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TÓM TẮT 
Trehalose-6-phosphate phosphatase (TPP) được ghi nhận là enzyme chính tham gia 
vào quá trình sinh tổng hợp trehalose. Nghiên cứu trước đây đã ghi nhận vai trò của 
nhóm TPP liên quan đến các quá trình sinh học diễn ra ở thực vật. Trong nghiên cứu 
này, tổng số 10 thành viên của nhóm TPP đã được báo cáo trong dữ liệu của cây sắn 
(Manihot esculenta). Thông tin chú giải và vị trí phân bố trên nhiễm sắc thể của 
nhóm MeTPP đã được khai thác. Các gene thành viên MeTPP phân bố rải rác trên 
nhiễm sắc thể trong genome của cây sắn. Cụ thể, nhiễm sắc thể số 2, 6 và 14 chứa 2 
gene MeTPP. Khảo sát vùng promoter của nhóm gene MeTPP đã phát hiện sự phân 
bố của các nhóm yếu tố điều hòa cis- cảm ứng phytohormone. Nghiên cứu đã xác 
định được promoter của 8 gene MeTPP chứa ít nhất một nhóm yếu tố điều hòa cis- 
cảm ứng với auxin, ethylene, abscisic acid, salicylic acid, jasmonic acid và 
gibberellin. Phân tích dữ liệu RNA-Seq cho thấy 7 gene MeTPP có biểu hiện ở ít nhất 
1 mẫu. MeTPP09 được xác định là gene có biểu hiện đặc thù ở lá và gân lá, biểu 
hiện mạnh ở thân, tổ chức phát sinh phôi cấu tạo soma và mô phân sinh chóp rễ, 
trong khi MeTPP03 và 05 có xu hướng biểu hiện mạnh ở mô sẹo phôi hóa. Kết quả 
của nghiên cứu này đã cung cấp những thông tin cơ bản về nhóm enzyme TPP ở cây 
sắn để phân tích chức năng gene MeTPP liên quan đến tính chống chịu. 

ABSTRACT 
Trehalose-6-phosphate phosphatase (TPP) has been regarded as one major enzyme 
that is directly involved in the synthesis of trehalose. The function of TPP families has 
been demonstrated to be related to various biological processes in higher plant species. 
In this study, a total of 10 members of the TPP family have been identified in the 
assembly of cassava (Manihot esculenta). The annotation and chromosomal 
distribution of the MeTPP genes have been obtained. We found that the MeTPP genes 
are randomly localized in the chromosomes. Particularly, chromosome 2, 6 and 14 
share the highest members (2) of the MeTPP family. Analysis of the 1000 bp sequences 
in the promoter regions of the MeTPP gene family showed a distribution of 
phytohormone- responsive cis- regulatory elements. Particularly, the promoter regions 
of 8 MeTPP genes contain at least one cis- regulatory elements that are responsive to 
auxin, ethylene, abscisic acid, salicylic acid, jasmonic acid and gibberellin. Of our 
interest, our RNA-Seq analysis indicated that 7 MeTPP genes are expressed in at least 
one major organ/tissue. Interestingly, MeTPP09 is specifically expressed in leaf, mid 
vein samples and highly expressed in stem, somatic organized embryogenic structure 
and root apical meristem samples, while two genes, like MeTPP03 and 05 are tended 
to highly expressed in friable embryogenic callus samples. The results of this study 
could provide comprehensive information of the TPP family in cassava for further 
functional characterization of the MeTPP genes related to stress tolerance. 
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1. ĐẶT VẤN ĐỀ 

Cây sắn (Manihot esculenta), 2n=36, là một 

trong những đối tượng cây trồng chủ lực đóng 

một vai trò không thể thiếu trong nền sản xuất 

nông nghiệp ở Việt Nam [1]. Đạt giá trị xuất 

khẩu hơn 1 tỷ Đô la Mỹ, củ sắn chứa lượng tinh 

bột cao được sử dụng như một nguồn thực phẩm 

thiết yếu cho con người, cung cấp nguyên liệu 

cho chế biến thức ăn chăn nuôi và đóng vai trò 

quan trọng trong lĩnh vực năng lượng [2, 3]. 

Hơn nữa, sắn được chứng minh là đối tượng cây 

trồng tính chống chịu tốt, khả năng thích ứng 

cao [4], do đó, làm rõ về cơ chế đáp ứng bất lợi 

của cây sắn ở cấp độ phân tử được xem là chìa 

khóa để hướng đến canh tác sắn bền vững, nhất 

là trong bối cảnh một số địa phương đang chịu 

ảnh hưởng của biến đổi khí hậu.  

Ở thực vật, trehalose, một dạng disaccharide 

hình thành từ hai phân tử đường glucose kết hợp 

với nhau thông qua liên kết α,α-1,1-glucosidic 

được chứng minh là duy trì áp suất thẩm thấu 

nội bào, từ đó đóng vai trò quan trọng trong cơ 

chế đáp ứng bất lợi, điển hình như bất lợi thẩm 

thấu gây ra bởi hạn hán và nồng độ muối cao [5, 

6]. Ở thực vật, trehalose được sinh tổng hợp 

thông qua xúc tác của hai nhóm enzyme chính, 

bao gồm trehalose-6-phosphate synthase và 

trehalose-6-phosphate phosphatase (TPP). 

Trong đó, TPP xúc tác cho phản ứng 

dephosphoryl hóa từ tiền chất trehalose-6-

phosphate tạo thành trehalose [7]. Chức năng 

của enzyme TPP đã được ghi nhận trong việc 

điều hòa hàm lượng trehalose để duy trì trạng 

thái cân bằng nội môi, từ đó thích ứng với sự 

thay đổi của điều kiện môi trường [5, 6]. Đến 

nay, nhóm TPP đã được ghi nhận trên một số 

đối tượng quan trọng, như Arabidopsis thaliana 

[8], lúa gạo (Oryza sativa) [9], ngô (Zea mays) 

[10], Populus spp. [11], lúa mỳ (Triticum 

aestivum) [12] và 4 loài Gossypium spp., bao 

gồm G. raimondii, G. arboreum, G. hirsutum và 

G. barbadense [13]. Dựa trên dữ liệu di truyền 

của cây sắn trước đây, tổng số 10 gene mã hóa 

nhóm TPP đã được báo cáo, với thông tin về sơ 

đồ hình cây của nhóm [14]. Tuy nhiên, vùng 

promoter và mức độ biểu hiện của các gene mã 

hóa nhóm TPP ở cây sắn chưa được ghi nhận, 

nhất là khi dữ liệu về genome của cây sắn đã 

được công bố gần đây [15] cho phép đi sâu vào 

khai thác thông tin về các nhóm gene quan trọng.  

Mục tiêu của nghiên cứu này nhằm sàng lọc 

và xác định nhóm TPP trong dữ liệu của cây sắn 

dựa trên cách tiếp cận tin sinh học dữ liệu lớn. 

Theo đó, thông tin về các thành viên của nhóm 

TPP đã được xác định và sàng lọc trong dữ liệu 

proteome của cây sắn. Sau đó, vùng promoter 

của các gene mã hóa nhóm TPP ở cây sắn được 

khai thác để phân tích sự có mặt của yếu tố điều 

hòa cis- cảm ứng phytohormone. Cuối cùng, dữ 

liệu phiên mã ở 4 mẫu mô và 7 mẫu cơ quan 

chính ở cây sắn được sử dụng để phân tích mức 

độ biểu hiện đặc thù của nhóm gene TPP. 

2. PHƯƠNG PHÁP NGHIÊN CỨU 

2.1. Vật liệu nghiên cứu 

Dữ liệu genome, proteome của cây sắn được 

mô tả trong nghiên cứu trước đây của Bredeson 

và cộng sự [15] khai thác trên cơ sở dữ liêụ 

Phytozome [16] và NCBI.  

Dữ liệu transcriptome của cây sắn được mô 

tả trong nghiên cứu trước đây [17] khai thác trên 

cơ sở dữ liệu GEO NCBI [18] và Plant 

Regulomics [19]. 

2.2. Phương pháp nghiên cứu 

Phương pháp xác điṇh và điṇh danh: Các 

bước sàng lọc và xác định TPP ở cây sắn được 

tiến hành dựa theo mô tả trong nghiên cứu trước 

đây [9, 10, 12]. Cụ thể, vùng bảo thủ đăc̣ trưng 

của enzyme TPP đăc̣ thù ở thưc̣ vâṭ [7] thu thâp̣ 

trên Pfam [20] đươc̣ truy vấn trên proteome của 

cây sắn [15] đa ̃giải ma ̃genome trên cơ sở dữ 

liêụ Phytozome [16] và NCBI. Tất cả tı̀m kiếm 

đaṭ đô ̣tin câỵ (với giá tri ̣E-value ≤10-10) đươc̣ 

tiếp tuc̣ đối chiếu (BlastP) trên NCBI để chú giải 

thông tin cho nhóm enzyme TPP, bao gồm mã 

điṇh danh, vi ̣ trı ́phân bố trên genome, trı̀nh tư ̣

toàn vùng gene (genomic DNA sequence, 

gDNA) và trı̀nh tư ̣đoaṇ ma ̃hóa (coding DNA 

sequence, CDS). 
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Phương pháp thu thập vùng promoter: Vùng 

promoter của các gene mã hóa TPP ở cây sắn 

được thu thập dựa theo nghiên cứu trước đây 

của Niu và cộng sự [21]. Cụ thể, đoạn trình tự 

1000 bp trước vị trí mã mở đầu ATG của các 

gene khai thác trên Phytozome [16] được khai 

thác cho phân tích yếu tố điều hòa cis- 

Phương pháp phân tích yếu tố điều hòa cis-: 

Các yếu tố điều hòa cis- đáp ứng phytohormone 

được khai thác trên đoạn 1000 bp trên vùng 

promoter của gene mã hóa TPP ở sắn dựa theo 

mô tả trong nghiên cứu trước đây [22]. Cụ thể, 

GARE-motif (-AAACAGA- hoặc -TCTGTTG-) 

và P-box (-GCCTTTTGAGT-) liên quan đến cảm 

ứng gibberellin, TGA-element (-AACGAC-) và 

AuxRR-core liên quan đến cảm ứng auxin, ERE 

(ethylene-responsive element, -ATTTCAAA-) 

liên quan đến cảm ứng ethylene, TCA-element 

(-CAGAAAAGGA- hoặc -GAGAAGAATA-) 

liên quan đến cảm ứng salicylic acid, TGACG-

motif (-TGACG-) và CGTCA-motif (-CGTCA-) 

liên quan đến cảm ứng jasmonic acid, và ABRE 

(ABA-responsive element, -CACGTG- hoặc -

TACGTG-) liên quan đến cảm ứng abscisic acid 

[21-23]. 

Phương pháp phân tı́ch dữ liêụ RNA-Seq: 

Các dữ liêụ RNA-Seq ở cây sắn đươc̣ thu thâp̣ 

từ thư viêṇ GEO NCBI [18] và Plant 

Regulomics [19] dựa theo mô tả trong nghiên 

cứu trước đây. Cụ thể, dữ liệu biểu hiện 

GSE82279 được thu thập ở 4 mô, bao gồm mô 

sẹo phôi hóa (friable embryogenic callus, FEC), 

tổ chức phát sinh phôi cấu tạo soma (somatic 

organized embryogenic structures, OES), mô 

phân sinh chóp rễ (root apical meristem, RAM) 

và mô phân sinh đỉnh chồi (shoot apical 

meristem, SAM), và 7 cơ quan chính, bao gồm 

lá, gân lá, cuống lá, rễ sợi, củ, chồi bên và thân 

[17]. Mã định danh gene của nhóm TPP được 

sử dụng để khai thác mức độ biểu hiêṇ, thể hiện 

bằng giá trị FPKM (fragments per kilobase of 

transcript per million reads mapped), sau đó 

đươc̣ xử lý và biểu diêñ bằng thuâṭ toán R [24]. 

3. KẾT QUẢ VÀ THẢO LUẬN 

3.1. Xác định và định danh thông tin của 

nhóm TPP ở cây sắn 

Để xác định nhóm TPP ở cây sắn, vùng bảo 

thủ đăc̣ trưng của enzyme TPP đăc̣ thù ở thưc̣ 

vâṭ [7] đươc̣ sử dụng để sàng lọc trên proteome 

của cây sắn [15]. Kết quả đã xác định được tổng 

số 10 protein của nhóm TPP, đặt tên là MeTPP 

(Me viết tắt cho tên khoa học của cây sắn - 

Manihot esculenta, trong khi TPP viết tắt cho 

enzyme trehalose-6-phosphate phosphatase) 

trong cây sắn (Bảng 1, Hình 1).  

 

Bảng 1. Thông tin chú giải của nhóm TPP ở cây sắn 

STT Tên gene 
Mã định danh 

gene 

Mã định danh 

protein 

Mã định danh 

RNA 

Mã định danh 

locus 

1 MeTPP01 Manes.01G076700 XP_021630311 XM_021774619.2 LOC110628116 

2 MeTPP02 Manes.02G154201 XP_043809531 XM_043953596.1 LOC110608818 

3 MeTPP03 Manes.02G036000 XP_043810406 XM_043954471.1 LOC110606906 

4 MeTPP04 Manes.06G158300 XP_021616858 XM_021761166.2 LOC110618113 

5 MeTPP05 Manes.06G135400 XP_021615039 XM_021759347.2 LOC110616848 

6 MeTPP06 Manes.12G136700 XP_021629903 XM_021774211.2 LOC110627838 

7 MeTPP07 Manes.13G093200 XP_021632312 XM_021776620.2 LOC110629586 

8 MeTPP08 Manes.14G007788 XP_021592173 XM_021736481.2 LOC110599883 

9 MeTPP09 Manes.14G035300 XP_021593020 XM_021737328.2 LOC110600460 

10 MeTPP10 Manes.18G068800 XP_021600869 XM_021745177.2 LOC110606388 

      
 

Đối chiếu thông tin cho thấy các gene 

MeTPP phân bố rải rác trên genome của cây sắn 

(Hình 1). Cụ thể, nhiễm sắc thể số 2, 6 và 14 

chứa 2 thành viên của nhóm gene MeTPP, lần 
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lượt bao gồm MeTPP02 và 03, MeTPP04 và 05, 

và MeTPP08 và 09 (Hình 1). Trong khi đó, 4 

thành viên thuộc nhóm gene MeTPP, bao gồm 

MeTPP01, 06, 07 và 10 lần lượt được chú giải 

trên nhiễm sắc thể số 1, 12, 13 và 18 (Hình 1). 

Các nhiễm sắc thể còn lại không ghi nhận sự có 

mặt của các gene MeTPP (Hình 1). 

 

 
Hình 1. Vị trí phân bố của nhóm gene MeTPP ở genome của cây sắn 

 

Trong nghiên cứu trước đây, nhóm enzyme 

TPP đã được báo cáo trên một số đối tượng thực 

vật quan trọng. Cụ thể, tổng số 10 thành viên 

của nhóm TPP đã được xác định trên A. 

thaliana, trong khi dữ liệu genome của lúa gạo 

chứa 12 gene mã hóa cho enzyme TPP [8, 9]. Ở 

loài Populus spp., 10 gene TPP đã được báo cáo 

gần đây [11], trong khi nhóm TPP gồm 31 thành 

viên đã được sàng lọc trên cây lúa mỳ [12]. Ở 

chi Gossypium, tổng số 12, 17, 24 và 26 thành 

viên của nhóm TPP đã được ghi nhận trên 4 

loài, lần lượt bao gồm G. raimondii, G. 

arboreum, G. hirsutum và G. barbadense [13]. 

Tóm lại, kết quả cho thấy nhóm TPP ở thực vật 

là họ đa gene, số lượng thành viên đa dạng giữa 

các loài. 

3.2. Phân tích yếu tố điều hòa cis- cảm ứng 

phytohormone trên vùng promoter của 

nhóm TPP ở cây sắn 

Để phân tích yếu tố điều hòa cis- trên vùng 

promoter của gene MeTPP ở cây sắn, đoạn 

trình tự 1000 bp trên vùng promoter được khai 

thác để sàng lọc các đoạn trình tự lõi đặc trưng 

cho yếu tố điều hòa cis- đáp ứng 

phytohormone. Kết quả sàng lọc cho thấy các 

yếu tố điều hòa cis- đáp ứng các phytohormone 

phân bố rải rác trên vùng promoter của nhóm 

gene MeTPP ở cây sắn.  

Cụ thể, hầu hết (8 trên tổng số 10) gene 

MeTPP, ngoại trừ MeTPP03 và 10 đều có vùng 

promoter chứa ít nhất một nhóm yếu tố điều hòa 

cis- cảm ứng với phytohormone (Hình 2). Cụ 

thể, vùng promoter của 4 gene, bao gồm 

MeTPP02, 05, 06 và 08 chứa GARE-motif và 

P-box liên quan đến cảm ứng gibberellin, trong 

khi 2 (MeTPP05 và 08) và 3 (MeTPP02, 07 và 

09) gene có vùng promoter chứa nhóm yếu tố 

điều hòa cis- cảm ứng lần lượt với auxin và 

ethylene (Hình 2). Tiếp theo, TCA-element, yếu 

tố điều hòa cis- cảm ứng salicylic acid được tìm 

thấy trên vùng promoter của 3 gene, bao gồm 

MeTPP05, 07 và 08 (Hình 2). Đáng chú ý, 6 trên 
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tổng số 10 gene MeTPP có vùng promoter chứa 

nhóm yếu tố điều hòa cis- (TGACG-motif và 

CGTCA-motif) cảm ứng với jasmonic acid, 

trong khi yếu tố cảm ứng abscisic acid được tìm 

thấy trên vùng promoter của gene MeTPP02, 06 

và 08 (Hình 2). 

 

 
Hình 2. Sự phân bố của yếu tố điều hòa cis- cảm ứng phytohormone trên vùng promoter 

 của nhóm gene MeTPP ở cây sắn 

 

Nghiên cứu trước đây đã chứng minh rằng, 

sự có mặt của các nhóm yếu tố điều hòa cis- cảm 

ứng phytohormone trên vùng promoter là các vị 

trí đặc hiệu để phân tử protein bám và điều hòa 

phiên mã, do đó sự biểu hiện của gene mục tiêu 

được kiểm soát bởi con đường tín hiệu phụ 

thuộc phytohormone. Trong đó, abscisic acid 

được đánh giá là phytohormone chính liên 

quan đến cơ chế chống chịu hạn ở thực vật, các 

gene tham gia vào con đường tín hiệu phụ thuộc 

vào abscisic acid thường có biểu hiện đáp ứng 

với điều kiện xử lý hạn [25, 26]. Tương tự, các 

gene cảm ứng với tín hiệu jasmonic acid được 

chứng minh là liên quan đến đáp ứng bất lợi 

sinh học ở thực vật [27], trong khi tín hiệu 

ethylene và các phytohormone khác cũng được 

ghi nhận tham gia vào đáp ứng các bất lợi phi 

sinh học [28].  

Sự phân bố của các yếu tố điều hòa cis- cảm 

ứng phytohormone cũng được ghi nhận trên 

vùng promoter của nhóm gene TPP ở các loài 

thực vật. Ví dụ, vùng promoter của 19 (trên tổng 

số 24) gene TPP ở G. hirsutum đều chứa yếu tố 

cảm ứng abscisic acid [13]. Các nhóm yếu tố 

điều hòa cis- cảm ứng gibberellin, auxin, 

jasmonic acid và salicylic acid cũng được tìm 

thấy ngẫu nhiên trên vùng promoter của nhóm 

gene TPP ở G. hirsutum [13]. Hầu hết các yếu 

tố điều hòa cis- được tìm thấy trên đoạn trình tự 

2kb trên vùng promoter của nhóm TPP ở 

Populus spp. bao gồm nhóm yếu tố cảm ứng 

abscisic acid và jasmonic acid [11]. Tóm lại, các 

phân tích này đã đặt ra giả thuyết rằng nhóm 

gene TPP ở các loài thực vật, cụ thể như ở sắn 

có thể tham gia vào cơ chế đáp ứng với điều hòa 

phytohormone. 

3.3. Đánh giá mức độ biểu hiện của nhóm 

TPP trong giai đoạn sinh trưởng và phát 

triển của cây sắn 

Để xem xét mức độ biểu hiện của nhóm gene 

MeTPP ở cây sắn, dữ liêụ RNA-Seq tiến hành 

trên 4 mô và 7 cơ quan chính [17] đã được khai 

thác để phân tích. Kết quả phân tích được mô tả 

ở Hình 3. Theo đó, hầu hết (7 trên tổng số 10) 

các gene MeTPP có dữ liệu biểu hiện ở ít nhất 1 

vị trí, trong khi 3 gene, bao gồm MeTPP02, 04 

và 08 có mức độ biểu hiện dưới ngưỡng phát 

hiện (Hình 3). Hai gene, bao gồm MeTPP03 và 
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05 có xu hướng biểu hiện mạnh ở mẫu FEC, 

trong khi MeTPP10 cũng thể hiện xu hướng này 

ở mẫu RAM (Hình 3). Đáng chú ý, gene 

MeTPP09 có biểu hiện mạnh ở cuống lá và rễ 

sợi, và biểu hiện đặc thù ở lá và gân lá (Hình 3). 

Gene MeTPP09 cũng có xu hướng biểu hiện 

mạnh ở 3 vị trí, bao gồm thân, OES và RAM 

(Hình 3). 
 

 
Hình 3. Mức độ biểu hiện của nhóm gene MeTPP ở các mẫu mô cơ quan chính trên cây sắn 

 

Trong nghiên cứu trước đây, vai trò của một 

số thành viên trong nhóm TPP đã được chứng 

minh có liên quan đến quá trình sinh trưởng và 

phát triển, đặc biệt là đáp ứng bất lợi ở các loài 

thực vật. Ví dụ, 4 gene thành viên thuộc nhóm 

TPP ở G. hirsutum, bao gồm GhTPP5, 7, 17 và 

21 có biểu hiện mạnh ở rễ, trong khi 8 gene TPP 

khác, bao gồm GhTPP6, 11, 12, 13, 15, 18, 23 

và 24 biểu hiện đặc thù ở bao phấn [13]. Ở 

Populus, gene PtTPP9 có biểu hiện mạnh ở lá, 

thân và rễ, trong khi 3 gene khác ở nhóm TPP, 

bao gồm PtTPP3, 4 và 5 biểu hiện mạnh ở rễ 

[11]. Tương tự, các gene TaTPP1-1A/B/D ở lúa 

mỳ có biểu hiện mạnh ở thân cây non và bông 

non, trong khi TaTPP2-2A và TaTPP4-2A/D 

biểu hiện đặc thù ở lá cây non, thân cây non và 

hạt [12]. Các gene TaTPP9-6A/D biểu hiện 

mạnh ở lá non, rễ, bông và thân, trong khi các 

gene TaTPP10-6A/D được ghi nhận có biểu 

hiện mạnh ở thân cây non, lá, bông trưởng thành 

[12]. Những kết quả này cho thấy các gene TPP 

ở thực vật thường có biểu hiện đặc thù ở ít nhất 

một mẫu mô cơ quan chính để tham gia vào các 

quá trình trao đổi chất thông qua cơ chế điều hòa 

trehalose. 

4. KẾT LUẬN 

Nghiên cứu đã xác định tổng số 10 thành 

viên của nhóm MeTPP trong dữ liệu di truyền 

của cây sắn. Các gene MeTPP phân bố ngẫu 

nhiên trên genome của cây sắn. 

Phân tích cho thấy 8 trên 10 gene MeTPP có 

vùng promoter chứa ít nhất một nhóm yếu tố 

điều hòa cis- cảm ứng với phytohormone. Ba 

gene, MeTPP02, 05 và 06 có vùng promoter 

chứa các yếu tố điều hòa cis- cảm ứng với 3 

phytohormone. Gene MeTPP08 có vùng 

promoter chứa nhóm yếu tố điều hòa cis- cảm 

ứng với auxin, abscisic acid, salicylic acid, 

jasmonic acid và gibberellin. 

Khai thác dữ liệu biểu hiện cho thấy 7 trên 

tổng số 10 gene MeTPP có dữ liệu biểu hiện ở 

ít nhất 1 mẫu mô cơ quan chính trên cây sắn. 

Gene MeTPP09 có biểu hiện đặc thù ở lá và gân 

lá, biểu hiện mạnh ở thân, OES và RAM, có xu 

hướng biểu hiện mạnh ở cuống lá và rễ sợi. 
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