Xa31, Xa3/Xa26, Xa4, xa5, Xa7, Xa10, xa13, 
Xa14, Xa21, Xa23, xa25, Xa26, Xa27, xa41, Rxo1, 
Xa45, và CGS-Xo111. Mười gen trong số này đã 
được xác định mã hóa protein thuộc họ Nucleotide 
Binding Site Leucine-Rich Repeat (NLR); 4 gen 
thực thi (executor gene), 3 gen mã hóa protein vận 
chuyển đường (Suger Eventually Will be Exported 
Transporter - SWEET), và 2 gen mã hóa các loại 
protein khác (Xa4 và xa5) (Bảng 2).

Các gen kháng vi khuẩn Xoo mã hóa các loại 
protein khác nhau, và các protein này tham gia vào 
quá trình hình thành tính kháng bệnh theo các cơ 
chế khác nhau. NLR là họ protein phổ biến nhất 
liên quan đến tính kháng bệnh ở thực vật và động 
vật (Li et al., 2015), được đặc trưng bởi các vùng lặp 

lại chứa nhiều amino axit loại Leucine. Các miền 
giàu Leucine thường có tính tương đồng cao với 
các protein NLR khác. Các protein NLR được báo 
cáo tham gia vào tất cả các giai đoạn hình thành 
tính kháng bệnh như nhận diện vi sinh vật gây 
bệnh , lan truyền tín hiệu  và kích hoạt phản ứng 
tự vệ (Dinh et al., 2020). Đa số các gen kháng vi 
khuẩn Xoo được phân lập và giải trình tự cho đến 
nay thuộc nhóm protein này. 

Các gen thực thi được phát hiện cho đến nay 
đều là các gen quy định tính kháng các loài vi khuẩn 
Xanthomonas, bao gồm các gen kháng Xoo trên lúa 
(Xa10, Xa23, Xa27 và Xa7) và các gen quy định tính 
kháng vi khuẩn X. campestris (Bs3 và Bs4C) trên ớt 
(Römer et al., 2007; Strauß et al., 2012). Các protein 
được mã hóa bởi gen thực thi thường có kích thước 
nhỏ, chứa một số vùng liên kết với màng tế bào, 
thường có trình tự amino axit rất khác với các loại 
protein đã biết, và chỉ biểu hiện khi có sự tương tác 
với protein đặc hiệu do vi khuẩn tiết vào tế bào ký chủ.

nòi vi khuẩn Xoo khác nhau (Hình 2). Hiện nay, các 
gen kháng bệnh bạc lá được định danh và đề xuất 
tên gọi từ Xa1 đến Xa46 thay vì Xa-1 đến Xa-46.

Các gen kháng vi khuẩn Xoo gồm 18 gen lặn và 
28 gen trội. Một số gen trội được xác định từ rất 
sớm gồm Xa1 - Xa4 (Kumar et al., 2020). Nhiều 

gen trội khác được xác định gần đây bao gồm Xa35 
- Xa40 và Xa46 (Chen et al., 2020; Pradhan et al., 
2020). Các gen còn lại di truyền theo quy luật đơn 
gen lặn gồm xa5, xa8-9, xa13, xa15, xa19-20, xa24 
- 26, xa28, xa31, xa33 - 34, xa41 - 42, và xa44 - 45 
(Pradhan et al., 2020). 

Hình 2. Mức độ phản ứng của một số giống lúa với vi khuẩn Xoo. 
Các hình ảnh từ dưới lên trên thể hiện mức độ bị bệnh cấp 1, 3, 5, 7, và cấp 9
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 Các protein thuộc nhóm SWEET là mục tiêu 
có chọn lọc của các loài vi khuẩn gây bệnh trên cây 
trồng và chúng tạo điều kiện thuận lợi cho sự xâm 
nhập và gây bệnh của vi khuẩn (Chandran, 2015). 
Khả năng xâm nhập và gây bệnh của vi khuẩn bị 
giảm khi quá trình sinh tổng hợp các loại protein 
SWEET trong cây bị gián đoạn (Chandran, 2015). 
Gen xa13, xa25 và xa41 là các gen lặn và có liên 
quan mật thiết đến tính mẫn cảm của cây lúa đối 
với bệnh bạc lá. Việc làm giảm mức độ biểu hiện 
hoặc bất hoạt những gen này giúp cải thiện tính 
kháng bệnh bạc lá của cây lúa (Streubel et al., 2013; 
Zhou et al., 2015). Trong khi đó, protein Wall-
associated Kinase được mã hóa bởi gen Xa4 có thể 
tham gia vào quá trình nhận biết vi khuẩn Xoo từ 
màng tế bào và kích hoạt lớp phòng vệ thứ nhất của 
tế bào lúa (Decreux and Messiaen, 2005).

6. �ành tựu chọn tạo giống lúa kháng vi khuẩn 
Xoo/bệnh bạc lá

6.1. Chọn giống lúa bằng chỉ thị phân tử
Chọn giống bằng chỉ thị (MAS) là quá trình chọn 

lọc gián tiếp một tính trạng dựa vào chỉ thị phân 

tử liên kết với tính trạng mong muốn thay vì chọn 
lọc trực tiếp (Ribaut and Hoisington, 1998). MAS 
đã được ứng dụng rộng rãi trong chọn tạo giống 
lúa kháng bệnh bạc lá ở nhiều quốc gia trên thế 
giới, đặc biệt là trong các dự án tích hợp nhiều gen 
kháng. Các chỉ thị vị trí chuỗi đánh dấu (Sequence-
Tagged Sites - STS) đã được sử dụng trong việc tích 
hợp các gen xa5, xa13 và Xa21 vào ba dòng lúa gồm 
IR65598-112, IR65600-42, và IR65600-96 (Sanchez 
et al., 2000). Các dòng tích hợp ba gen có tính kháng 
cao với cả 6 chủng vi khuẩn Xoo (chiều dài vết bệnh 
nhỏ hơn 2,5 cm) trong khi các dòng thuần ban đầu 
cho chiều dài vết bệnh lên đến 20,5 cm. Tương tự, 
các gen kháng Xa4, xa5, xa13 và Xa21 đã được tích 
hợp trên giống lúa IR24 nhờ sử dụng các chỉ thị đa 
hình chiều dài đoạn giới hạn (Restriction Fragment 
Length Polymorphism - RFLP) giúp tạo tính kháng 
cao với cả 6 chủng vi khuẩn Xoo (Huang et al., 1997). 
Giống lúa PR106 cũng đã được cải tiến tính kháng vi 
khuẩn Xoo nhờ tích hợp các gen kháng xa5, Xa13 và 
Xa21 thông qua ứng dụng chỉ thị STS (Singh et al., 
2001). Khi lây nhiễm nhân tạo với 17 mẫu vi khuẩn 
Xoo, chiều dài vết bệnh lớn nhất ghi nhận trên dòng 
PR106 đã tích hợp 3 gen kháng là 1,67 cm trong khi 

Bảng 2. Tổng hợp các gen kháng vi khuẩn Xoo đã được phân lập và giải trình tự

Stt Gen kháng Loại protein được mã hóa Tài liệu tham khảo
1 Xa1 NBS-LRR (1) (Ji et al., 2016)
2 Xa3/Xa26 LRR-RLK (2) (Xiang et al., 2006)
3 Xa4 Wall-associated Kinase (Hu et al., 2017)
4 xa5 TFIIAg5 transcription factor (Jiang et al., 2006)
5 Xa10 Executor R protein (Tian et al., 2014)
6 xa13 SWEET (4)-type protein (Yang et al., 2006)
7 Xa21 LRR-RLK (2) (Pruitt et al., 2015)
8 Xa23 Executor R protein (Wang et al., 2015)
9 xa25 SWEET (4)-type protein (Zhou et al., 2015)

10 Xa27 Executor R protein (Gu et al., 2005)
11 xa41 SWEET (4)-type protein (Streubel et al., 2013)
12 Xa2/Xa31 CTR-NLRs (3) (Ji et al., 2020)
13 Xa7 Executor R protein (Chen et al., 2021)
14 Xa14 CTR-NLRs (3) (Ji et al., 2020)
15 Xa45 CTR-NLRs (3) (Ji et al., 2020)
16 Rxo1 NBS-LRR (1) (Zhao et al., 2004)
17 CGS-Xo111 CTR-NLRs (3) (Ji et al., 2020)
Ghi chú:  (1) Nucleotide Binding Site Leucine-Rich Repeat

(2) Leucine Rich Repeat Receptor-Like Kinase
(3) Centre Tandem Repeat Nucleotide Leucine Rich Repeats
(4) Suger Eventually Will be Transported
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chiều dài vết bệnh trên giống PR106 ban đầu cao 
nhất đạt 26,33 cm. Ở Việt Nam, so với giống lúa LT2 
thuần chủng, dòng LT2 được tích hợp gen Xa21 cho 
chiều dài vết bệnh với 2 chủng vi khuẩn Xoo 981.
HUA10146 và 996.HUA10147 từ 17,5 và 21,1 cm 
giảm xuống còn 4,4 và 8,0 cm (Nguyen et al., 2018a). 
Công nghệ MAS đã được sử dụng để tích hợp hai gen 
kháng Xa21 và Xa7 vào giống lúa Bắc thơm 7 nhiễm 
bệnh, và đã tạo được các dòng kháng với nhiều 
chủng vi khuẩn Xoo (Nguyen et al., 2018b).

6.2. Chọn giống lúa bằng công nghệ chuyển gen
Việc chuyển gen mục tiêu vào cây lúa đã được 

phát triển từ những năm 1980, trong đó việc dùng vi 
khuẩn Agrobacterium làm trung gian là một trong 
những phương pháp phổ biến nhất được dùng để 
nghiên cứu chức năng của gen, cải thiện các tính 
trạng nông học, tăng năng suất lúa (Ratanasut et 
al., 2017). Chuyển gen kháng vi khuẩn Xoo vào 
giống lúa mục tiêu là biện pháp trực tiếp và thuận 
tiện nhất để kiểm soát bệnh bạc lá. Gen kháng phổ 
rộng Xa21 đã được chuyển vào giống lúa Minghui 
63 giúp làm giảm chiều dài vết bệnh xuống còn 1 – 
2 cm trên dòng chuyển gen so với 15 – 18 cm trên 
giống thuần ban đầu ở thời điểm 14 ngày sau lây 
nhiễm (Zhang et al., 1998). Các dòng chuyển gen 
Minghui 63 và WanB mang gen Xa21 thể hiện tính 
kháng cao, đồng thời con lai giữa hai dòng chuyển 
gen này cũng cho thấy tính kháng cao và ổn định 
với bệnh bạc lá (Jiadao et al., 2001). Gen Xa21 cũng 
được chuyển vào giống lúa IR50 (mang gen Xa4) 
giúp làm tăng tính kháng với cả ba nòi vi khuẩn 
Xoo. Chiều dài vết bệnh của tất cả các dòng chuyển 
gen đều nhỏ hơn 4 cm trong khi giống IR24 cho 
chiều dài vết bệnh 13,5 – 17,8 cm, và trên giống 
IR50 là 9,4 cm (Narayanan et al., 2002).

6.3. Chọn giống lúa bằng kĩ thuật chỉnh sửa gen 
CRISPR-Cas9

CRISPR/Cas9 là một trong những kỹ thuật hiện 
đại giúp các nhà khoa học chỉnh sửa một phần 
bộ gen của sinh vật bằng cách cắt bỏ, thêm vào, 
hoặc thay đổi một hoặc một số đoạn trình tự DNA. 
Hiện nay, đây là phương pháp chỉnh sửa gen đơn 
giản nhất, linh hoạt và chính xác nhất. Từ năm 
2019 đến nay, kỹ thuật CRISPR/Cas9 được phát 
triển rất mạnh, ứng dụng rộng rãi trong nhiều lĩnh 
vực trên nhiều loài sinh vật khác nhau, trong đó 
có chỉnh sửa gen lúa để tạo tính kháng bệnh bạc 
lá. Giống lúa nhiễm vi khuẩn Xoo Zhonghua11 

được tăng cường tính kháng bằng cách dùng kỹ 
thuật CRISPR/Cas9 để can thiệp vào vùng mã hóa 
protein của gen OsSWEET14 (gen nhiễm bệnh) của 
giống gốc (Zeng et al., 2020). Các biến thể của gen 
OsSWEET14 đã tổng hợp ra các protein chỉ có 1 
hoặc không có vùng liên kết với màng tế bào, trong 
khi protein OsSWEET14 gốc có 7 vùng liên kết với 
màng tế bào. Sự thay đổi về cấu trúc protein đã làm 
gián đoạn đáng kể quá trình vận chuyển đường, từ 
đó làm tăng tính kháng vi khuẩn Xoo của các dòng 
lúa mang các thể biến dị này. Kỹ thuật này cũng 
được dùng để thay đổi trình tự nhận diện vi khuẩn 
trên vùng điều hòa của các gen OsSWEET11, 
OsSWEET13 và OsSWEET14 để có được tính 
kháng vi khuẩn Xoo (Xu et al., 2019; Zafar et al., 
2020). Sự thay đổi trình tự nhận diện của các gen 
trên khiến các chất tiết của vi khuẩn Xoo không 
thể kích hoạt quá trình sinh tổng hợp protein, do 
đó hạn chế khả năng xâm nhập và gây bệnh của 
vi khuẩn. Gen Xa13 quyết định sự phát triển của 
hạt phấn, đồng thời làm tăng tính mẫn cảm của 
cây lúa với bệnh bạc lá. Vùng điều hòa của gen này 
được thay đổi bằng cách loại bỏ 149 nucleotide nhờ 
kỹ thuật CRISPR/Cas9 làm cho gen không bị kích 
hoạt bởi vi khuẩn Xoo, từ đó tạo nên tính kháng 
bệnh bạc lá, trong khi không làm ảnh hưởng đến sự 
phát triển của hạt phấn (Li et al., 2020).

7. Hướng nghiên cứu trong tương lai
Phần lớn các QTLs/loci quy định tính kháng vi 

khuẩn Xoo đã được phát hiện trên lúa trồng và một 
số ít được phát hiện trên các loài lúa dại. Nguồn 
gen kháng vi khuẩn Xoo trên các loài lúa dại rất 
phong phú và cần được quan tâm nghiên cứu trong 
thời gian tới nhằm tìm ra nguồn gen kháng mới.

Việc hoàn thành giải trình tự bộ gen của vi 
khuẩn Xoo cũng như phân lập và giải trình tự các 
gen kháng vi khuẩn Xoo trên lúa tạo điều kiện 
thuận lợi cho các nghiên cứu về tương tác giữa ký 
sinh và ký chủ ở cấp độ phân tử. Cần tiếp tục phân 
lập và giải trình tự các gen kháng nhằm tìm hiểu cơ 
chế hình thành tính kháng của chúng, từ đó nâng 
cao khả năng ứng dụng của các gen này trong các 
chương trình chọn tạo giống.

Bên cạnh đó, cần đẩy mạnh ứng dụng các kỹ 
thuật hiện đại như MAS và CRISPR/Cas9 trong 
việc tích hợp nhiều gen kháng bệnh để hình thành 
tính kháng phổ rộng và bền vững, đồng thời rút 
ngắn thời gian tạo ra các giống lúa kháng bệnh.
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Molecular genetics of resistance and the application of biotechnology 
in rice breeding for bacterial blight resistance

Xuan Hoan Dinh, �i �o Nguyen

Abstract 
�e bacterial blight caused by Xanthomonas oryzae pv. oryzae (Xoo) is a severe rice disease that can cause yield losses 
of up to 50%. Using resistant rice varieties control e�ectively this disease. Studies on QTL (Quantitative trait locus)/
genes for blight resistance as well as the study of host-pathogen interaction at the molecular level have contributed 
supporting the breeding of resistant rice varieties. To date, 46 genes conferring resistance to Xoo have been identi�ed, 
of which 28 were conferred by single dominant genes. 18/46 Xoo resistance genes have been isolated by various 
approaches. �e complete genome of 4 isolates of Xoo has been published, containing about 5 million nucleotides 
with 9-19 genes encoding pathogen e�ectors. A number of molecular biology techniques such as marker-assisted 
selection (MAS) and gene editing by Cas9 (Clustered Regularly Interspaced Short Palindromic Repeats/Cas9 - 
CRISPR/Cas9) have been applied to promote molecular biology to speed up the process of selecting rice varieties 
resistant to blight disease.
Keywords:  Rice, bacterial blight, resistance, rice breeding
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KẾT QUẢ BIẾN NẠP CẤU TRÚC CRISPR/Cas9 CHỈNH SỬA GEN GmHyPRP1
VÀO GIỐNG ĐẬU TƯƠNG ĐT22 THÔNG QUA 

VI KHUẨN Agrobacterium tumefaciens
 Nguyễn Hữu Kiên1,*, Nguyễn �ị Hòa1, Tống �ị Hường1, 
Nguyễn Trung Anh1, Đinh �ị �u Ngần1, Chu Đức Hà2, 
Phạm Vũ Long3, Đinh �ị Mai �u1, Lê �ị Mai Hương1, 

Jae-Yean Kim4, Vũ Văn Tiến1,4, Phạm Xuân Hội1, 
Lê Đức �ảo1, Nguyễn Văn Đồng1,*

TÓM TẮT
Chỉnh sửa gen bằng công nghệ CRISPR/Cas9 hiện là hướng nghiên cứu đầy hứa hẹn để phát triển các giống 

đậu tương đáp ứng mục tiêu nâng cao năng suất, chất lượng hạt và có khả năng chống chịu với các điều kiện bất 
lợi do ngoại cảnh gây ra. Hiệu quả biến nạp gen thông qua vi khuẩn Agrobacterium tumefaciens phụ thuộc vào 
một số yếu tố như vector, promoter, gen chọn lọc, chủng vi khuẩn, và đặc biệt là khả năng tái sinh của giống 
đậu tương. Nghiên cứu nhằm biến nạp cấu trúc CRISPR/Cas9 chỉnh sửa gen GmHyPRP1 vào giống đậu tương 
ĐT22 thông qua chủng vi khuẩn A. tumefaciens EHA105. Kết quả cho thấy, khi biến nạp cấu trúc chỉnh sửa gen 
CRISPR/Cas9 vào giống đậu tương ĐT22 cho tỷ lệ đa chồi, tỷ lệ sống sót sau chọn lọc và hiệu quả tiếp nhận 
lần lượt là 87,44%, 7,43% và 4,58%.

Từ khóa: Biến nạp gen, CRISPR/Cas9, giống đậu tương ĐT22
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